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RESUMO 

 

NUNES, Isadora Bischoff. Caracterização da qualidade de frutos de araçazeiro vermelho 

(Psidium cattleianum Sabine) em Verê e Dois Vizinhos – Paraná. 81p. Dissertação de 

Mestrado (Mestrado em Agroecossistemas) – Programa de Pós-Graduação em 

Agroecossistemas (Área de concentração: Agroecossistemas), Universidade Tecnológica 

Federal do Paraná. Dois Vizinhos, 2018. 

 

A família Myrtaceae detém grande parte das árvores frutíferas nativas brasileiras 

espalhadas por todo o país. O gênero Psidium é um dos mais explorados da família com 

aproximadamente 100 espécies. Entretanto, a maioria das espécies carece de informação 

sobre sua diversidade e potencial para melhoramento, como o caso do Psidium 

cattleianum, o que resulta em pouca exploração comercial. Este trabalho caracterizou por 

meio da qualidade dos frutos, 40 e 21 genótipos localizados nos municípios de Dois 

Vizinhos e Verê, no Sudoeste do Paraná, no período de 2017 e 2018, visando a seleção 

dos superiores, respectivamente. Para avaliação dos frutos, foram coletados 60 frutos de 

cada genótipo, posteriormente divididos em três lotes de 20 frutos, nos quais foram 

analisados quanto aos diâmetros polar e equatorial, espessura da casca, massa fresca total 

e de polpa, pH, acidez total titulável (ATT), sólidos solúveis (SS), relação SS/ATT, teor 

de proteínas solúveis, açúcares totais e redutores. Procederam-se com as análises dos 

dados de forma univariada e multivariada e, adotou-se o critério de seleção de 20% dos 

genótipos considerados como superior no conjunto das variáveis analisadas em cada ano. 

As análises de agrupamento foram efetivas ao agrupar os genótipos, entretanto o 

agrupamento por UPGMA resultou em somente dois grupos para ambos os ciclos 

analisados. O agrupamento por Tocher mesmo resultando em maior número de grupos, 

corroborou com os resultados da análise por UPGMA, na separação dos genótipos mais 

dissimilares. Para o ciclo de 2017, os genótipos melhor ranqueados e recomendados para 

seleção são D11, D13, V2, D16, D15, D17, D1 e V1, e para o ciclo de 2018 a seleção dos 

genótipos D14, V12, V5 e V4. Futuros cruzamentos deverão ser feitos entre os genótipos 

D20, V5 e V3 pelo melhor desempenho nas análises univariadas, e o genótipo V17 pela 

maior dissimilaridade dentre todos os genótipos analisados, como fonte de variabilidade. 

 

Palavras-chave: Myrtaceae, melhoramento, conservação, recursos genéticos vegetais. 

 



ABSTRACT 

NUNES, Isadora Bischoff. Characterizaion of fruit quality of red araçazeiro (Psidium 

cattleianum Sabine) in Verê and Dois Vizinhos - Paraná. 81p. Dissertação de Mestrado 

(Mestrado em Agroecossistemas) – Programa de Pós-Graduação em Agroecossistemas 

(Área de concentração: Agroecossistemas), Universidade Tecnológica Federal do Paraná. 

Dois Vizinhos, 2018. 

 

The Myrtaceae family has almost all the native Brazilian fruit trees scattered throughout 

the country. The genus Psidium is one of the most exploited in the family with 

approximately 100 species. However, the most species lack information on their diversity 

and potential for breeding, such as the Psidium cattleianum, which results in little 

commercial exploitation. This work characterized, through the fruit quality, of 40 and 21 

genotypes located in the Dois Vizinhos and Verê cities, in the Southwest of Paraná region, 

in the period of 2017 and 2018, with the objective selected superior genotypes, 

respectively. To evaluation, 60 fruits of each genotype were collected, later divided into 

three lots of 20 fruits, in which they were analysed for polar and equatorial diameters, 

bark thickness, total fresh mass and pulp, pH, titratable total acidity (TA), soluble solids 

(SS), SS/TA - ratio, soluble protein content, total and reducing sugars. Data were 

analysed in univariate and multivariate tests, and the selection criterion of 20% of the 

genotypes considered as superior in the set of variables analysed in each year was 

adopted. Grouping analysis were effective when grouping the genotypes, however the 

grouping by UPGMA resulted in only two groups for both cycles analysed. The clustering 

by Tocher resulted in a greater number of groups, corroborated with the results of the 

UPGMA analysis, in the separation of the most dissimilar genotypes. For the 2017 cycle, 

the genotypes ranked and recommended for selection were D11, D13, V2, D16, D15, 

D17, D1 and V1 and, for the 2018 cycle the selection included D14, V12, V5 and V4 

genotypes. Future crosses should be made between genotypes D20, V5 and V3 for the 

best performance in univariate analysis, and genotype V17 for greater dissimilarity 

among all genotypes analysed, as a source of variability. 

 

Keywords: Myrtaceae, breeding, conservation, plant genetic resources. 
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 INTRODUÇÃO 

 

O Brasil representa o conjunto de biomas de maior riqueza vegetal do mundo, com 

mais de 55.000 espécies de plantas superiores (FIASCHI; PIRANI, 2009). Entretanto, 

diversos ecossistemas do Brasil e do mundo vêm sendo alterados ao longo dos anos 

devido ao crescimento populacional humano, que cada vez mais ocupa áreas maiores, 

seja para moradia ou produção de alimentos por meio da agropecuária. 

A preocupação com a conservação do potencial contido nas espécies nativas, 

principalmente as fruteiras, recorre da perda da biodiversidade conhecida e com o fato da 

falta de conhecimento que ainda pode torna-las mais úteis, sendo além do alimento. 

Assim, a conservação da biodiversidade e o intercâmbio de material genético vegetal 

surgem como estratégias de segurança alimentar, econômica e ecológica em âmbito 

mundial (LEITE, 2005; SILVA, 2015). 

Nosso país é o maior detentor da biodiversidade mundial, distribuída por seus 

vastos biomas, principalmente no que tange a genética de fruteiras nativas (DIEGUES, 

2000). Casos como jabuticabeiras (Plinia sp.) e mais recentemente a goiabeira-serrana 

(Acca sellowiana Berg.) no Sul, o açaí (Euterpe oleraceae Mart.), a graviola (Annona 

muricata L.), a castanha-do-Pará (Bertholletia excelsa H.B.K.) e o caju (Anacardium 

occidentale L.) na região Norte e Nordeste, são os atuais exemplos de domesticação, 

exploração e conservação pelo uso. Outro exemplo de destaque é a goiaba (Psidium 

guajava L.), consumida largamente em todo o mundo (LUCENA et al., 2014).  

Para que seja possível a preservação e manejo das fruteiras nativas é necessário 

que as mesmas sejam identificadas e mapeadas em seu habitat e, que se realizem analises 

das características que as potencializem para mercado, principalmente no que tange às 

qualidades sensoriais e nutracêuticas de seus frutos (CASSOL, 2016), em conjunto com 

seu aspecto genético. A partir destas informações, será possível manter a biodiversidade 

existente acessível, buscando as melhores estratégias de conservação (DANNER et al., 

2010b), seja in situ, ex situ ou on farm. 

O uso dos estudos genéticos em populações naturais de espécies arbóreas tem por 

objetivo o conhecimento dos níveis de variabilidade genética existente em determinada 

espécie, bem como, da maneira que esta variabilidade está distribuída entre e dentro de 

suas populações naturais. Assim, considera-se que o conhecimento da estrutura e da 

diversidade genética de uma espécie, bem como, a compreensão de outros fatores 
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relacionados, é ponto chave para adoção de estratégias de manejo mais adequadas para a 

sua conservação genética.   

Entretanto, as espécies nativas são pouco exploradas em escala comercial, sendo 

isso decorrente em parte à dificuldade e a falta de informação sobre o manejo, 

apresentarem o início da produção mais tardiamente que outras fruteiras, podendo variar 

entre cinco ou até vinte anos (RADAELLI, 2016) e as dificuldades do manejo pós-

colheita pela fragilidade de seus frutos (BEZERRA et al, 2006). 

Devido ao desconhecimento científico e, falta de popularização e incentivo de 

investimento nesse segmento, o Brasil acabou por ficar extremamente dependente do 

potencial genético em sua maioria exótico, mesmo com as espécies nativas apresentando 

ampla adaptabilidade às nossas condições edafoclimáticas (CARVALHO, 2009). 

Com a não valorização destes recursos genéticos vegetais, o seu corte para o 

avanço das áreas agricultáveis se fez indiscriminadamente, acarretando na redução das 

populações e consequente perda destes recursos devido à falta de fluxo gênico entre os 

fragmentos remanescentes (KOSKELA; AMARAL, 2002), com destaque aos biomas da 

Mata Amazônica, Mata Atlântica e Cerrado. Com o cessar ou redução drástica do fluxo 

gênico, estes recursos passam a estar fadados a erosão genética e posterior 

desaparecimento, sem mesmo terem sido estudados e explorados comercialmente. 

Com a crescente dependência dos recursos genéticos exóticos de base estreita, a 

diversidade de espécies frutíferas na dieta se torna restrita. Cada bioma apresenta seleção 

respeitável de espécies frutíferas, muitas vezes com valor cultural e potencial a exploração 

econômica. Entretanto, o uso destas espécies nativas capazes de oferecer alternativas ricas 

e nutritivas, que podem ser consumidas na forma in natura ou industrializada ainda é 

pouco incentivado (SANTOS; FERREIRA; ÁQUILA, 2004).  

Mesmo com potencial expressivo, ainda é reduzido o número de espécies nativas 

domesticadas com a finalidade de produção de frutos e seus derivados (MEDINA et al., 

2011). Neste âmbito destaca-se a família Myrtaceae, que engloba a maior parte de 

espécies frutíferas nativas, mas, apenas quatro gêneros (Acca, Eugenia, Myrciaria e 

Psidium) possuem maior expressão econômica (MANICA, 2002; FRANZON, 2004). 

Dentre estas espécies, presentes em populações naturais tem-se o araçazeiro-

vermelho (Psidium cattleianum Sabine) com ampla ocorrência natural, encontrando-o 

desde a Bahia ao Rio Grande do Sul (FRANZON, 2009). Com o avanço da ocupação 

humana e a consequente formação de mosaicos de vegetação remanescente, cercados de 

áreas agrícolas ou urbanas, é observada a redução da diversidade biológica e o 
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comprometimento do potencial evolutivo das espécies contidas nestas áreas devido à 

erosão genética, reforçando a importância de estudos com o araçazeiro para evitar 

alcançar tal quadro, fomentando sua conservação e potencialização de uso.   

A pouca exploração em escala comercial é considerada barreira que muitas 

espécies encontram para a sua popularização e quando exploradas, são em regiões 

específicas com produção limitada. O araçá-vermelho apresenta grande potencial de 

exploração (MEDINA et al., 2011) e estudos com esta fruta são em função principalmente 

das características que apresenta, apresentando entre quatro a sete vezes mais vitamina C 

que as frutas cítricas (WILLE, 2004), além de ser rico em minerais, como cálcio, fósforo, 

ferro e fibras (FRANCO, 2001). 

Estudos que tenham como foco principal a variabilidade e a divergência genética, 

principalmente sobre espécies nativas, são imprescindíveis para que sejam feitos avanços 

quanto a identificação, no conhecimento sobre os genitores de forma a se extrair a máxima 

diversidade genética das melhores combinações disponíveis (CRUZ; REGAZZI; 

CARNEIRO, 2004). Assim, a seleção de genótipos promissores, o estudo do seu potencial 

genético e a sua posterior introdução em programas de melhoramento convergem para 

amenizar os danos já causados aos nossos recursos genéticos vegetais (SOUZA et al., 

2014).  

Desta forma, este estudo teve por objetivo caracterizar a diversidade de duas 

subpopulações de araçazeiro vermelho através da análise de qualidade de frutos visando 

selecionar genótipos superiores nos municípios de Dois Vizinhos e Verê, na mesorregião 

do Sudoeste do Paraná. 

 

2 REVISÃO BIBLIOGRÁFICA 
 

2.1 Família Myrtaceae e gênero Psidium 

 

Compreendendo aproximadamente 5.000 espécies divididas em mais de 130 

gêneros de importância econômica, a família Myrtaceae é a maior contida na ordem 

Myrtales (GOVAERTS et al., 2008; GRATTAPAGLIA et al., 2012). A subfamília 

Mytorideae abrange os frutos carnosos comumente encontrados nas florestas tropicais 

(BERNARDES, 2017) e apresenta gêneros expressivos como Eugenia, Myrcia, Psidium, 

Campomanesia e Syzygium (SOBRAL et al., 2014). Com ampla distribuição, os 

exemplares desta família possuem centros de dispersão nos Continentes Australiano, 

Asiático, Africano e nas Américas tropical e temperada (THORNHILL et al., 2015). 
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Diversas espécies possuem valor ornamental pela bela folhagem, o perfume das 

flores ou o colorido dos frutos. Outras contribuições são o seu uso como especiarias 

(cravo-da-Índia e pimenta da Jamaica) e ingredientes na medicina popular (jambolão e 

pitangueira) (MAZZANTI et al., 2003; CRUZ; KAPLAN, 2004).  

O poder econômico no setor madeireiro não é expressivo, uma vez que sua 

madeira é utilizada para a fabricação de itens secundários como cabos de ferramentas ou 

para servir de lenha. Entretanto, o seu valor está no poderio de recuperação de áreas 

degradadas e ao enriquecimento de florestas secundárias (MAIRESSE, 1998) ao atrair 

aves e diversos mamíferos que se alimentam de seus frutos, contribuindo assim para a 

dispersão de sementes (BEZERRA et al., 2006). 

Outro papel fundamental que as espécies desta família desempenham é de modelo 

em hotspots (espécies endêmicas com alto risco de ameaça) para predição do nível de 

conservação, auxiliando na estimativa das condições de determinado habitat (LUCAS; 

BÜNGER, 2015).  

O gênero Psidium é um dos mais importantes e expressivo com aproximadamente 

150 espécies, das quais cerca de 43% são originárias do Brasil (GOVAERTS et al., 2008; 

FRANZON, 2009; SOBRAL et al., 2014).  

Este gênero abrange espécies economicamente importantes e têm o Brasil como 

área de diversidade genética primária, sendo divididos em seis grupos (Albotomentosa, 

Apertiflora, Costata, Crenatifolia, Obversifolia e Rigidifolia) segundo seus caracteres 

morfológicos (CORRÊA et al., 2011). De forma geral, os integrantes são caracterizados 

pelo porte da planta, no qual pode variar de subarbustivo a arbóreo, com flores solitárias 

ou agrupadas em trios contendo estames numerosos (COSTA, 2009). 

Os indivíduos apresentam frutos com características de grande interesse e 

apreciação pela população local onde ocorrem de forma nativa com potencial para a 

exploração da indústria alimentícia (BEZERRA et. al., 2006) e farmacêutica por serem 

ricas em substâncias antioxidantes e óleos essenciais (FRANZON et al., 2009). Os óleos 

essenciais possuem a habilidade de atuarem como larvicidas, inseticidas, antimicrobianos 

e anti-inflamatórios (GUTIÉRREZ et al., 2008; LIMA et al., 2009; DIAS et al., 2015). 

As espécies que compõe este gênero encontram-se presentes e adaptadas a todos 

os biomas brasileiros, ressaltando-se a necessidade de estudos que envolvam a 

caracterização genética de populações em função das variações fenotípicas e genotípicas, 

decorrente das pressões ambientais que enfrentam.  
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2.2 Araçá vermelho 

 

Existem em torno de 100 espécies registradas no gênero Psidium, sendo a espécie 

P. cattleianum Sabine encontrada, principalmente, na Caatinga, Cerrado, Mata Atlântica, 

abrangendo do Ceará ao Rio Grande do Sul e presente em outros países da América do 

Sul, como a costa do Uruguai (LANDRUM, 2003; SOBRAL et al., 2015). Segundo 

Brandão et al. (2002) a distribuição ocorre principalmente na floresta latifoliada 

semidecídua, em matas ciliares e de altitude, assim como restingas do Sul.  

A introdução desta espécie também ocorreu no Hawaii, sendo considerada espécie 

invasora, tornando-se problema nas matas onde se estabeleceu de acordo com Huenneke 

& Vitousek (1990). 

Esta fruteira é classificada como pioneira ou secundária inicial, heliófila, com 

ciclo de vida longo, procurada por pássaros frugívoros e utilizada para recuperação de 

áreas degradadas devido a fácil capacidade de adaptação (LORENZI, 1992; CASTRO et 

al., 2004; FRANZON et al., 2009). 

Em condições silvestres, esta espécie apresenta bom desenvolvimento em solos 

encharcados e resistência a geada (HAMINIUK et al., 2006). De forma geral, as espécies 

do gênero Psidium ocorrem em condições de estresses bióticos e/ou abióticos, como 

déficit hídrico, altas ou baixas temperaturas (SOUZA et al., 2017). Consequentemente, 

apresentam elevado nível de adaptabilidade e teores elevados de metabólitos secundários 

com propriedades funcionais de interesse (JAQUES et al., 2009) como os compostos 

fenólicos, ácido ascórbico e carotenos (LIN; BALAGUER; GOEL, 2010; 

PROTEGGENTE et al., 2002; SUN et al., 2002). 

Os araçazeiros caracterizam-se fisionomicamente por árvores produtoras 

abundantes de frutos suculentos da cor vermelha (var. cattleianum) ou amarelos (var. 

lucidum), atrativos para animais e ao homem. Os exemplares oriundos do Sul do Brasil, 

apresentam porte baixo, enquanto que em outros Estados apresentam-se mais elevados, 

em intervalos a partir de três metros até seis metros de altura (HUENNEKE; VITOUSEK, 

1990; DONADIO et al., 2003; SILVA et al., 2011). 

No Sul do Brasil, a floração em condições naturais ocorre de setembro a março, 

sendo a primeira observada entre o final de setembro e início de outubro, a segunda 

ocorrendo em dezembro e a terceira em março. Nas regiões mais frias do país, a chegada 

do inverno durante a terceira floração inviabiliza o amadurecimento dos frutos 

(FRANZON et al., 2009). Esta espécie apresenta um dos menores períodos juvenis dentre 
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as nativas, com genótipos, mesmo oriundos por sementes, produzindo após o primeiro 

ano de plantio, produção de até 1 Kg planta-1, dobrando-se esta já no segundo ano 

(FRANZON, 2004).  

Cariologicamente, P. cattleianum é espécie octaplóide (2n = 88), o que poderia 

confirmar a tendência para poliploidia do gênero Psidium (MARQUES et al., 2016; 

NOIA et al., 2017).  

O conhecimento do sistema reprodutivo é essencial para o entendimento do 

padrão de fluxo gênico, da relação planta-polinizador e da diversidade genética dentro e 

entre populações (BAWA, 1974) e, para o comportamento da espécie como um todo 

(VILELA, 2009).  

Para os genótipos de araçazeiro são encontradas flores brancas, hermafroditas, 

possuidoras de numerosos estames e ovário ínfero, normalmente contendo de três a quatro 

lóculos e mais de 100 óvulos (SANCHOTENE, 1989). Os seus grãos de pólen são 

encontrados em formas distintas, como triangular ou arredondada e quando encontradas 

ovais ou disformes, mas provavelmente não são viáveis (RASEIRA; RASEIRA, 1996). 

Os frutos são apreciados pelo sabor doce-ácido (DIAS, 2015), semelhante ao da 

goiaba (P. guajava), com perfume intenso, de cor amarela ou avermelhada, polpa 

mucilaginosa, com inúmeras sementes, sendo consumida in natura ou na forma 

processada como suco, sorvete, licores ou doces (HAMINIUK et al., 2006; SILVA et al., 

2011; DIAS, 2015), entretanto são altamente perecíveis (MEDINA et al., 2011).  

Os frutos são apreciados por pessoas e outros animais sem distinção da cor da 

epiderme e podem ser consumidos in natura ou de forma processada, como geleias, sucos 

ou sorvetes. Porém, o fruto de coloração amarela na epiderme apresenta menor teor de 

vitamina C do que o vermelho, o que corrobora com a afirmação de que a epiderme mais 

escura apresenta superioridade no que se refere ao conteúdo de vitamina C (GIACOBBO 

et al., 2008).  

A avaliação e caracterização físico-químicas, principalmente, de frutos nativos, 

auxilia na determinação da melhor técnica de armazenamento, de ponto de colheita e 

incentiva o consumo.  A caracterização físico-bioquímica dos araçás ainda é escassa e dos 

poucos estudos sobre seu comportamento pós-colheita destaca-se o conduzido por 

Drehmer e Amarante (2008), indicando que a vida de prateleira deste fruto pode ser 

estendida se forem colhidos em estado pré-climatérico e mantidos em refrigeração.  

Como os frutos são altamente perecíveis, técnicas diferenciadas devem ser 

testadas para o armazenamento, baseadas em condições de atmosfera controlada ou 
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modificada, com ou sem o uso de tratamentos com inibidores de etileno (como o 1-

metilciclopropeno), pois auxiliam para sua conservação (JOHNSTON et al., 2001; 

KADER, 2002; BLANKENSHIP; DOLE, 2003; AMARANTE; STEFFENS; 

ESPÍNDOLA, 2009). Outro fator de forte influência no amadurecimento dos frutos de 

araçá é a temperatura, por essa razão, o momento e época de coleta dos mesmos devem 

ser levados em consideração (DREHMER; AMARANTE, 2008). 

Em adição, o suco do araçá-vermelho, enzimaticamente tratado, tem boa 

estabilidade de armazenamento o que viabilizaria sua produção comercial (SANTOS et 

al., 2007). É possível encontrar na literatura científica estudos sobre o potencial da 

atividade oxidante e teor de compostos fenólicos, nutracêutico e funcional (SOUZA et 

al., 2017; GALHO et al., 2007). 

Tanto as folhas quanto o óleo dos frutos são ricos em isoflavonóides e compostos 

voláteis. O extrato aquoso dos frutos apresenta atividades antioxidantes, antimicrobianas 

e efeito antiproliferativo sobre células cancerígenas em humanos (MEDINA et al., 2011). 

Sobre a composição do óleo da folha, o mesmo apresenta diferentes proporções dos 

compostos primários, como β-cariofileno, α- pineno, mirceno α-tujeno, 1,8-cineole, epi-

α-muurolol, α-cadinol, epi-α-cadinol e o óxido de β-cariofileno, objeto de estudo dada a 

possibilidade deste composto ser citotóxico (JUN et al., 2011). O extrato foliar também 

apresenta potencial antimicrobiano e anticáries quando testado em ratos (MENEZES et 

al., 2010). Outra característica importante divulgada por Medina et al. (2011), é a alta 

atividade antioxidante, antimicrobiana e antiproliferativa dos extratos de araçá, com 

aplicação na indústria alimentícia e farmacêutica.  

As sementes são ortodoxas, quiescentes, tolerantes ao congelamento e a 

dessecação (SILVA, 2009). Testes com germinação de grãos de pólen de araçazeiro, 

levaram à pressuposição de que pelo menos parte das sementes desta planta são 

apomíticas, originando clones idênticos a planta mãe (RASEIRA et al., 1994), o que torna 

o uso das sementes como principal método de propagação. Entretanto, as sementes são 

consideradas de tegumento impermeável e duro, dificultando a germinação, tornando-a 

lenta e desuniforme (CISNEIROS et al., 2003). 

É possível manter a viabilidade das sementes quando armazenadas em embalagens 

impermeáveis em ambientes naturais ou de câmara seca ou, semipermeáveis alocadas em 

câmara fria por período pouco maior do que três anos. Pode-se obter altas taxas de 

germinação em laboratório, utilizando amplo espectro de variação de condições, com 

exceção da temperatura, que quando acima de 30 °C resultam na perda de viabilidade do 
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embrião quando não controlada a umidade relativa (HUENNEKE; VITOUSEK, 1990; 

SILVA et al., 2011).  

Dias (2015) expõe que a secagem rápida das sementes possibilitou maiores taxas 

de germinação comparado à secagem lenta, chegando a níveis de 5% de água, porém não 

poder-se-ia armazená-las em condições de temperaturas negativas sem que houvesse o 

comprometimento da viabilidade e do vigor das mesmas. Afirma-se que as reservas de 

proteína solúvel, lipídios e açúcar solúvel são utilizadas durante a fase germinativa como 

fonte de energia e substrato para estruturas celulares, onde as sementes de araçá degradam 

predominantemente os lipídios durante o período germinativo. 

 

2.3 Divergência genética 

 

A avaliação da divergência genética em fruteiras nativas tem sido utilizada 

recentemente com a finalidade de escolha de genitores em programas de melhoramento e 

é relatada por diversos autores a exemplo de Telles et al (2001), Ribeiro e Rodrigues 

(2006), Costa et al (2011), Silva et al (2011), Oliveira, Oliveira e Moura (2012), Campos 

et al (2013) e Lorenzoni et al (2014), com poucos trabalhos com este foco para o 

araçazeiro vermelho. 

Com a crescente expansão urbana que ainda ocorre no mundo nos dias atuais, os 

processos evolutivos que atuam nas populações vegetais naturais só podem ser mantidos 

se houver a conservação da presente diversidade genética. Os estudos com espécies 

arbóreas nativas iniciaram-se, principalmente, a partir do final da década de 1980, quando 

alguns centros de pesquisa passaram a dar atenção à conservação dos recursos genéticos 

(FREITAS et al., 2005).  

Informações sobre o desenvolvimento e a variação genética de espécies nativas 

são fundamentais, já que a domesticação e a incorporação dessas espécies nos sistemas 

produtivos regionais, bem como, o desenvolvimento de estratégias de conservação 

eficientes estão estreitamente relacionadas ao conhecimento da magnitude e da 

distribuição da variabilidade genética nas populações naturais.  

Definida como a distância genética entre populações, indivíduos ou organismos, 

a diversidade genética pode ser acessada através da avaliação das características morfo-

agronômicas, fisiológicas, bioquímicas e moleculares (CRUZ; KAPLAN, 2004; 

BERNARDES, 2017). A avaliação da diversidade genética é considerada vital para 

formulação de estratégias de conservação para as espécies ameaçadas de extinção e 
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essencial em qualquer projeto que envolva recursos genéticos, uma vez que a manutenção 

da variabilidade em populações é a base da conservação de espécies (SEBATIAN et al., 

2010). 

A morfologia tem sido muito utilizada na identificação de espécies, mas os 

marcadores bioquímicos e especialmente os moleculares (RIOS et al., 2004) fornecem 

abordagem mais próxima do genoma. A caracterização molecular permite, a partir de 

marcas genéticas (indiferentes às interferências ambientais), inferir sobre o grau de 

diversidade entre indivíduos e populações. Portanto, o estudo dos componentes da 

variabilidade da espécie é fundamental, especialmente para espécies nativas pouco 

estudadas, cuja magnitude da diversidade ainda não é totalmente conhecida (COSTA et 

al., 2010).  

Estudos genético-ecológicos em espécies representativas, tanto em florestas não 

perturbadas como em matas secundárias, vêm mostrando o efeito das ações antrópicas 

em suas populações, auxiliando na definição dos parâmetros genéticos mais adequados 

para orientar e monitorar as ações nesses ecossistemas (KAGEYAMA; GANDARA; 

SOUZA, 1998).  

Para que se evitem perdas exageradas de diversidade genética em espécies 

arbóreas é imprescindível o conhecimento sobre estrutura populacional. A diversidade 

genética pode ser influenciada pelo tamanho efetivo populacional, ocorrência geográfica 

das espécies, modo de reprodução (no caso do araçazeiro, alógama com ocorrência de 

apomixia) e sistema de cruzamento, mecanismos de dispersão de sementes, entre outros 

(LOVELESS; HAMRICK, 1984).  

Outro requisito que deve ser cumprido para reduzir a chance de observar efeitos 

negativos está na manutenção das populações com alto número de indivíduos, pois com 

a fragmentação florestal ocorre diminuição do número destes, favorecendo a perda de 

variação genética. A população remanescente passa a ter tamanho menor que o mínimo 

considerado adequado para que o mesmo possa ter sua normal continuidade e evolução. 

Nessa população pequena pode ocorrer, em curto prazo, deriva genética, o que significa 

ter as frequências de seus genes afastadas daquelas da população original, inclusive 

chegando a perder alelos. Em longo prazo, ainda pode haver aumento da endogamia, 

decorrente da maior probabilidade de autofecundação e acasalamento entre indivíduos 

aparentados (KAGEYAMA; GANDARA; SOUZA, 1998). 

Processos evolutivos e ecológicos, como competições interespecífica e 

intraespecífica somadas a heterogeneidade do ambiente, afetam os padrões de 
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distribuição dos indivíduos que compõe a população (LOVELESS; HAMRICK 1984). 

Além disso, a própria estrutura genética intrapopulacional pode favorecer ou não 

diferentes estruturas populacionais, alterando a dinâmica genética local (EPPERSON, 

1992).  

Kageyama, Gandara e Souza (1998) consideram que o tamanho efetivo 

populacional (Ne) seja em torno de 500 indivíduos para que haja chances de garantir a 

manutenção da população a longo prazo. Para isso é necessário lembrar que espécies 

muito comuns não necessitam grandes áreas, ao contrário daquelas muito raras, que 

requerem maior extensão para manutenção de sua população. Muitas vezes, a própria 

heterogeneidade ambiental influencia na distribuição da variação genética entre 

populações. Logo, o conhecimento do nível de variação genética e da distribuição permite 

direcionar estratégias de melhoramento, maximizar os ganhos genéticos e manejar as 

populações naturais visando a conservação genética. 

A ausência dessas informações, aliada à falta de políticas públicas eficientes e 

operacionais para a conservação da natureza, aumentam o risco de extinção de populações 

naturais de espécies vegetais e animais. Em geral, a exploração dos recursos naturais, 

nesse bioma, é caracterizada pelo uso inadequado e insustentável da flora nativa 

(GONÇALVES, 2010). Portanto, o conhecimento e o entendimento da estruturação 

genética intrapopulacional são importantes para o manejo e conservação dos recursos 

genéticos florestais (EPPERSON, 1992), bem como, para avaliar os impactos da 

exploração e fragmentação (YOUNG; MERRIAM, 1994) e, no estabelecimento de 

estratégias de amostragem em populações naturais (CHUNG et al., 1998).   

Um dos mais recentes trabalhos com este enfoque e bom exemplo da integração 

de diferentes abordagens para fim em comum é apresentado por Cassol (2016), onde 

buscou-se fundamentar a criação de redes de conservação on farm em quatro municípios 

situados na Floresta com Araucária. Com o estabelecimento de planos de ação junto à 

comunidade dos municípios amostrados, buscou-se o máximo de agricultores que 

possuíssem fruteiras nativas em suas propriedades, para que levantasse a caracterização 

em termos de diversidade manejada e usada em conjunto com coletas de solo para 

determinar a preferência das espécies em relação as características químicas do solo. Com 

isso, a autora conseguiu comprovar que todos os municípios amostrados apresentam 

indivíduos em quantidade e em diversidade para criação da rede de conservação proposta. 
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2.4 Melhoramento genético 

 

Informações sobre o desenvolvimento e a variação genética de espécies nativas 

são fundamentais, já que a domesticação e a incorporação dessas espécies nos sistemas 

produtivos regionais, bem como, o desenvolvimento de estratégias de conservação 

eficientes estão estreitamente relacionadas ao conhecimento da magnitude e da 

distribuição da variabilidade genética nas populações naturais. Isso é vantajoso ao ponto 

que quanto maior o grau de domesticação alcançado, melhor será a adaptação da 

população selecionada ao habitat e ao sistema de produção a que foi submetida, além de 

determinar a variabilidade fenotípica dos caracteres de interesse (CLEMENT, 2001) a 

fim de atender às exigências dos produtores e consumidores.    

A Embrapa Clima Temperado hoje é detentora das únicas duas cultivares de 

araçazeiros, sendo chamadas de “Ya-cy” e “Irapuã”, com a primeira responsável pela 

produção da var. lucidum e a segunda da var. cattleianum. As duas cultivares são oriundas 

de plântulas advindas de coletas em diferentes regiões, sendo plantadas em pomares 

comerciais no Rio Grande do Sul, porém, ainda em pequena escala (FRANZON et al., 

2009). 

Durante a seleção de genótipos promissores para futura domesticação e 

melhoramento, é imprescindível a observação de atributos de qualidade de frutos, 

fundamentais na influência do mercado consumidor. Em geral, estas características 

englobam a aparência, sabor, aroma, textura, tamanho e vida de prateleira, constituindo-

se assim a base do trabalho do melhorista (MATSUURA et al., 2004; PIROLA, 2017).  

Com a demanda para a diversificação de fontes de nutrientes na alimentação e 

necessidade de popularizar o consumo de frutas nativas, a inserção de uma espécie 

frutífera promissora como o araçazeiro vem de encontro com estas necessidades além de 

somar economicamente ao produtor pela alta relação custo/benefício. Assim, são 

necessários estudos sobre a metodologia mais eficiente para a seleção das características 

de interesse e transmissão destes genes (RIBEIRO JÚNIOR et al., 2008). 

Estratégias clássicas de melhoramento fazem uso da hibridação sexual controlada 

e seleção de mutantes espontâneos ou induzidos e de híbridos naturais, também sendo 

possível o uso de abordagens biotecnológicas como a hibridação somática via fusão de 

protoplastos, sequenciamento de genoma, mapeamento genético e transformação genética 

(OLIVEIRA et al., 2014). A hibridação sexual controlada consiste na técnica de utilização 

mais prática em espécies alógamas como o araçazeiro, entretanto, o melhorista deve estar 
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atento aos eventos de apomixia que esta espécie apresenta (SOUZA-PÉREZ; SPERONI, 

2017). 

Com raros estudos sobre o seu potencial genético, destaca-se o experimento 

conduzido por Miranda et al. (2012) que indicam o uso de P. cattleianum em cruzamentos 

com goiabeiras visando o melhoramento de cultivares ou para estudo sobre a herança 

genética da resistência ao nematoide Meloidogyne enterlobii. Em adição, Biazatti (2013) 

mostrou estabelecimento favorável de espécime de goiabeira ‘Paluma’ enxertada sobre 

outro tipo de araçazeiro (P. guineense), possibilitando estudos com esta espécie como 

interenxerto, atribuindo a mesma, forma de contornar a incompatibilidade entre P. 

cattleianum e P. guajava.    

Entretanto, Campos (2015) em seu experimento mostrou que os genótipos dos 

acessos de araçazeiros avaliados eram incompatíveis com a goiabeira no controle do 

mesmo nematoide. Essas características, juntamente com a vantagem de sua precocidade 

de produção e, sua regular resistência às doenças e pragas, tornam o araçazeiro nova e 

promissora opção de cultivo, especialmente para os pequenos produtores rurais 

(MANICA, 2000). Além disso, espécies nativas são adaptadas, resistentes ou tolerantes 

as mudanças climáticas e ao ataque de pragas e doenças em seu habitat de origem, além 

de exibir potencial para exploração das características nutracêuticas e funcionais. 

Para que seja um programa de melhoramento de sucesso, é imprescindível que o 

material selecionado detenha elevada variabilidade genética (fundamental para a 

sobrevivência e adaptação da espécie) e o melhorista possua o conhecimento de 

distribuição intra e interpopulacional como forma de caracterização do seu germoplasma 

e constituir um programa de pré-melhoramento (ISAGI et al., 2007; DANTAS et al., 

2012). Uma forma de avaliar a variabilidade genética é através de marcadores fenotípicos, 

importantes por serem diretamente influenciados pelas condições edafoclimáticas 

(WAGNER JÚNIOR, 2007; DANNER et al., 2011; PALADINI, 2016).  

Como fruteira nativa, o araçazeiro possui o potencial de conservação on farm, o 

que facilitaria o trabalho de conservação desta espécie e a manutenção de genótipos que 

podem ser avaliados e posteriormente introduzidos em um programa de melhoramento 

como fonte de variabilidade.  
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2.5 Análises multivariadas 

 

A análise multivariada pode ser definida como toda e qualquer análise estatística 

que avalie diversas medidas sobre o objeto de investigação de forma simultânea, podendo 

ser consideradas extensões tanto de análises uni quanto bivariadas (HAIR et al, 2009). A 

análise multivariada é vantajosa no melhoramento genético por expor, quantificar ou 

predizer a variabilidade existente na população e como está distribuída na unidade 

taxonômica em questão, poderá auxiliar na conservação de recursos genéticos. Segundo 

Boldt (2011), a quantificação da diversidade genética serve como ferramenta na tomada 

de decisão quanto à estratégia de maximização de ganho genético em programas de 

melhoramento. 

Técnicas preditivas de diversidade conferem vantagens, pois, dispensam a 

existência prévia de híbridos, já que consideram medidas moleculares, morfológicas e/ou 

fisiológicas dos genitores na medida de diversidade genética. Para esta finalidade, são 

mais utilizadas as técnicas de agrupamento e componentes principais (CRUZ; REGAZZI; 

COELHO, 2004). 

A análise de componentes principais (PCA) confere novas coordenadas e organiza 

as amostras analisadas em novo plano cartesiano de forma a tornar a análise dos dados 

mais conveniente, uma vez que amostras combinadas de forma linear originam 

agrupamentos (componentes) organizados de forma crescente à quantidade de 

informação que contém (MOITA NETO; MOITA, 1998). A grande vantagem desta 

técnica é redução na dimensionalidade dos dados, principalmente quando se trabalha com 

múltiplas medidas para o mesmo objeto. Outra vantagem conferida por esta técnica é a 

identificação das medidas de maior peso, ou seja, quais são as maiores responsáveis pelas 

combinações lineares entre as amostras com a menor perda de informação possível. 

As análises de agrupamento hierárquico (mais utilizadas no melhoramento) 

resultam em dendrogramas que agrupam os objetos amostrados baseado em matrizes, 

calculadas a partir de diferentes distâncias (como Mahalanobis ou Euclidiana, por 

exemplos) que expressam a similaridade ou dissimilaridade entre as amostras (MOITA 

NETO; MOITA, 1998; CRUZ; REGAZZI; COELHO, 2004; PUIATTI et al, 2014). A 

visualização de dados a partir do dendrograma é facilitada quando se tem a necessidade 

de se formar e analisar grupos de amostras. 

Dentre as análises de agrupamento disponíveis, o método UPGMA é superior aos 

métodos do vizinho mais próximo e do vizinho mais distante na perspectiva do 
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melhoramento genético (DUDLEY, 1994), sendo o mais utilizado para esta finalidade, 

muitas vezes associado ao método de Tocher (ARRIEL et al, 2006; ELIAS et al, 2007; 

GONZÁLEZ AGUILERA et al, 2011; REIS et al, 2015; COSTA et al, 2016; MACIEL 

et al, 2018). 

Para os métodos não hierárquicos e de otimização têm-se Tocher, análise que tem 

por objetivo a repartição das amostras analisadas em subgrupos não-vazios de forma 

mutualmente exclusiva, através da maximização/minimização da medida preestabelecida 

(CRUZ; CARNEIRO, 2003). 

Análises multivariadas já vem sendo empregadas na avaliação da qualidades de 

frutos de diversas espécies, como laranjeira-doce (NEGREIROS et al, 2014), cajaeiro 

(PINTO et al, 2003), laranjeira-pêra (DIAS et al, 2013), macieira Gala (AMARANTE; 

CHAVES; EMANI, 2006), pessegueiro (WAGNER JUNIOR et al, 2011 ) e tomateiro 

(MODOLON et al, 2012).  

 

3 MATERIAIS E MÉTODOS 

 

 O presente estudo foi conduzido na forma de coleta de frutos e folhas dos acessos 

de araçazeiro vermelho presentes nas propriedades rurais e urbanas, nos municípios de 

Dois Vizinhos e Verê, do Estado do Paraná, nos meses de janeiro de 2017 e 2018. As 

propriedades foram escolhidas conforme estudo preliminar desenvolvido por Cassol 

(2016), que realizou o levantamento das espécies nativas desta mesorregião.  

Dois Vizinhos localiza-se geograficamente a 25° 44’ 01’’ S e 53° 03’ 26’’ W, a 

509 m de altura do nível do mar. O município apresenta área total de 481,648 km², dos 

quais, 32.480 ha são destinados à atividade agropecuária e 1.125 ha de mata natural 

(BRASIL, 2006; 2016), distribuídas por 5.802 propriedades agrícolas. O relevo é 

caracterizado por planaltos de até 500m e encostas íngremes (CASSOL, 2016). 

Verê localiza-se geograficamente a 5° 52' 53" S e 52° 54’ 28’’ W, a 505m de altura 

do nível do mar. O município apresenta 311,801 km², dos quais 27.952 ha são destinados 

à atividade agropecuária, com somente 1.442 ha de matas naturais (BRASIL, 2006; 

2016), distribuídos em 3.903 propriedades rurais. O relevo do município é caracterizado 

por terreno ondulado e grandes áreas de várzea em função da sua localização na Bacia 

Hidrográfica do Rio Iguaçu (CASSOL, 2016). 

Ambos os municípios pertencem a mesorregião do Sudoeste do Estado do Paraná, 

e a microrregião de Francisco Beltrão, apresentando classificação climática de Köppen 
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do tipo Cfa, cujo clima é subtropical úmido, precipitação em todos os meses do ano, 

estação seca não definida e temperaturas acima dos 22 °C nos meses mais quentes 

(ALVARES et al., 2013). A vegetação é Floresta Ombrófila Mista (FOM), do tipo 

Montana, unindo Florestas de Araucária com três tipos principais de solo na região, o 

Latossolo, Nitossolo ou Neossolo (BRASIL, 2009). 

Cada acesso foi identificado com letra (V ou D) e número específico de acordo 

com a sua procedência (Tabela 1), sendo tais locais georreferenciados para posterior 

mapeamento (Figura 1).  

 

Tabela 1 - Relação de cada genótipo analisado e seu local de coleta/proprietário em 

função do seu município de origem, no mês de janeiro dos anos de 2017 e 2018. Dois 

Vizinhos, 2018. 

Verê  Dois Vizinhos 

Genótipo 
Local de 

coleta 
Ano  Genótipo 

Local de 

coleta 
Ano 

V1 Vila Colonial 2017  D1 Dorildes 2017 

V2 Vila Colonial 2017  D2 Dorildes 2017 

V3 Vila Colonial 2017/2018  D3 Jaime G. 2017/2018 

V4 Vila Colonial 2017/2018  D4 Jaime G. 2017/2018 

V5 Vila Colonial 2017/2018  D5 Jaime G. 2017/2018 

V6 Vila Colonial 2017/2018  D6 Jaime G. 2017 

V7 Vila Colonial 2017/2018  D7 Jaime G. 2017/2018 

V8 Vila Colonial 2017/2018  D8 Caudilho 2017 

V9 Vila Colonial 2017/2018  D9 Caudilho C. 2017 

V10 Vila Colonial 2017  D10 Caudilho C. 2017 

V11 Vila Colonial 2017  D11 Pedro B. 2017 

V12 Vila Colonial 2017/2018  D12 Adélia M. 2017 

V13 Vila Colonial 2017/2018  D13 Iracilde 2017/2018 

V14 C. Bananal 2017/2018  D14 UTF 2017/2018 

V15 C. Bananal 2017  D15 UTF 2017/2018 

V16 Décio 2017  D16 UTF 2017/2018 

V17 Andréia F. 2017  D17 UTF 2017/2018 

V18 Zulema P. 2017  D18 UTF 2017/2018 

V19 Zulema P. 2017  D19 UTF 2017 

V20 Zulema P. 2017  D20 Andrei Z. 2017 
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Figura 1 - Localização geográfica dos treze pontos de coleta onde localizam-se os genótipos estudados. Dois Vizinhos, 2018. 

Fonte: Isadora Bischoff Nunes (2018) 
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Ao todo, foram visitadas oito propriedades em Dois Vizinhos e cinco propriedades 

em Verê, totalizando 40 genótipos no ano de 2017 e 21 genótipos no ano de 2018 (Tabela 

1). Não se tem registro da idade destes genótipos, restando apenas a estimativa dos 

proprietários. Assim, não foi possível estimar a expectativa de produção de cada material 

analisado.  

 

3.1 Qualidade dos frutos de araçá vermelho 

 

Foram colhidos 60 frutos, com estádio de maturação maturo, de cada um dos 

genótipos de araçazeiro vermelho estudados, sendo para tal, realizada colheita 

escalonada. Após a colheita, os frutos foram transportados ao Laboratório de Fisiologia 

Vegetal, da Universidade Tecnológica Federal do Paraná - Câmpus Dois Vizinhos. Com 

a chegada no Laboratório, os frutos foram imediatamente lavados em água corrente e 

separados em três lotes de 20 frutos cada, representando as repetições.  

Em seguida, os frutos foram individualmente avaliados quanto à massa da matéria 

fresca total e de polpa, diâmetros polar (DP) e equatorial (DE) (medidos com a casca), 

relação entre estes diâmetros (DP / DE), espessura de casca e cor. Para acidez total 

titulável (ATT) em NaOH, pH, sólidos solúveis (SS), proteínas, açúcares totais e 

redutores e, a relação entre os sólidos solúveis totais e a acidez titulável (ratio).  

As massas da matéria fresca total (MFT) e de polpa (MFP) foram obtidas através 

da pesagem dos frutos inteiros e sem casca, em balança analítica (Radwag AS220/C/2) e 

seus resultados expressos em gramas (g), respectivamente. Os diâmetros polar e 

equatorial e, a espessura da casca, foram obtidos através da mensuração da base ao ápice 

e ao redor do centro, com auxílio de paquímetro digital (Western PRO), com resultados 

expressos em milímetros (mm), respectivamente. Para obtenção das massas, os frutos 

foram seccionados transversalmente e tiveram a sua casca retirada com o auxílio de 

espátula. 

A determinação da cor foi realizada por meio da leitura de a*, um dos cinco 

parâmetros definidos pelo sistema CIE L*a*b* através de colorímetro (Konica Minolta 

CR400), no qual L* define a luminosidade incidida pelo colorímetro no fruto que foi 

refletida (0 = preto e 100 = branco) e, a* e b* definem a cromaticidade (+a* = vermelho 

e –a* = verde, +b* = amarelo e –b* = azul). Desta forma, quanto menores os valores 

obtidos para L*a*b*, mais maturo estará o fruto (transição do vermelho ao negro). 
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O pH foi determinado através da leitura com peagâmetro (Nova Organica mPA-

210) previamente calibrado, com a imersão do eletrodo no béquer contendo 10 mL de 

amostra processada em 90 mL água destilada. Em seguida a acidez total titulável (ATT) 

foi determinada pela titulação com solução de hidróxido de sódio (NaOH) 0,01N em 

solução formada por 10 mL de polpa homogeneizada em 90 mL de água destilada até 

atingir pH 8,2 conforme Instituto Adolfo Lutz (2008), sendo ambas realizadas em 

triplicata. Os resultados foram expressos em g EAC/100 mL (gramas de equivalentes de 

ácido cítrico). Para os teores de sólidos solúveis totais (SST), a polpa de cada fruto foi 

espremida para obtenção do suco que foi lido em refratômetro digital (Soloeste RTD-45) 

e expresso em °Brix.  

Para os teores de proteínas e, açúcares totais e redutores, foi pesado 1 g de polpa 

processada para cada genótipo e em seguida macerada na presença de 10 mL de tampão 

Fosfato 0,2M pH 7,5 em almofariz de porcelana com auxílio de pistilo. A amostra foi 

então transferida para microtubo e centrifugada a 12.000 rpm a 4 °C por 10 minutos em 

centrífuga refrigerada. As amostras foram estocadas a -5 °C até o momento das 

avaliações. 

O teor de proteínas foi determinado através do método de Bradford (BRADFORD, 

1976). Em tubo de ensaio foram adicionados 40 µl do sobrenadante juntamente com 460 

µl de água destilada e 1.000 µl do reagente Bradford. Os resultados foram expressos em 

µg de proteínas solúveis/µl de extrato. 

O teor de açúcares totais foi determinado pelo método Fenol Sulfúrico (FS) 

(DUBOIS et al., 1956). Em tubo de ensaio foram diluídos 20 µl do sobrenadante e 480 µl 

de tampão Fosfato em 1.500 µl de solução fenol 5%, juntamente com 2.500 µl de ácido 

sulfúrico (H2SO4). Os tubos foram resfriados a temperatura ambiente dentro de capela e 

os resultados foram expressos em g 100 mL-1. 

Para os açúcares redutores, utilizou-se o método do Dinitrosalicilato–Manose 

(DNS) (MILLER, 1959). Em tubo de ensaio foram adicionados 500 µl do sobrenadante 

e 1.000 µl do reagente DNS, agitado em vórtex por 5 segundos e posto em banho-maria 

em ebulição. Após 5 minutos, o tubo foi retirado e resfriado em temperatura ambiente e 

seu volume completado para 10 mL com água destilada. Os resultados foram expressos 

em g 100 mL-1. 

Após cada procedimento, as amostras foram lidas em espectrofotômetro (BioSpec 

SP2000UV) a 595 nm, 490 nm e 540 nm, respectivamente. As leituras obtidas foram 
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convertidas em suas respectivas unidades através da função da curva-padrão obtida para 

cada análise.  

 

3.2 Delineamento experimental e análises estatísticas 

 

Cada indivíduo foi considerado como tratamento e cada lote de 20 frutos como 

unidade experimental (UE). Todas as avaliações foram conduzidas em delineamento 

inteiramente casualizado (DIC) ao se assumir que todas as UEs eram homogêneas, 

totalizando-se em 40 tratamentos com três repetições, para cada local de coleta. 

Para avaliação dos atributos de qualidade dos frutos, todas as variáveis foram 

submetidas ao teste de normalidade de Lilliefors, homogeneidade de Bartlett sem 

necessidade de transformação para nenhuma das variáveis analisadas. 

Em seguida, os dados foram submetidos a análise de variância (ANOVA) (p ≤ 

0,05) e ao teste de médias de Scott-Knott a 5% de significância. Foram também realizadas 

as análises de dissimilaridade através das metodologias UPGMA (método da média 

aritmética não ponderada – média entre grupos) e, os métodos de otimização de Tocher e 

de componentes principais, com base na matriz de Mahalanobis, com o objetivo de 

identificar qual o caractere de maior influência nos agrupamentos anteriores.  

Todas as análises foram realizadas através do software estatístico R (R CORE 

TEAM, 2016) mediante os pacotes agricolae (MANDIBURU, 2014), vegan 

(OKSANEN, 2017), readxl (WICKHAM; BRYAN, 2017), ExpDes (FERREIRA; 

CAVALCANTI; NOGUEIRA, 2013) e doBy (HØJSGAARD; HALEKOH, 2016) e o 

software estatístico GENES (CRUZ, 2016). 

Como complementação às análises realizadas, foi feito o ranqueamento dos 

genótipos (40 em 2017 e 21 em 2018) com base no melhor desempenho destes em todas 

as variáveis analisadas, sendo estipulado a escolha de 20% dos melhores colocados em 

cada ano como potenciais genitores (WAGNER JÚNIOR, 2007). Desta forma, os 

genótipos foram classificados em ordem decrescente e a soma das posições dos genótipos 

em cada variável determinou sua colocação final (PALADINI, 2016). 

 

4 RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

4.1 Qualidade dos frutos  

 

 Nos apêndices A e B foram representadas as médias dos atributos físicos dos 

frutos, como diâmetros polar e equatorial, relação entre estes diâmetros, espessura de 
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casca e massa fresca de polpa envolvendo os quarenta genótipos avaliados no ano de 2017 

e dos vinte e um de 2018, somando-se os amostrados nos municípios de Dois Vizinhos e 

Verê.  

Houve influência significativa para os genótipos na maioria das variáveis 

analisadas em 2017 (exceção para relação DP/DE) (Apêndice A) e em 2018 (exceção para 

relação DP/DE e pH) (Apêndices B e D, respectivamente). A alta variabilidade obtida 

para a maioria dos caracteres avaliados é vantajosa e indica o potencial dos genótipos 

avaliados para uso em programas de seleção e melhoramento genético da cultura. 

As variáveis diâmetro polar (DP) e equatorial (DE) dos frutos de araçazeiro 

vermelho analisados formaram quatro e dois grupos, no ano de 2017, com médias que 

variaram de 24,56 mm a 18,47 mm e, de 24,49 a 19,75 mm, respectivamente (Figura 2). 

No ano de 2018, as variáveis DP e DE formaram ambos dois grupos, com médias entre 

23,16 e 19,11 mm e, entre 26,13 e 19,22 mm, respectivamente (Figura 2). Considerando-

se as médias obtidas entre os anos, percebeu-se pouca variação entre elas. 

No ano de 2017, os genótipos agrupados com média superior aos demais foram 

V1, V2, V18, V19, D4, D10, D11, D13, D14, D15 e D16 para o diâmetro polar dos araçás 

vermelhos (Apêndice B e Figura 2A). Em 2018, ficou com V3, V4, V6, V7, V12, V13, 

D4, D5, D13, D14 e D16 para esta mesma variável (Apêndice C e Figura 2C). 

Para o diâmetro equatorial a superioridade obtida em 2017 foi com os genótipos 

V2, V3, V11, V18, V19, D2, D4, D11, D13, D14, D15 e D16 (Apêndice A e Figura 2B) 

e em 2018 com V3, V4, V5, V6, V7, V12 e D14 (Apêndice B e Figura 2D). 

Analisando-se juntos, os dois diâmetros (polar e equatorial), no ano de 2017, 

observou-se que os genótipos V2, V18, V19, D4, D11, D13, D14, D15 e D16 

apresentaram os maiores frutos, sem restrição quanto ao local de origem (Tabela 1). 

Entretanto, para o ciclo de 2018, os maiores frutos ficaram restritos aos genótipos V3, 

V4, V6 e V12, provenientes da mesma localidade, havendo somente um genótipo de Dois 

Vizinhos (D14).  

Os genótipos com maior média para o diâmetro polar e que repetiram tal 

comportamento nas duas colheitas foram D4, D13, D14 e D16 (Apêndices A e B e, 

Figuras 2A e 2C). Para o diâmetro equatorial, tal resposta em ambos anos ficou para V3 

e D14 (Apêndices A e B e, Figuras 2B e 2D). 

Caracterizar os diâmetros do fruto é importante quando se objetiva a introdução 

do material em pomar, uma vez que, em distintos anos apresentaram frutos de maior 

calibre. Reforça-se, porém, que nos genótipos não são realizadas práticas de manejo, o 
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que, com sua realização, podem permitir maximização do potencial genético, alcançando 

maiores médias. 

 

Figura 2 - Diâmetro polar (mm) (A e C) e equatorial (mm) (B e D) de araçás vermelhos 

coletados em 2017 e em 2018, respectivamente, analisados nos municípios de Dois 

Vizinhos e Verê - Paraná e, agrupados segundo teste de Scott-Knott, a 5% de 

significância, respectivamente. Cores distintas caracterizam os grupos. 

Fonte: Isadora Bischoff Nunes (2018) 

A 

B 

C 

D 
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De forma geral, os frutos apresentam forma levemente achatada, mantendo seu 

formato relativamente uniforme dentro da faixa de diâmetro médio apresentada por 

Franzon et al. (2009) onde variaram entre 22 e 50 mm e ligeiramente acima dos resultados 

encontrados por Danner et al. (2010b) variando entre 22,9 e 24,5 mm.  

Como a preferência do mercado consumidor se dá por frutos com aparência 

simétrica, a relação entre os diâmetros polar e equatorial pode ser utilizada como medida 

de qualidade industrial. Uma vez que essa relação se encontra igual ou muito próxima de 

1 para todos os frutos em ambos os anos analisados (Apêndice A), os mesmos se 

candidatam para o processamento industrial, dispensando a classificação em função do 

seu formato, apresentando ainda boa aparência para produtos como geleias e frutos 

cristalizados (ANDRADE et al., 1993; WAGNER JÚNIOR et al., 2011). Com base neste 

parâmetro, os genótipos que apresentaram relação DP/DE igual a 1,0 foram V9, D16 e 

D19 em 2017 (Tabela 2) e, D4 e D5 em 2018 (Apêndice B). 

Para a variável espessura de casca (EC), foram formados quatro e três grupos, 

cujas médias ficaram entre 1,85 e 0,80 mm e, entre 1,18 e 0,53mm nos ciclos de 2017 e 

2018, respectivamente (Tabelas 2 e 3 e, Figuras 3A e 3B). 

 

 

 
Figura 3 - Espessura de casca (mm) de araçás vermelhos coletados em 2017 (A) e em 

2018 (B), oriundos dos municípios de Dois Vizinhos e Verê - Paraná e, agrupados 

segundo teste de Scott-Knott, a 5% de significância, respectivamente. Cores distintas 

caracterizam os grupos. 

Fonte: Isadora Bischoff Nunes (2018) 

A 

B 
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No ciclo de 2017, os genótipos V17, D7, D11 e D20 apresentaram frutos com 

casca mais fina, sendo a maioria oriunda de Dois Vizinhos. Para o ciclo de 2018, os 

genótipos que se destacaram foram V5, V8, V9, V14, D8 e D13, com a maioria oriunda 

da mesma localidade no município de Verê (Vila Colonial). Não houve comportamento 

similar dos genótipos quanto a menor espessura de casca nos dois ciclos analisados. 

Contudo, ressalta-se que no segundo ano de análise, muitos genótipos não tiveram seus 

frutos colhidos, em função da derrubada de um dos genótipos, do não acesso à 

propriedade e da maturação dessincronizada entre os genótipos, fazendo-se importante 

analisá-los para resposta conclusiva deste caractere. 

A espessura da casca é utilizada nos programas de melhoramento de forma inversa 

quando se visa o aumento do tamanho dos frutos (MEDEIROS et al., 2009). Durante a 

seleção de genótipos promissores é vantajoso que os mesmos apresentem a melhor 

combinação entre frutos grandes (DP e DE) e uniformes (relação DP/DE), pesados (MFP) 

e com a casca fina (EC). 

Desta forma, com relação ao tamanho de fruto, somente os genótipos V5, D11 e 

D13 se encaixaram nessa combinação. O genótipo V5 está localizado no primeiro grupo 

quanto ao DE no ano de 2018 e o genótipo D11 entre o primeiro grupo quanto a DP no 

ciclo de 2017. Já o genótipo D13 se destacou por compor os grupos de maior valor para 

DP no ciclo de 2018 e DE para ambos os ciclos, além de estar no grupo de cascas mais 

finas, possibilitando ao melhorista se valer da seleção combinada de caracteres de 

interesse. 

A massa da matéria fresca de polpa (MFP) dos frutos é importante parâmetro para 

determinação da sua qualidade, sendo atributo muito utilizado na comercialização das 

frutas em mercados in natura. Este caractere apresentou formação de quatro e três grupos, 

com médias variando entre 4,541 e 1,684 g e entre 4,718 e 2,893 g, nos ciclos de 2017 e 

2018, respectivamente (Tabelas 2 e 3 e, Figuras 4A e B, respectivamente). 

No ciclo de 2017, os genótipos V2, V9, D11, D16 e D20 apresentaram as polpas 

com maior massa (Apêndice A e Figura 4A). Em 2018, tal superioridade ficou somente 

com os genótipos V4, V6 e D18 (Apêndice B e Figura 4B).  
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Figura 4 - Massa da matéria fresca de polpa (g) de araçás vermelhos coletados em 2017 

(A) e em 2018 (B), analisados nos municípios de Dois Vizinhos e Verê - Paraná e, 

agrupados segundo teste de Scott-Knott, a 5% de significância, respectivamente. Cores 

distintas caracterizam os grupos. 

Fonte: Isadora Bischoff Nunes (2018) 

 

O genótipo D11 é aquele que se destacou para todas as variáveis físicas elencadas 

na Apêndice A no ciclo de 2017, juntamente com o genótipo D16 (com exceção para 

espessura de casca), corroborando ao observado por Paladini (2016) que ao estudar 

jabuticabeiras, observou que os genótipos que compõe grupos de maiores diâmetros 

acabam também apresentar os frutos com polpas mais pesadas.  

Outro fator de extrema importância como exposto por Wagner Júnior (2007) é a 

direta relação deste caractere com o sucesso do pomar, em função de que as frutas (em 

sua maioria) são comercializadas pelo seu peso. Portanto, quanto mais pesado o fruto, 

maior o retorno financeiro ao produtor.  

Para massa da matéria fresca total (MFT) foi observada a maior heterogeneidade 

dentre todas as variáveis analisadas, sendo formados 13 e 17 grupos nos ciclos de 2017 e 

2018, com intervalos de variação de 490,15 a 254,50 g (Apêndice A e Figura 5A) e 559,54 

a 121,30 g (Apêndice B e Figura 5B), respectivamente. 

O fato deste caractere ter se apresentado de forma tão heterogênea indica que é 

possível selecionar genótipos visando o aumento do peso dos frutos com sucesso. 
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Entretanto, a herdabilidade desta característica é considerada baixa devido à influência 

marcante do ambiente (DANTAS; DE LIMA, 2001), devendo-se tal fato ainda ser 

analisado para o araçazeiro vermelho.  

 

 

 
Figura 5 - Massa da matéria fresca total (g) de 60 frutos de araçás vermelhos coletados 

em 2017 (A) e em 2018 (B), analisados nos municípios de Dois Vizinhos e Verê, Paraná 

e agrupados segundo teste de Scott-Knott, a 5% de significância. 

Fonte: Isadora Bischoff Nunes (2018) 

 

Dentre os genótipos analisados, somente D20 e V2 (Apêndice A) e, V5 (Apêndice 

B), nos ciclos de 2017 e 2018, apresentaram as maiores médias para MFT, 

respectivamente. Diferentemente do esperado, dentre os genótipos de destaque para este 

caractere, somente D20 estava agrupado nos grupos de superioridade para outras 

características como MFP e EC no ciclo de 2017 (Apêndice A), enquanto que o genótipo 

V5, nos grupos para EC e DE no ciclo de 2018 (Apêndice B). 

A observação de variação nos resultados encontrados acaba por demonstrar a 

ocorrência de variabilidade genética contida nesta população, o que segundo Danner et 

al. (2010) possibilita a escolha de genótipos promissores. 

É possível que as variações observadas para os atributos físicos avaliados possam 

ser explicadas devido à influência dos fatores ambientais durante a floração e o 

desenvolvimento dos frutos, uma vez que a pluviosidade neste período durante o ciclo de 
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2018 (> 250 mm) foi significantemente maior do que no mesmo período no ciclo de 2017 

(187,7 mm) (GBIOMET, 2017; INMET, 2017). 

Ao amadurecer, a epiderme dos frutos de araçazeiro passa da cor verde, para 

levemente amarelada, avermelhada e marrom, enquanto que, a polpa varia a partir da 

coloração esbranquiçada quando madura para amarelada. Desta forma, a cor dos frutos 

pode ser utilizada como indicador de seu estádio de maturação e da qualidade comestível 

do mesmo (AZZOLINI, 2002). Esta mudança de cor é ditada predominantemente pela 

degradação da clorofila, que por sua vez é influenciada pelas mudanças de pH, nos níveis 

de ácidos e processos oxidativos (WILLS et al., 1998). 

Entretanto, deve-se avaliar a cor dos frutos com cautela quando se pretende usá-

la como indicador de maturação, uma vez que, a coloração da epiderme também é 

influenciada pela incidência solar, ou seja, dependendo da posição dos frutos na copa da 

árvore, este pode sofrer maior insolação resultando em coloração mais intensa, 

fornecendo falso-positivo na indicação do estádio de maturação.  

Deste modo, observando-se os valores de a*, foram formados cinco grupos para 

ambos os ciclos avaliados (2017 e 2018), com médias que variaram entre 31,81 e 16,25 

e, 30,52 a 18,68, respectivamente (Figura 6A e B, respectivamente). 

 

 
Figura 6 - Cor vermelha (a*) de araçás vermelhos coletados em 2017 (A) e em 2018 (B), 

analisados nos municípios de Dois Vizinhos e Verê - Paraná e, agrupados segundo teste 

de Scott-Knott, a 5% de significância, respectivamente. Cores distintas caracterizam os 

grupos.  

Fonte: Isadora Bischoff Nunes (2018) 
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No ciclo de 2017, as epidermes de cor mais avermelhada foram obtidas entre os 

genótipos V2, V19, D1, D10, 13, D14, D15, D16, D17, D18 e D19 (Figura 6A), enquanto 

que em 2018 somente o genótipo V4 compôs o primeiro grupo (Figura 6B). Os genótipos 

de destaque possuem maior concentração de antocianinas em suas epidermes do que o 

restante dos genótipos, sendo tal fato importante quanto a característica nutracêutica. 

Aliado ao tamanho e massa da matéria fresca dos araçás vermelhos, é esperado 

pelo mercado consumidor que haja coloração avermelhada vivaz e uniforme quando in 

natura. Apesar das variações observadas, todos os frutos apresentavam essa coloração 

relativamente uniforme no momento da coleta.  

 Nos apêndices C e D foram expostas as médias referentes aos atributos químicos 

quanto ao teor de sólidos solúveis totais, acidez total titulável, pH e ratio (SS/ATT) dos 

frutos dos araçazeiros vermelhos avaliados nos ciclos de 2017 e 2018, respectivamente. 

O teor de sólidos solúveis (SS) inclui tanto os açúcares como os ácidos presentes 

na polpa e desempenha papel fundamental no rendimento de polpa das frutas no momento 

do processamento. Quanto mais alto o teor de SS, maior o teor de açúcares presente nas 

frutas, assim como maior será a economia de energia para obtenção da polpa concentrada, 

sendo que para cada °Brix aumenta-se em aproximadamente 20% o rendimento industrial 

(TREVISAN et al., 2006; KOETZ et al., 2010). 

Com relação ao teor de sólidos solúveis (SS), foram obtidos cinco e quatro grupos 

entre os genótipos, com variação entre 14,5 e 8,2°Brix e, entre 12,6 a 8,5°Brix nos ciclos 

de 2017 e 2018, respectivamente (Tabelas 4 e 5 e, Figuras 7A e B, respectivamente). 

No ciclo de 2017, genótipos exclusivamente de Dois Vizinhos compuseram o 

primeiro grupo (D1, D13, D15, D17, D18, D19 e D20) sem restrição quanto ao local de 

coleta (Apêndice D e Figura 7A). Todavia, para o ciclo de 2018 foram os genótipos 

oriundos em sua maioria de Verê que compuseram o primeiro grupo de maior média (V4, 

V5, V8, V9, V13, V14) com exceção de dois de Dois Vizinhos (D7 e D14) (Apêndice E 

e Figura 7B).  
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Figura 7 - Sólidos solúveis – SS (°Brix) de araçás vermelhos coletados em 2017 (A) e em 

2018 (B), analisados nos municípios de Dois Vizinhos e Verê - Paraná e, agrupados 

segundo teste de Scott-Knott, a 5% de significância, respectivamente. Cores distintas 

caracterizam os grupos. 

Fonte: Isadora Bischoff Nunes (2018) 

 

Os teores de SS são dependentes do estádio de maturação em que o fruto é colhido, 

que por sua vez também é influenciado pelas condições ambientais durante este processo, 

o que explica a flutuação observada em função do escalonamento de colheita em ambos 

os ciclos avaliados. Semelhante ao observado para pêssego e goiaba, os frutos mais verdes 

resultaram em menores teores de SS quando comparados aos colhidos maduros, 

independente da temperatura em que foram armazenados previamente as avaliações 

(AZZOLINI; JACOMINO; SPOTO, 2004; WAGNER JÚNIOR, 2007).  

É esperado que os teores de SS aumentem de acordo com o estádio de 

amadurecimento do fruto, a medida em que os polissacarídeos que compõe a parede 

celular passem a se converter em açúcares solúveis (CHITARRA; CHITARRA, 2005). 

De acordo com Drehmer e Amarante (2008), o fruto colhido precocemente 

apresenta melhor conservação pós-colheita, mas ao mesmo tempo redução na sua 

qualidade, o que resulta em baixos teores de SS associados a alta acidez quando 

comparado aquele colhido em estádio de maturação completa. 
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Acredita-se que os teores de SS obtidos em ambos anos (2017 e 2018) podem ter 

sido influenciados pelos índices pluviométricos ocorridos em cada um destes, como 

sugerido por Meletti et al. (2005) ao avaliarem frutos de maracujazeiro-doce. Tais autores 

observaram que as médias foram significativamente menores para este caractere quando 

comparadas aos meses mais secos, demonstrando-se a possível relação desta condição, 

independentemente do genótipo ou população de origem avaliado. Isso corrobora os 

resultados observados neste trabalho, uma vez que as condições pluviométricas no 

momento da coleta do ciclo de 2018, encontravam-se acima da média como citado 

anteriormente. 

A acidez dos frutos é resultado direto da presença dos ácidos orgânicos, que após 

a colheita dos frutos, tendem a diminuir devido a oxidação causada pelo processo de 

respiração. Analisando-se a acidez total titulável (ATT) dos araçás vermelhos, foram 

formados três e cinco grupos, com variação entre 1,85 a 1,19 g EAC 100 mL-1 e entre 

3,46 a 1,16 g EAC 100 mL-1, nos ciclos de 2017 e 2018, respectivamente (Tabelas 4 e 5 

e, Figuras 8A e B, respectivamente). Com isso, foi observado que em 2018, os frutos 

encontravam com maior acidez em relação ao ano anterior, devido a menor precipitação 

de 2017. 

 

 

Figura 8 - Acidez total titulável – ATT (g EAC 100 mL-1) de araçás vermelhos coletados 

em 2017 e em 2018, analisados nos municípios de Dois Vizinhos e Verê - Paraná e, 

agrupados segundo teste de Scott-Knott, a 5% de significância, respectivamente. Cores 

distintas caracterizam os grupos. 

Fonte: Isadora Bischoff Nunes (2018) 
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No ciclo de 2017, o grupo com as maiores médias foi formado pelos genótipos 

V2, V12, V14, V17 e D12. Em 2018, somente o genótipo D16 compôs o primeiro grupo.  

Normalmente, o que o mercado consumidor deseja são frutos mais doces e com 

menor acidez, caracterizados pela relação SS/ATT, na qual descreve o sabor dos mesmos 

(ALMEIDA; DURIGAN, 2006). Esta relação tende a aumentar de acordo com o estádio 

de maturação do fruto (acúmulo de açúcares e oxidação dos ácidos) e reflete na influência 

de todos os fatores que atuam no metabolismo (fisiológicos ou ambientais), resultando 

em alimentos de boa aceitação organoléptica e de qualidade (BRASIL, 1986; 

ANDRADE; ARAGÃO; FERREIRA, 1993). 

 Em conjunto com o elevado teor de SS, a relação SS/ATT foi considerada alta 

[10,30 em 2017 (Apêndice D) e 10,26 em 2018 (Apêndice E)], mesmo com valores 

elevados de ATT [1,85 e 3,46 g EAC 100 mL-1 em 2017 e 2018 (Tabelas 4 e 5, 

respectivamente)]. Tal relação SS/ATT permitiu a formação de quatro grupos em ambos 

os ciclos (Tabelas 4 e 5 e, Figuras 9A e B).  

 

 

 

Figura 9 - Relação SS/ATT de araçás vermelhos coletados em 2017 (A) e em 2018 (B), 

analisados nos municípios de Dois Vizinhos e Verê - Paraná e, agrupados segundo teste 

de Scott-Knott, a 5% de significância, respectivamente. Cores distintas caracterizam os 

grupos. 

Fonte: Isadora Bischoff Nunes (2018) 
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No ciclo de 2017, o primeiro grupo foi formado em maioria pelos genótipos 

oriundos de Dois Vizinhos D13, D15, D17, D18, D19, D20 e V3 (Apêndice D e Figura 

9A). Já o ciclo de 2018 foi em sua maioria composto pelos genótipos oriundos de Verê, 

V3, V4, V5, V8, V13 e D16 (Apêndice E e Figura 9B). Cabe ressaltar que o genótipo V3, 

ao mesmo tempo que foi agrupado naqueles de frutos mais doces (Apêndice D e E), 

também estava no de maior DE e EC no ciclo de 2017 (Apêndice A) e maior DP e DE no 

ciclo de 2018 (Apêndice B), com os menores valores de MFP em ambos os ciclos 

(Tabelas 2 e 3). 

O ratio (SS/ATT) determina o grau de doçura do fruto e indica que o araçá 

vermelho pode ser elegível ao consumo in natura, mesmo com sua elevada acidez. 

Segundo Wagner Júnior (2007), os valores para esta variável tendem a aumentar 

conforme o estádio de maturação, pois ocorre contínuo acúmulo de açúcares e redução 

dos ácidos presentes nos frutos. Os valores obtidos neste estudo são quase o dobro 

daqueles encontrados para araçá-pêra (Psidium acutangulum D.C.), outra espécie de 

mesmo gênero (ANDRADE; ARAGÃO; FERREIRA, 1993). 

Atributos químicos como teor de SS, ATT e a relação entre eles, exercem grande 

influência na qualidade sensorial e nutricional dos frutos, como observado por Azzolini, 

Jacomino e Spoto (2004) para frutos de goiabeira. Os autores ressaltaram que a variação 

nestas variáveis se dá principalmente pelo estádio de maturação em que o fruto é colhido, 

o tempo e a temperatura de armazenamento e, que desta forma, aqueles colhidos em 

estádio de maturação precoce apresentam ATT elevada com baixos teores de SS após 

períodos prolongados de armazenamento refrigerado. 

Com relação ao pH, todos os genótipos apresentaram frutos ácidos que variaram 

entre 4,3 e 3,6, formando-se cinco grupos para o ciclo de 2017 (Apêndice D e Figura 

10A) e entre 4,4 e 3,8 (de forma não significativa) no ciclo de 2018 (Apêndice E). 

O grupo de araçá vermelho mais ácido foi formado pelos genótipos D3, V4 e V20 

(Apêndice D e Figura 10). Nenhum genótipo apresentou ao mesmo tempo, ATT elevada 

com baixo pH.  
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Figura 10 - pH de araçás vermelhos coletados em 2017, analisados nos municípios de 

Dois Vizinhos e Verê - Paraná e, agrupados segundo teste de Scott-Knott, a 5% de 

significância. Cores distintas caracterizam os grupos. 

Fonte: Isadora Bischoff Nunes (2018) 

 

A combinação destes dois fatores é desejável para indústria, uma vez que, acidez 

elevada serve para realçar o sabor do fruto e o baixo pH natural elimina a etapa de 

acidificação no processamento. Assim, ambos resultam em elevado fator de diluição para 

a formulação de sucos, consequentemente, em maior rendimento industrial (ANDRADE, 

ARAGÃO e FERREIRA, 1993). 

Nos apêndices E e F foram apresentadas as médias referentes aos atributos 

bioquímicos, como teor de proteínas, açúcares totais e açúcares redutores dos genótipos 

de araçazeiro vermelho avaliados nos ciclos de 2017 e 2018, respectivamente. 

 A variável teor de proteínas resultou em quatro e dois grupos de formação entre 

os genótipos, cujos valores médios variaram entre 26,624 e 7,519 µg/µl de extrato e, entre 

20,891 e 9,615µg/µl para os ciclos de 2017 e 2018, respectivamente (Tabelas 6 e 7 e, 

Figuras 11A e B, respectivamente).  

Para o ciclo de 2017, o grupo com maior teor de proteínas foi composto pelos 

genótipos de Verê, sendo V2, V3, V6, V8, V10, V11, V12, V13, V14, V16 e pelos 

genótipos D2, D8, D9 e D10 (Apêndice F e Figura 11A).  

Para o ciclo de 2018, os maiores teores de proteína foram apresentados pelos 

genótipos V3, V5, V6, V7, V8, V9, V12, V13, V14, D4, D7, D14, D15 e D17, no qual 

compuseram o grupo de maior média (Tabela 7 e Figura 11B). 
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Figura 11 - Teor de proteínas (µg de proteínas solúveis/µl de extrato) de araçás vermelhos 

coletados em 2017 (A) e em 2018 (B), analisados nos municípios de Dois Vizinhos e 

Verê - Paraná e, agrupados segundo teste de Scott-Knott, a 5% de significância, 

respectivamente. Cores distintas caracterizam os grupos. 

Fonte: Isadora Bischoff Nunes (2018) 

 

 Em ambos os ciclos foi observada a predominância dos genótipos de Verê, em 

especial V3, V6, V8, V12, V13, V14, já que não houve o mesmo desempenho de 

superioridade quanto aos genótipos de Dois Vizinhos para esta variável. 

 Frutas nativas que apresentam elevados teores de proteínas podem ser exploradas 

como fontes alternativas em relação as de proteínas animais ou como fonte de 

complementação na dieta, além de servir como incentivo ao cultivo e ao consumo 

(KINUPP; BARROS, 2008). 

 Para o teor de açúcares redutores foram formados três e dois grupos, com médias 

que variaram entre 0,618 e 0,438 g 100 mL-1 e, entre 0,681 e 0,371 g 100 mL-1, nos ciclos 

de 2017 e 2018, respectivamente (Tabelas 6 e 7 e, Figuras 12A e B, respectivamente). 
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Figura 12 - Açúcares redutores (g 100 mL-1) de araçás vermelhos coletados em 2017 e 

em 2018, analisados nos municípios de Dois Vizinhos e Verê - Paraná e, agrupados 

segundo teste de Scott-Knott, a 5% de significância, respectivamente. Cores distintas 

caracterizam os grupos. 

Fonte: Isadora Bischoff Nunes (2018) 

 

 Quase todos os genótipos analisados, com exceção de V5, V8, V10, V14, V15, 

V17, V20 e D6 para o ciclo de 2017 (Apêndice F e Figura 12A) e, D8 para o ciclo de 

2018 (Tabela 7 e Figura 12B) apresentaram valores expressivos de açúcares redutores.  

 A classificação dos frutos de araçá vermelho ainda é controversa, com autores que 

consideram o fruto como climatéricos (NEUWALD et al., 2004; AMARANTE; 

STEFFENS; ESPÍNDOLA, 2009) e outros como não-climatéricos (DREHMER, 2005; 

DANNER et al., 2010a). Galho et al. (2007) observaram que as taxas respiratórias do 

araçá vermelho se comportam de forma crescente até metade do período de crescimento 

e então decresce. Esta característica determina a eficiência de conversão da glicose em 

biomassa, causando o acúmulo de açúcares redutores (glicose e frutose) na fase de 

incremento de massa de matéria seca nos frutos. 

 Genótipos nativos estão sujeitos a condições desfavoráveis como adubação 

deficiente e longos períodos de estiagem, que acabam por influenciar as taxas de 

fotossíntese e, translocação de fotoassimilados e nutrientes, podendo resultar em frutos 
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de menor massa (DANNER et al., 2010) e com qualidade inferior, com reduzidos teores 

de açúcares redutores.  

 Para os açúcares totais foram formados cinco e três grupos, com frutos 

apresentando médias entre 0,734 e 0,055 g 100 mL-1 e, entre 0,392 e 0,143 g 100 mL-1, 

nos ciclos de 2017 e 2018, respectivamente (Tabelas 6 e 7 e, Figuras 13A e B, 

respectivamente). 

 

 

 

Figura 13 - Açúcares totais (g 100 mL-1) de araçás vermelhos coletados em 2017 (A) e 

em 2018 (B), analisados nos municípios de Dois Vizinhos e Verê - Paraná e, agrupados 

segundo teste de Scott-Knott, a 5% de significância, respectivamente. Cores distintas 

caracterizam os grupos. 

Fonte: Isadora Bischoff Nunes (2018) 

 

 O genótipo V1 foi o único agrupado no de maior teor de açúcares totais no ciclo 

de 2017 (Apêndice F e Figura 13A), enquanto que, em 2018, incluiu-se como superiores 

os genótipos V4, V6, V14, D4 e D16 (Tabela 7 e Figura 13B).  

Frutos do tipo climatérico apresentam mudanças significativas nos teores de 

açúcares totais não somente ao amadurecer na árvore, mas também após a colheita 

(OLIVEIRA et al., 2001). Ao amadurecer, ocorre o acúmulo de açúcares e diminuição da 
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acidez devido aos processos metabólicos que hidrolisam os carboidratos de reserva, sendo 

possível observar maiores teores de açúcares totais do que de redutores, como 

demonstraram os resultados obtidos no presente trabalho. 

A avaliação da diversidade genética por meio das análises multivariadas permite 

analisar os agrupamentos formados pelas análises multivariadas que contenham genitores 

contrastantes para serem utilizados na formação de populações segregantes promissoras 

em programas de melhoramento (COSTA et al., 2006). Assim, é possível concentrar 

esforços em combinações que apresentem melhores probabilidades e priorizar as 

avaliações das proles com base nas variáveis de maior influência. 

Com relação a análise de componentes principais, não foi possível cumprir o 

pressuposto proposto por Cruz e Regazzi (1997), onde a contribuição dos componentes 

principais deve apresentar variância acumulada de no mínimo 80% para que apresentem 

capacidade de discriminação satisfatória. Sendo assim, os agrupamentos dos genótipos 

no presente trabalho só seriam explicados com número elevado de componentes (5) e por 

esta razão, delimitou-se o uso de apenas os dois componentes que mais contribuíram (PC1 

e PC2), já que somados representaram apenas 49,44% da variância, uma vez que esta 

análise é sensível a baixas correlações entre as variáveis testadas. 

Nesta perspectiva, a variável DP foi a que mais contribuiu para a divergência 

genética observada, explicando a maior parte da variância encontrada nos dados 

padronizados em 2017 e 2018 (Figuras 16 e 17, respectivamente). 

Por componentes principais foi possível a identificação dos genótipos V3 e V17 

como contrastantes aos demais, sendo o V17 também divergente pelo método de Tocher 

e com proporção menor de variação pelo método UPGMA. Os genótipos, V12, V2, D20 

e D17 também apresentaram variação maior que os demais, se posicionando mais 

afastados graficamente.  

A análise de componentes principais realizada para o ciclo 2017 pode identificar 

dispersão grande entre os genótipos avaliados. Esse padrão concorda com os resultados 

obtidos com a metodologia de Tocher (Tabela 2) em que foi possível identificar a 

formação de 10 grupos para esse ciclo.  
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Figura 14 - Distribuição dos quarenta genótipos analisados no ciclo de 2017 nos 

municípios de Verê (de 1 a 20) e Dois Vizinhos (de 21 a 40) - Paraná, com relação aos 

seus componentes principais, com base nas variáveis diâmetros equatorial (DE) e polar 

(DP), espessura da casca (EC), massa fresca de polpa (MFP), açúcares totais (AT) e 

redutores (AR), proteínas (P), pH, sólidos solúveis (SS) e acidez total titulável (ATT). 

Fonte: Isadora Bischoff Nunes (2018) 

 

Por meio de mesma visualização gráfica foi possível identificar a formação de um 

grupo, a direita, formado pelos genótipos V11, V15, V16, V5, V8, D10, V10 e D7, com 

os demais localizados mais ao centro e a esquerda da Figura 17, com possibilidades de 

formação de subgrupos mas não tão claros e de maior subjetividade. 
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Figura 15 – Distribuição dos vinte e um genótipos analisados no ciclo de 2018 nos 

municípios de Dois Vizinhos e Verê, Paraná, com relação aos seus componentes 

principais, com base nas variáveis diâmetros equatorial (DE) e polar (DP), espessura da 

casca (EC), massa fresca de polpa (MFP), açúcares totais (AT) e redutores (AR), 

proteínas (P), pH, sólidos solúveis (SS) e acidez total titulável (ATT). 

Fonte: Isadora Bischoff Nunes (2018) 

 

Para o ciclo 2018, o método de componentes principais apontou maior amplitude 

entre os genótipos avaliados, sendo possível a formação de seis grupos distintos. Nessa 

análise o genótipo D8 distinguiu-se dos demais, ficando bem a margem da Figura 17, 

tendo segundo grupo mais centralizado, no qual pode ser formado pelos genótipos 

D3,D18, D13 e D17, com terceiro grupo mais superior agrupando os genótipos V5,V9,V8 

e V15, um quarto grupo mais inferior composto por V7, D4, D5, D14 e D15, um quinto 

próximo a este formado apenas pelos genótipos D7 e D16 e, último grupo bem 

centralizado tendo os genótipos V3, V4, V6 ,V7 e V13.  
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Assim pode-se dizer que o agrupamento formado pelo método de componentes 

principais foi mais próximo na indicação do número de grupos que o método de Tocher 

para o ciclo 2018, porém com baixa coincidência entre os grupos formados por essas duas 

metodologias.  

De forma geral, os frutos avaliados neste estudo apresentaram sabor ácido, aroma 

marcante e agradável, independente do ciclo avaliado. A partir dessa caracterização 

tornou-se possível a seleção de genótipos promissores para a formação de futuros bancos 

de germoplasma desta espécie, assim como para o planejamento de futuros cruzamentos 

controlados. Com base no ranqueamento proposto e o desempenho obtido pelos genótipos 

avaliados, os 20% melhores avaliados no ciclo de 2017 foram os genótipos D11, D13, 

V2, D16, D15, D17, D1 e V1, enquanto que para o ciclo de 2018 os genótipos melhor 

ranqueados foram os genótipos D14, V12, V5 e V4, respectivamente. 

O que se observou desta seleção que não houve repetição quanto aos genótipos 

selecionados em ambos ciclos de produção, o que torna necessário para resultado mais 

confiável nova análise em outros ciclos. 

Além disso, é importante lembrar que alguns genótipos não foram analisados 

conjuntamente nos dois ciclos, o que permitiria com nova análise utilizá-los. O uso da 

caracterização de frutos em adição as técnicas multivariadas são de grande valia para que 

isso possa ser realizado. 

Além disso, ressalta-se que as avaliações foram baseadas no sistema de produção 

escalonada, ou seja, sem acompanhamento durante o restante do ano, pois não é feito 

nenhum manejo sobre as plantas de tais genótipos. Assim, a variação observada entre e 

dentro de cada estimativa de um ciclo para o outro indicou que a produção dos frutos de 

araçazeiro vermelho sofre forte influência das condições climáticas, uma vez que o 

regime de chuvas no período de floração e frutificação do segundo ciclo foi 

significativamente maior do que no primeiro.  

Neste sentido, avaliação de somente dois ciclos produtivos não são suficientes 

para se afirmar com completa certeza sobre o potencial destas plantas, sendo necessárias 

futuras avaliações. Ademais, a utilização da biometria de frutos é abordagem eficaz para 

detecção da variabilidade genética contida em populações da espécie de interesse, 

juntamente com as relações da variabilidade e dos fatores ambientais para a 

caracterização dos aspectos ecológicos desta espécie (MACEDO et al., 2009). 

Para tanto, é necessário que populações maiores e mais ciclos sejam amostrados 

não só para que haja aumento da confiabilidade dos dados e melhoria na predição dos 
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caracteres avaliados, como também para identificação de genótipos adaptados a outras 

regiões/condições e que também apresentem características de interesse. Assim, será 

possível ampliar o conhecimento sobre a base genética acessível desta espécie e traçar 

estratégias melhor fundamentadas para a domesticação e melhoramento da mesma. 

Para o ciclo de 2017, a análise de agrupamento segundo a metodologia UPGMA 

pôde identificar com 70% da variação genética, a formação de dois grupos distintos 

(Figura 14). 

 

 

Figura 16 – Dendrograma resultante da dissimilaridade genética criado a partir da matriz 

de distância de Mahalanobis e agrupamento pelo método UPGMA de quarenta genótipos 

avaliados nos municípios de Dois Vizinhos e Verê - Paraná, avaliados no ciclo de 2017, 

com base nas variáveis diâmetros equatorial (DE) e polar (DP), espessura da casca (EC), 

massa fresca de polpa (MFP), açúcares totais (AT) e redutores (AR), proteínas (P), pH, 

sólidos solúveis (SS) e acidez total titulável (ATT).. 

Fonte: Isadora Bischoff Nunes (2018) 

 

O primeiro grupo ( I ) foi formado pelos genótipos D20, D14, D15, D11, V2 e 

V12. Considerando a parcela menor da variação (50%) foi possível identificar que o 

genótipo V17 ficou como elemento formador de segundo grupo ( II ) e um terceiro grupo 

( III ) formado ainda pelos genótipos V11, V16, V3, D12 e V20, com o quarto ( IV ) pelo 

restante. Assim, por essa metodologia foi possível a identificação de poucos grupos entre 

os genótipos avaliados sendo que de um total de 40 genótipos, 19 foram pertencentes ao 

mesmo grupo. 

I 

II 

III 

IV 
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Esta tendência de agrupamento se repete quando analisados os resultados do ciclo 

de 2018 (Figura 15), quando já com 30% da variação genética foi possível a identificação 

de dois grupos distintos, um primeiro formado pelos genótipos D8, D13, V13 e D17 (I) e 

o segundo pelos demais. Com isso, cabe ressaltar que essa metodologia não foi capaz de 

discriminar melhor o conjunto de genótipos estudados, mas a partir dos grupos formados 

podem se obter genitores contrastantes para serem utilizados em programas de 

melhoramento.  

 

 

Figura 17 – Dendrograma resultante da dissimilaridade genética criado a partir da matriz 

de distância de Mahalanobis e agrupamento pelo método UPGMA de vinte e um 

genótipos avaliados nos municípios de Dois Vizinhos e Verê - Paraná, avaliados no ciclo 

de 2018, com base nas variáveis diâmetros equatorial (DE) e polar (DP), espessura da 

casca (EC), massa fresca de polpa (MFP), açúcares totais (AT) e redutores (AR), 

proteínas (P), pH, sólidos solúveis (SS) e acidez total titulável (ATT). 

Fonte: Isadora Bischoff Nunes (2018) 

 

Outro ponto a ser considerado é que devido ao fato de se ter número de genótipos 

diferentes nas duas análises (40 e 21 genótipos no ciclo 2017 e 2018, respectivamente) os 

grupos formados não foram coincidentes. Supõe-se também que isso pode ter ocorrido 

devido a influência do ambiente no comportamento dos genótipos pela interação genótipo 

x ambiente, que é considerado agente perturbador no processo de seleção. Todavia, ainda 

assim foi possível obter a formação de grupos distintos quanto a variabilidade genética 

na região de estudo, em ambos os ciclos. 

I 
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Utilizando-se o método de otimização de Tocher, verificou-se que este diferiu do 

método UPGMA, talvez por não necessitar de padrão hierárquico para a formação dos 

grupos (CRUZ; REGAZZI, 1997). A análise do ciclo de 2017 através dessa metodologia 

forneceu a possibilidade de formação de número maior de grupos, sendo esses, em sua 

maioria compostos por apenas um genótipo, indicando a capacidade maior de 

identificação da dissimilaridade existente por essa metodologia (Tabela 2). 

 

Tabela 2 – Agrupamento segundo o método de Tocher de quarenta genótipos analisados 

entre as duas populações oriundos dos municípios de Dois Vizinhos e Verê - Paraná, 

no ano de 2017, com base nas variáveis DE, DP, EC, MFP, AT, AR, P, pH, SS e ATT. 

Dois Vizinhos, 2018. 

I 
D27, D28, D1, V14, V13, D8, D9, D10, V6, V5, V10, D5, D6, V7, D4, V1, 

V4, V18, V19, D16, D13 

II V11, V16, V3, V15, D2, D12, V9 

III V2, V12, D15, D14 

IV D3, D7 

V V8 

VI D19 

VII D11 

VIII V17 

IX V20 

X D20 

 

Para o ciclo 2017 foi possível a formação de 10 grupos, sendo o primeiro 

composto por 21 genótipos, o segundo por sete, o terceiro por quatro, o quarto por dois e 

o restante dos grupos (do quinto ao décimo) por apenas um genótipo) (Tabela 2). Destes 

genótipos agrupados, em único grupo, V20, D20, V17 e D11 também apareceram 

formando grupos menores pela metodologia UPGMA, indicando certa similaridade de 

respostas para essas metodologias quanto a diferenças genéticas que esses genótipos 

apresentaram em relação aos demais avaliados. Isso indica que esses genótipos se 

diferenciaram dos demais, surgindo como potenciais genitores a serem utilizados em 

programas de melhoramento com essa fruteira. 

Também foi possível observar a formação de maior número de grupos para a 

análise de agrupamento pelo método de Tocher no ciclo 2018, mesmo com análise de 

menor número de genótipos (Tabela 3).  

Nesse segundo ciclo foi possível a identificação de oito grupos, sendo o primeiro 

formado por sete genótipos, o segundo por dois, o terceiro por quatro genótipos, do quarto 

ao sexto grupo por dois e os dois últimos grupos por apenas um indivíduo.  
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Tabela 3 – Agrupamento segundo o método de Tocher de vinte e um genótipos 

analisados oriundos dos municípios de Dois Vizinhos e Verê - Paraná, no ano de 2018, 

com base nas variáveis DE, DP, EC, MFP, AT, AR, P, pH, SS e ATT. Dois Vizinhos, 

2018. 

I V3, D5, D7, V9, D4, V6, D16 

II D8, D13 

III V5, V7, D15, V4 

IV V8, D3 

V V14, D18 

VI V13, D17 

VII D14 

VIII V12 

 

Analisando comparativamente com o método UPGMA notou-se também que 

através dessa metodologia, os genótipos D8 e D13 ficaram no mesmo grupo, sendo 

próximos também por UPGMA.  

Através da análise de agrupamento de Tocher foi possível verificar a existência 

de vários grupos distintos de genótipos, indicando a presença de variabilidade genética 

entre ambos, analisados tanto para o ciclo 2017 quanto em 2018. 

 

5 CONCLUSÃO 

 

Os frutos de araçazeiro vermelho analisados indicaram diversidade genética entre 

os genótipos analisados nos dois ciclos, podendo tais características atenderem ao 

mercado in natura ou de processamento. Com base nos resultados obtidos e levando-se 

em conta somente a qualidade dos frutos do ciclo de 2017, é indicado que os genótipos 

D11, D16 e em especial D20 sejam introduzidos em pomares. Com base no ciclo de 2018, 

V3 e V5 são os genótipos selecionados. Estes cinco genótipos compuseram em sua 

maioria os grupos com melhores resultados para as variáveis analisadas. Para o ciclo de 

2017, os genótipos melhor ranqueados recomendados para seleção são D11, D13, V2, 

D16, D15, D17, D1 e V1, e para o ciclo de 2018 a seleção dos genótipos D14, V12, V5 e 

V4. Futuros cruzamentos deverão ser feitos entre os genótipos D20, V5 e V3 pelo melhor 

desempenho nas análises univariadas, e o genótipo V17 pela maior dissimilaridade dentre 

todos os genótipos analisados, como fonte de variabilidade. 
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6 CONSIDERAÇÕES FINAIS 

 

Durante a execução deste trabalho houve a tentativa de realizar análises no nível 

molecular com base no perfil proteico eletroforético, entretanto, não foram possíveis em 

nenhum dos ciclos avaliados. Foram testadas adaptações para todos os protocolos com 

base nos trabalhos de Almeida (2001), Magalhães (2008) e Silva et al. (2012) que se 

encontram descritas no Apêndice AK. 

Mesmo com variações na concentração dos géis empilhador (4, 5, 6 e 7%) e 

separador (5, 10, 15, 20%), diferentes soluções tampão de extração contendo ou não 

acetona, variações no reagente polimerizador TEMED (80µl, 90 µl, 100 µl e 110 µl) e 

diferentes miliamperagens para corrida (15 mA nos primeiros 30 minutos e 20 mA nas 4 

horas seguintes; 20mA até a amostra atingir o gel separador e 40 mA até a saída do 

corante), não foi possível realizar a corrida eletroforética. 

Problemas como quedas de energia, descolamento e desconfiguração dos géis 

durante a corrida ou a aderência excessiva dos mesmos nas placas de vidro, impediram 

que as amostras fossem analisadas de forma efetiva. 

Em adição, procedeu-se a tentativa de análise via DNA destas populações, o que 

resultou na adaptação de um protocolo para esta espécie (NUNES et al, 2017), porém os 

marcadores RAPD disponíveis não amplificaram de forma satisfatória. 
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APÊNDICE 

 

 

APÊNDICE A - Diâmetro polar (DP) e equatorial (DE), relação DP/DE, espessura da 

casca (EC) e massa da matéria fresca de polpa (MFP) e total (MFT) de frutos de 

araçazeiro vermelho, dos quarenta genótipos analisados, após coleta realizada nos 

municípios de Dois Vizinhos e Verê - Paraná, no ano de 2017. Dois Vizinhos, 2018. 

Genótipo DP (mm) DE (mm) DP/DE EC (mm) MFP (g) MFT (g) 

V1 23,68 a* 21,12 b 1,12ns 1,04 c 3,709 b 383,83 e 

V2 23,19 a 23,96 a 0,97 1,31 c 4,349 a 484,56 a 

V3 22,68 b 23,39 a 0,97 1,85 a 1,684 d 276,76 k 

V4 21,54 c 21,73 b 0,99 1,19 c 3,563 b 384,85 e 

V5 20,34 c 21,08 b 0,97 1,35 b 2,253 d 340,54 h 

V6 20,66 c 21,52 b 0,97 1,18 c 2,839 c 377,88 e 

V7 19,63 d 20,25 b 0,97 1,39 b 2,419 d 331,04 i 

V8 21,02 c 21,58 b 0,97 1,06 c 2,795 c 370,22 f 

V9 20,36 c 20,34 b 1,00 1,27 c 4,444 a 313,00 j 

V10 20,40 c 20,91 b 0,98 1,13 c 2,753 c 355,85 g 

V11 22,71 b 23,01 a 0,99 1,47 b 2,259 d 286,89 k 

V12 21,97 b 21,34 b 1,03 1,40 b 3,320 b 451,09 b 

V13 21,73 b 21,76 b 1,01 1,22 c 2,790 c 359,29 g 

V14 22,30 b 21,61 b 1,03 1,50 b 3,257 b 349,36 h 

V15 21,97 b 21,65 b 1,02 1,54 a 2,310 d 315,17 j 

V16 21,99 b 20,38 b 1,08 1,55 a 2,530 c 286,95 k 

V17 18,47 d 20,33 b 0,91 0,83 d 2,997 c 310,78 j 

V18 23,55 a 23,21 a 1,02 1,61 a 3,664 b 337,73 h 

V19 23,48 a 22,68 a 1,04 1,29 c 3,809 b 395,10 d 

V20 21,18 c 20,25 b 1,05 1,61 a 2,229 d 254,50 m 

D1 22,34 b 22,09 b 1,01 1,17 c 3,359 b 354,66 g 

D2 22,24 b 24,79 a 0,93 1,47 b 2,678 c 313,17 j 

D3 22,95 b 21,56 b 1,06 1,67 a 2,804 c 369,30 f 

D4 24,41 a 22,48 a 1,09 1,57 a 3,363 b 327,76 i 

D5 22,27 b 21,72 b 1,03 1,65 a 2,727 c 345,96 h 

D6 22,83 b 21,56 b 1,06 1,60 a 2,534 c 333,56 i 

D7 22,09 b 21,05 b 1,05 0,84 d 2,633 c 385,28 e 

D8 22,51 b 21,94 b 1,03 1,47 b 3,109 c 361,45 g 

D9 22,72 b 22,21 b 1,02 1,64 a 3,264 b 371,43 f 

D10 23,28 a 22,22 b 1,05 1,65 a 3,532 b 380,61 e 

D11 24,56 a 23,85 a 1,03 0,80 d 4,541 a 457,16 b 

D12 20,22 c 19,75 b 1,02 1,48 b 2,590 c 269,53 l 

D13 23,40 a 23,79 a 0,98 1,16 c 3,814 b 399,23 d 

D14 23,75 a 22,77 a 1,04 1,73 a 3,496 b 422,27 c 

D15 23,66 a 22,77 a 1,04 1,65 a 3,830 b 447,26 b 

D16 23,75 a 23,73 a 1,00 1,60 a 4,025 a 395,18 d 

D17 22,77 b 22,29 b 1,02 1,55 a 3,365 b 347,72 h 

D18 22,55 b 21,98 b 1,03 1,67 a 2,966 c 339,78 h 

D19 21,05 c 21,14 b 1,00 1,38 b 3,641 b 395,15 d 

D20 21,87 b 21,75 b 1,01 0,91 d 4,020 a 490,15 a 

CV (%) 3,56 6,20 5,49 7,63 12,51 1,80 
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Mínimo 18,08 18,28 0,70 0,76 1,398 249,000 

Máximo 25,17 3,72 1,17 2,07 4,801 501,200 

 22,20 21,94 1,01 1,38 3,157 358,200 

σ ± 1,48 ± 1,61 ± 0,06 ± 0,28 ± 0,74 ± 55,22 
ns Não significativo pelo teste F. 

*Médias seguidas de letras minúsculas diferentes na coluna, diferem significativamente 

entre si pelo teste de Scott-Knott (α = 0,05). 

 

APÊNDICE B - Diâmetro polar (DP) e equatorial (DE), relação DP/DE, espessura da 

casca (EC) e massa da matéria fresca de polpa (MFP) e total (MPF) de frutos de 

araçazeiro vermelho, dos vinte e um genótipos analisados, após coleta realizada nos 

municípios de Dois Vizinhos e Verê - Paraná, no ano de 2018. Dois Vizinhos, 2018. 

Genótipo DP (mm) 
DE 

(mm) 
DP/DE EC (mm) MFP (g) MPF (g) 

V3 21,54 a* 23,51 a 0,92ns 0,96 a 3,739 c 382,60 k 

V4 23,16 a 26,13 a 0,89 0,87 a 4,710 a 506,55 d 

V5 20,72 b 25,40 a 0,84 0,57 c 3,726 c 559,54 a 

V6 21,52 a 23,20 a 0,93 0,80 b 4,532 a 413,55 g 

V7 21,82 a 23,20 a 0,98 0,86 a 4,008 b 545,27 b 

V8 19,48 b 21,21 b 0,92 0,53 c 3,298 c 490,67 e 

V9 21,04 b 21,89 b 0,96 0,58 c 3,908 b 396,82 i 

V12 23,10 a 24,53 a 0,94 0,87 a 4,101 b 442,28 f 

V13 21,61 a 21,84 b 0,99 0,71 b 3,384 c 177,56 p 

V14 20,42 b 19,22 b 1,06 0,60 c 3,336 c 338,05 m 

D3 20,54 b 21,85 b 0,94 0,80 b 3,682 c 503,25 d 

D4 22,26 a 22,28 b 1,00 1,01 a 3,182 c 411,70 g 

D5 22,04 a 22,09 b 1,00 1,03 a 3,257 c 383,28 k 

D7 20,95 b 22,28 b 0,94 1,18 a 3,153 c 389,79 j 

D8 19,11 b 20,01 b 0,96 0,62 c 3,889 b 177,56 p 

D13 21,27 a 22,23 b 0,96 0,64 c 4,004 b 121,77 q 

D14 22,33 a 23,44 a 0,95 0,73 b 3,700 c 295,72 n 

D15 20,28 b 20,70 b 0,98 0,88 a 3,405 c 527,92 c 

D16 22,40 a 22,03 b 1,02 0,76 b 3,834 b 403,00 h 

D17 20,48 b 20,84 b 0,98 0,97 a 2,893 c 210,78 o 

D18 20,21 b 20,95 b 0,97 0,71 b 4,718 a 355,37 l 

CV (%) 3,82 7,41 4,98 15,07 10,00 0,63 

Mínimo 18,71 18,14 0,64 0,40 2,355 116,000 

Máximo 24,75 32,28 0,10 1,32 5,007 560,300 

 21,25 22,28 0,96 0,80 3,736 375,700 

σ ± 1,26 ± 2,13 ± 0,06 ± 0,20 ± 0,58 ± 133,18 
ns Não significativo pelo teste F. 

*Médias seguidas de letras minúsculas diferentes na coluna, diferem significativamente 

entre si pelo teste de Scott-Knott (α = 0,05).  

 

 

APÊNDICE C – Sólidos solúveis (SS), acidez total titulável (ATT), pH e relação 

SS/ATT (ratio) de frutos de araçazeiro vermelho, dos quarenta genótipos analisados, 

após coleta realizada nos municípios de Dois Vizinhos e Verê - Paraná, no ano de 2017. 

Dois Vizinhos, 2018. 
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Genótipo 

 

SS (°Brix) 

ATT  

(g EAC 100 mL-1) 

 

pH 

 

Relação SS/ATT 

V1 11,4 c* 1,45 c 3,8 d 7,90 c 

V2 10,6 c 1,78 a 3,9 c 5,99 d 

V3 12,7 b 1,24 c 4,1 b 10,21 a 

V4 12,1 b 1,46 c 3,7 e 8,33 b 

V5 11,5 c 1,37 c 4,2 a 8,43 b 

V6 10,5 c 1,63 b 4,1 b 6,46 c 

V7 9,4 d 1,62 b 4,0 c 5,83 d 

V8 10,5 c 1,19 c 4,3 a 9,00 b 

V9 9,6 d 1,30 c 4,1 b 7,39 c 

V10 10,0 d 1,31 c 4,2 a 7,69 c 

V11 9,9 d 1,37 c 4,2 a 7,22 c 

V12 8,2 e 1,85 a 3,9 c 4,46 d 

V13 12,3 b 1,46 c 4,0 b 8,41 b 

V14 11,5 c 1,71 a 4,0 b 6,76 c 

V15 9,5 d 1,33 c 4,2 a 7,19 c 

V16 11,0 c 1,33 c 4,0 b 8,34 b 

V17 8,4 e 1,72 a 4,0 c 4,88 d 

V18 10,2 d 1,43 c 3,8 d 7,12 c 

V19 10,3 d 1,53 b 3,8 d 6,73 c 

V20 10,0 d 1,42 c 3,6 e 7,08 c 

D1 13,2 a 1,56 b 3,9 c 8,46 b 

D2 12,4 b 1,58 b 3,8 d 7,85 c 

D3 10,2 d 1,41 c 3,7 e 7,21 c 

D4 11,3 c 1,36 c 3,9 c 8,31 b 

D5 10,3 d 1,39 c 3,8 d 7,37 c 

D6 10,3 d 1,34 c 3,9 c 7,66 c 

D7 11,1 c 1,56 b 3,8 d 7,09 c 

D8 11,8 b 1,46 c 4,1 b 8,47 b 

D9 10,5 c 1,47 c 3,9 c 7,20 c 

D10 10,7 c 1,53 b 4,1 b 7,02 c 

D11 12,2 b 1,35 c 3,8 d 9,08 b 

D12 11,1 c 1,68 a 4,2 a 6,57 c 

D13 14,5 a 1,54 b 3,9 c 9,42 a 

D14 11,7 c 1,50 c 3,8 d 7,78 c 

D15 13,6 a 1,38 c 4,0 c 9,85 a 

D16 12,7 b 1,41 c 4,0 c 9,04 b 

D17 13,5 a 1,38 c 3,9 c 9,80 a 

D18 14,3 a 1,39 c 3,9 c 10,30 a 

D19 14,5 a 1,44 c 3,9 c 10,07 a 

D20 13,2 a 1,39 c 4,0 c 9,49 a 

CV (%) 7,76 6,43 1,58 11,30 

Mínimo 7,95 1,06 3,5 4,20 

Máximo 15,35 1,92 4,4 12,16 

 11,32 1,47 4,0 7,84 

σ ± 1,71 ± 0,16 ± 0,16 ± 1,55 

*Médias seguidas de letras minúsculas diferentes na coluna, diferem significativamente 

entre si pelo teste de Scott-Knott (α = 0,05). 
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APÊNDICE D - Sólidos solúveis (SS), acidez total titulável (ATT), pH e relação 

SS/ATT (ratio) de frutos de araçazeiro vermelho, dos vinte e um genótipos analisados, 

após coleta realizada nos municípios de Dois Vizinhos e Verê - Paraná, no ano de 2018. 

Dois Vizinhos, 2018. 

Genótipo SS (°Brix) 
ATT 

(g EAC 100 mL-1) 
pH 

Relação 

SS/Acidez 

V3 11,6 b* 1,30 f 4,2ns 8,87 a 

V4 11,9 a 1,36 f 4,1 8,77 a 

V5 12,6 a 1,41 f 4,1 8,98 a 

V6 10,6 b 2,65 b 4,1 4,03 d 

V7 11,3 b 1,34 f 4,1 8,39 a 

V8 12,4 a 1,27 f 4,1 9,76 a 

V9 12,3 a 1,21 f 4,1 10,26 a 

V12 11,8 a 1,91 d 4,1 6,27 c 

V13 12,3 a 2,15 c 4,1 5,75 c 

V14 11,8 a 1,37 f 3,8 8,85 a 

D3 11,4 b 1,46 f 4,1 7,91 b 

D4 11,1 b 1,55 e 4,2 7,18 b 

D5 11,3 b 1,52 e 4,2 7,44 b 

D7 11,9 a 1,74 d 4,4 6,91 b 

D8 9,7 c 1,60 e 4,3 6,13 c 

D13 9,2 c 1,87 d 4,0 4,94 c 

D14 12,0 a 1,59 e 4,2 7,56 b 

D15 11,3 b 2,15 c 4,0 5,23 c 

D16 10,7 b 3,46 a 4,3 3,14 d 

D17 8,5 d 1,16 f 4,1 7,51 b 

D18 9,5 c 1,40 f 4,2 6,76 b 

CV (%) 4,67 11,22 3,12 11,27 

Mínimo 8,3 0,95 3,4 2,69 

Máximo 13,0 3,81 44 11,56 

 11,2 1,69 4,1 7,32 

σ ± 1,20 ± 0,56 ± 0,15 ± 1,95 
ns Não significativo pelo teste F. 

*Médias seguidas de letras minúsculas diferentes na coluna, diferem significativamente 

entre si pelo teste de Scott-Knott (α = 0,05).  

 

 

APÊNDICE E - Teor de proteínas, açúcares totais e redutores, de frutos de araçazeiro 

vermelho, dos quarenta genótipos analisados, após coleta realizada nos municípios de 

Dois Vizinhos e Verê - Paraná, no ano de 2017. Dois Vizinhos, 2018. 

Genótipo 
Proteínas 

 (µg/µl de extrato) 

Açúcares Totais 

(g 100 mL-1) 

Açúcares Redutores 

(g 100 mL-1) 

V1 21,291 b* 0,734 a 0,575 a 

V2 24,929 a 0,362 c 0,602 a 

V3 22,224 a 0,200 e 0,555 a 

V4 23,062 a 0,313 d 0,582 a 

V5 21,119 b 0,246 d 0,532 b 
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V6 26,624 a 0,180 e 0,607 a 

V7 19,043 b 0,319 d 0,578 a 

V8 22,510 a 0,209 e 0,471 c 

V9 19,824 b 0,460 b 0,564 a 

V10 22,891 a 0,163 e 0,491 c 

V11 26,624 a 0,149 e 0,569 a 

V12 23,843 a 0,243 d 0,589 a 

V13 24,641 a 0,199 e 0,610 a 

V14 24,319 a 0,246 d 0,539 b 

V15 21,576 b 0,055 e 0,532 b 

V16 22,853 a 0,152 e 0,551 a 

V17 11,386 c 0,134 e 0,438 c 

V18 7,519 d 0,286 d 0,569 a 

V19 12,795 c 0,258 d 0,583 a 

V20 12,015 c 0,144 e 0,505 b 

D1 18,072 b 0,362 c 0,583 a 

D2 23,500 a 0,409 c 0,577 a 

D3 17,424 b 0,313 d 0,558 a 

D4 21,653 b 0,189 e 0,597 a 

D5 19,234 b 0,389 c 0,605 a 

D6 19,919 b 0,131 e 0,519 b 

D7 21,405 b 0,315 d 0,577 a 

D8 25,348 a 0,262 d 0,575 a 

D9 22,357 a 0,247 d 0,574 a 

D10 22,357 a 0,266 d 0,588 a 

D11 20,586 b 0,363 c 0,618 a 

D12 21,462 b 0,219 d 0,576 a 

D13 20,262 b 0,538 b 0,591 a 

D14 7,957 d 0,492 b 0,588 a 

D15 11,062 c 0,527 b 0,562 a 

D16 14,757 c 0,461 b 0,586 a 

D17 14,053 c 0,227 d 0,575 a 

D18 11,748 c 0,524 b 0,563 a 

D19 10,948 c 0,284 d 0,558 a 

D20 12,376 c 0,334 d 0,555 a 

CV (%) 13,39 25,53 6,69 

Mínimo 3,348 0,428 0,356 

Máximo 31,860 1,148 0,641 

 19,190 0,771 0,564 

σ ± 5,66 ± 0,154 ± 0,048 

*Médias seguidas de letras minúsculas diferentes na coluna, diferem significativamente 

entre si pelo teste de Scott-Knott (α = 0,05). 

 

APÊNDICE F – Teor de proteínas, açúcares totais e redutores, de frutos de araçazeiro 

vermelho, dos vinte e um genótipos analisados, após coleta realizada nos municípios 

de Dois Vizinhos e Verê - Paraná, no ano de 2018. Dois Vizinhos, 2018. 

Genótipo 
Proteínas 

 (µg/µl de extrato) 

Açúcares Totais 

(g 100 mL-1) 

Açúcares Redutores 

(g 100 mL-1) 
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V3 17,253 a* 0,251 b 0,681 A 

V4 12,053 b 0,333 a 0,608 a 

V5 15,481 a 0,227 b 0,659 a 

V6 18,053 a 0,392 a 0,585 a 

V7 16,929 a 0,236 b 0,622 a 

V8 18,319 a 0,238 b 0,565 a 

V9 17,595 a 0,250 b 0,586 a 

V12 19,443 a 0,240 b 0,616 a 

V13 16,643 a 0,253 b 0,630 a 

V14 18,910 a 0,372 a 0,630 a 

D3 9,615 b 0,250 b 0,540 a 

D4 17,919 a 0,324 a 0,583 a 

D5 13,957 b 0,254 b 0,591 a 

D7 18,624 a 0,187 c 0,659 a 

D8 11,119 b 0,174 c 0,371 b 

D13 12,281 b 0,240 b 0,549 a 

D14 20,891 a 0,268 b 0,587 a 

D15 15,157 a 0,269 b 0,607 a 

D16 11,024 b 0,308 a 0,596 a 

D17 15,938 a 0,167 c 0,538 a 

D18 13,576 b 0,143 c 0,635 a 

CV (%) 14,12 19,39 9,17 

Mínimo 5,176 0,121 0,302 

Máximo 22,380 0,457 0,687 

 15,750 0,256 0,592 

σ ± 3,60 ± 0,074 ± 0,075 

*Médias seguidas de letras minúsculas diferentes na coluna, diferem significativamente 

entre si pelo teste de Scott-Knott (α = 0,05). 

 

APÊNDICE G - Análise de variância (ANOVA) para variável diâmetro polar (mm) dos 

genótipos de P. cattleianum dos municípios de Dois Vizinhos e Verê – Paraná, 

coletados no ano de 2017. Dois Vizinhos, 2018. 

FV GL SQ QM F 

Genótipos 39 211,692 5,4280 2,82 x10-16 *** 

Resíduo 80 49,827 0,6228  

CV (%) 3,56 

***Significativo ao nível de 1% de probabilidade (p < 0,01) 

 

APÊNDICE H - Análise de variância (ANOVA) para variável diâmetro polar (mm) dos 

genótipos de P. cattleianum dos municípios de Dois Vizinhos e Verê – Paraná, 

coletados no ano de 2018. Dois Vizinhos, 2018. 

FV GL SQ QM F 

Genótipos 20 71,155 3,5577 2,194 x10-6 ** 

Resíduo 42 27,703 0,6596  
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CV (%) 3,82 

**Significativo ao nível de 1% de probabilidade (p < 0,01) 

 

APÊNDICE I - Análise de variância (ANOVA) para variável diâmetro equatorial (mm) 

dos genótipos de P. cattleianum dos municípios de Dois Vizinhos e Verê - Paraná, 

coletados no ano de 2017. Dois Vizinhos, 2018. 

FV GL SQ QM F 

Genótipos 39 167,92 8,3961 1,061 x10-3 ** 

Resíduo 80 114,57 2,7278  

CV (%) 6,20 

**Significativo ao nível de 1% de probabilidade (p < 0,01) 

 

APÊNDICE J - Análise de variância (ANOVA) para variável diâmetro equatorial (mm) 

dos genótipos de P. cattleianum dos municípios de Dois Vizinhos e Verê – Paraná, 

coletados no ano de 2018. Dois Vizinhos, 2018. 

FV GL SQ QM F 

Genótipos 20 167,92 8,3961 1,061 x10-3 ** 

Resíduo 42 114,57 2,7278  

CV (%) 7,41 

**Significativo ao nível de 1% de probabilidade (p < 0,01) 

 

APÊNDICE K - Análise de variância (ANOVA) para relação entre os diâmetros polar 

e equatorial dos genótipos de P. cattleianum dos municípios de Dois Vizinhos e Verê 

– Paraná, coletados no ano de 2017. Dois Vizinhos, 2018. 

FV GL SQ QM F 

Genótipos 39 0,20235 0,0051884 0,02631 * 

Resíduo 80 0,24779 0,0030974  

CV (%) 6,20 

*Significativo ao nível de 1% de probabilidade (p < 0,05) 

 

APÊNDICE L - Análise de variância (ANOVA) para relação entre os diâmetros polar 

e equatorial dos genótipos de P. cattleianum dos municípios de Dois Vizinhos e Verê 

– Paraná, coletados no ano de 2018. Dois Vizinhos, 2018. 

FV GL SQ QM F 

Genótipos 20 0,130857 0,0065429 1,957 x10-3 ** 

Resíduo 42 0,095609 0,0022764  

CV (%) 4,98 



84 
 

 
 

**Significativo ao nível de 1% de probabilidade (p < 0,01) 

 

APÊNDICE M - Análise de variância (ANOVA) para variável espessura de casca (mm) 

dos genótipos de P. cattleianum dos municípios de Dois Vizinhos e Verê – Paraná, 

coletados no ano de 2017. Dois Vizinhos, 2018. 

FV GL SQ QM F 

Genótipos 39 8,44361 0,216309 < 2,2 x10-16 *** 

Resíduo 80 0,8949 0,011186  

CV (%) 7,63 

***Significativo ao nível de 1% de probabilidade (p < 0,01) 

 

APÊNDICE N - Análise de variância (ANOVA) para variável espessura de casca (mm) 

dos genótipos de P. cattleianum dos municípios de Dois Vizinhos e Verê – Paraná, 

coletados no ano de 2018. Dois Vizinhos, 2018. 

FV GL SQ QM F 

Genótipos 20 1,8377 0,091888 2,276 x10-7 *** 

Resíduo 42 0,6031 0,014359  

CV (%) 15,07 

***Significativo ao nível de 1% de probabilidade (p < 0,01) 

 

APÊNDICE O - Análise de variância (ANOVA) para variável massa fresca de polpa 

(g) dos genótipos de P. cattleianum dos municípios de Dois Vizinhos e Verê – Paraná, 

coletados no ano de 2017. Dois Vizinhos, 2018. 

FV GL SQ QM F 

Genótipos 39 52,857 1,35531 3,029 x10-16 *** 

Resíduo 80 12,473 0,15591  

CV (%) 12,51 

*** Significativo ao nível de 1% de probabilidade (p < 0,01) 

 

APÊNDICE P - Análise de variância (ANOVA) para variável massa fresca de polpa 

(g) dos genótipos de P. cattleianum dos municípios de Dois Vizinhos e Verê – Paraná, 

coletados no ano de 2018. Dois Vizinhos, 2018. 

FV GL SQ QM F 

Genótipos 20 15,1907 0,75953 1,939 x10-6 *** 

Resíduo 42 5,8573 0,13946  

CV (%) 10,00 

*** Significativo ao nível de 1% de probabilidade (p < 0,01) 
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APÊNDICE Q - Análise de variância (ANOVA) para variável massa fresca total (g) 

dos genótipos de P. cattleianum dos municípios de Dois Vizinhos e Verê – Paraná, 

coletados no ano de 2017. Dois Vizinhos, 2018. 

FV GL SQ QM F 

Genótipos 39 359.450 9216,7 < 2,2 x10-16 *** 

Resíduo 80 3393 42,4  

CV (%) 1,80 

*** Significativo ao nível de 1% de probabilidade (p < 0,01) 

 

APÊNDICE R - Análise de variância (ANOVA) para variável massa fresca total (g) 

dos genótipos de P. cattleianum dos municípios de Dois Vizinhos e Verê – Paraná, 

coletados no ano de 2018. Dois Vizinhos, 2018. 

FV GL SQ QM F 

Genótipos 20 1.033.549 51.677 < 2,2 x10-16 *** 

Resíduo 42 241 6  

CV (%) 0,63 

*** Significativo ao nível de 1% de probabilidade (p < 0,01) 

 

APÊNDICE S - Análise de variância (ANOVA) para variável sólidos solúveis totais 

(SST) (°Brix) dos genótipos de P. cattleianum dos municípios de Dois Vizinhos e Verê 

– Paraná, coletados no ano de 2017. Dois Vizinhos, 2018. 

FV GL SQ QM F 

Genótipos 39 286,657 7,3502 < 2,2 x10-16 *** 

Resíduo 80 61,674 0,7709  

CV (%) 7,76 

*** Significativo ao nível de 1% de probabilidade (p < 0,01) 

 

APÊNDICE T - Análise de variância (ANOVA) para variável sólidos solúveis totais 

(SST) (°Brix) dos genótipos de P. cattleianum dos municípios de Dois Vizinhos e Verê 

– Paraná, coletados no ano de 2018. Dois Vizinhos, 2018. 

FV GL SQ QM F 

Genótipos 20 78,108 3,9054 8,025 x10-13 *** 

Resíduo 42 11,475 0,2732  

CV (%) 4,67 

*** Significativo ao nível de 1% de probabilidade (p < 0,01) 
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APÊNDICE U - Análise de variância (ANOVA) para variável acidez total titulável (ATT) 

(g EAC/100 ml) dos genótipos de P. cattleianum dos municípios de Dois Vizinhos e Verê 

– Paraná, coletados no ano de 2017. Dois Vizinhos, 2018. 

FV GL SQ QM F 

Genótipos 39 2,48910 0,063823 6,463 x10-14 *** 

Resíduo 80 0,71103 0,008888  

CV (%) 6,43 

*** Significativo ao nível de 1% de probabilidade (p < 0,01) 

 

APÊNDICE V - Análise de variância (ANOVA) para variável acidez total titulável 

(ATT) (g EAC/100 ml) dos genótipos de P. cattleianum dos municípios de Dois 

Vizinhos e Verê – Paraná, coletados no ano de 2018. Dois Vizinhos, 2018. 

FV GL SQ QM F 

Genótipos 20 18,0372 0,90186 < 2,2 x10-16 *** 

Resíduo 42 1,5069 0,03588  

CV (%) 11,22 

*** Significativo ao nível de 1% de probabilidade (p < 0,01) 

 

APÊNDICE W - Análise de variância (ANOVA) para variável pH dos genótipos de P. 

cattleianum dos municípios de Dois Vizinhos e Verê – Paraná, coletados no ano de 2017. 

Dois Vizinhos, 2018. 

FV GL SQ QM F 

Genótipos 39 2,8530 0,073153 < 2,2 x10-16 *** 

Resíduo 80 0,3132 0,003915  

CV (%) 1,58 

*** Significativo ao nível de 1% de probabilidade (p < 0,01) 

 

APÊNDICE X - Análise de variância (ANOVA) para variável pH dos genótipos de P. 

cattleianum dos municípios de Dois Vizinhos e Verê – Paraná, coletados no ano de 

2018. Dois Vizinhos, 2018. 

FV GL SQ QM F 

Genótipos 20 0,74603 0,037302 0,01391 ns 

Resíduo 42 0,70000 0,016667  

CV (%) 3,12 

ns Não significativo 
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APÊNDICE Y - Análise de variância (ANOVA) para relação SS/ATT dos genótipos de 

P. cattleianum dos municípios de Dois Vizinhos e Verê – Paraná, coletados no ano de 

2017. Dois Vizinhos, 2018. 

FV GL SQ QM F 

Genótipos 39 222,479 5,7046 4,49 x10-14 *** 

Resíduo 80 62,708 0,7839  

CV (%) 11,30 

*** Significativo ao nível de 1% de probabilidade (p < 0,01) 

 

APÊNDICE Z - Análise de variância (ANOVA) para relação SS/ATT dos genótipos 

de P. cattleianum dos municípios de Dois Vizinhos e Verê – Paraná, coletados no ano 

de 2018. Dois Vizinhos, 2018. 

FV GL SQ QM F 

Genótipos 20 207,67 10,3837 1,278 x10-13 *** 

Resíduo 42 27,45 0,6536  

CV (%) 11,27 

*** Significativo ao nível de 1% de probabilidade (p < 0,01) 

 

 

APÊNDICE AA - Equação da reta da curva analítica de proteínas a partir de solução de 

soro de albumina bovina (BSA), nas concentrações de 0, 0,1, 0,2, 0,3, 0,4 e 0,5 pelo 

método Bradford, lido a 595 nm. Dois Vizinhos, 2018. 
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APÊNDICE AB - Análise de variância (ANOVA) para variável teor de proteínas (µg/µl 

de extrato) dos genótipos de P. cattleianum dos municípios de Dois Vizinhos e Verê – 

Paraná, coletados no ano de 2017. Dois Vizinhos, 2018. 

FV GL SQ QM F 

Genótipos 39 3.387,8 84,302 < 2,2 x10-16 *** 

Resíduo 80 528,5 6,607  

CV (%) 13,40 

*** Significativo ao nível de 1% de probabilidade (p < 0,01) 

 

APÊNDICE AC - Análise de variância (ANOVA) para variável teor de proteínas (µg/µl 

de extrato) dos genótipos de P. cattleianum dos municípios de Dois Vizinhos e Verê - 

Paraná, coletados no ano de 2018. Dois Vizinhos, 2018. 

FV GL SQ QM F 

Genótipos 20 594,88 29,7438 5,293 x10-7 *** 

Resíduo 42 207,75 4,9465  

CV (%) 14,12 

*** Significativo ao nível de 1% de probabilidade (p < 0,01) 

 

 

APÊNDICE AD - Equação da reta da curva analítica de açúcares totais (glicose, frutose, 

manose e sacarose) a partir de glicose (g/100 ml), nas concentrações de 0, 0,1, 0,2, 0,3, 

0,4 e 0,5 pelo método Fenol Sulfúrico, lido a 490 nm. Dois Vizinhos, 2018. 
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APÊNDICE AF - Análise de variância (ANOVA) para variável teor de açúcares totais 

(g/100 ml) dos genótipos de P. cattleianum dos municípios de Dois Vizinhos e Verê - 

Paraná, coletados no ano de 2017. Dois Vizinhos, 2018. 

FV GL SQ QM F 

Genótipos 39 2,26899 0,058179 < 2,2 x10-16 *** 

Resíduo 80 0,46172 0,005772  

CV (%) 25,53 

*** Significativo ao nível de 1% de probabilidade (p < 0,01) 

 

APÊNDICE AG - Análise de variância (ANOVA) para variável teor de açúcares totais 

(g/100 ml) dos genótipos de P. cattleianum dos municípios de Dois Vizinhos e Verê – 

Paraná, coletados no ano de 2018. Dois Vizinhos, 2018. 

FV GL SQ QM F 

Genótipos 20 0,23905 0,0119527 5,293 x10-7 *** 

Resíduo 42 0,10339 0,0024616  

CV (%) 19,39 

*** Significativo ao nível de 1% de probabilidade (p < 0,01) 

 

 

APÊNDICE AH - Equação da reta da curva analítica de açúcares redutores a partir de 

solução de glicose, nas concentrações de 0, 0,2, 0,4 e 0,6 pelo método DNS, lido a 540 

nm. Dois Vizinhos, 2018. 
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APÊNDICE AI - Análise de variância (ANOVA) para variável teor de açúcares redutores 

(g/100 ml) dos genótipos de P. cattleianum dos municípios de Dois Vizinhos e Verê - 

Paraná, coletados no ano de 2017. Dois Vizinhos, 2018. 

FV GL SQ QM F 

Genótipos 39 0,16402 0,0042057 2,168 x10-5 *** 

Resíduo 80 0,11407 0,0014259  

CV (%) 6,69 

*** Significativo ao nível de 1% de probabilidade (p < 0,01) 

 

APÊNDICE AJ - Análise de variância (ANOVA) para variável teor de açúcares 

redutores (g/100 ml) dos genótipos de P. cattleianum dos municípios de Dois Vizinhos 

e Verê – Paraná, coletados no ano de 2018. Dois Vizinhos, 2018. 

FV GL SQ QM F 

Genótipos 20 0,23890 0,0119449 6,616 x10-5 *** 

Resíduo 42 0,12383 0,0029483  

CV (%) 9,17 

*** Significativo ao nível de 1% de probabilidade (p < 0,01) 

 

APÊNDICE AK – Soluções utilizadas na eletroforese SDS-PAGE em gel de 

poliacrilamida para comparação dos perfis eletroforéticos de proteínas solúveis dos 

genótipos de P. cattleyanum dos municípios de Dois Vizinhos e Verê, Paraná. Dois 

Vizinhos, 2018. 

Soluções estoque 

Bromofenol 1% 
0,05 g de azul de bromofenol 

50 mL de água destilada 

*Armazenar em tubo Falcon na geladeira. 

SDS 20% 
20 g de SDS 

100 mL de água destilada 

*Armazenar em vidro âmbar sob temperatura ambiente. 

PSA 10% 
0,1 g de Persulfato de Amônio 

1 mL de água destilada 

*Preparar solução nova e armazenar em microtubo envolto em papel alumínio a 4 °C por até um mês. 

Soluções tampão 

Tris-HCl pH 7,4  
*Armazenar em vidro âmbar sob temperatura ambiente. 

Tris-HCl 1,5M pH 8,8 

18,17 g de Tris 

2 mL de SDS 20% 

100 mL de água destilada 
*Dissolver Tris em 80 ml de água, ajustar o pH com HCl 6N, adicionar SDS e completar o volume para 

100ml. Filtrar em membrana de millipore 0,45mm. Armazenar em vidro âmbar a 4°C. 

Tris-HCl 0,5M pH 6,8 

6,06 g de Tris 

2 mL de SDS 20% 

100 mL de água destilada 
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*Dissolver Tris em 80 ml de água, ajustar o pH com HCl 6N, adicionar SDS e completar o volume para 

100ml. Filtrar em membrana de millipore 0,45mm. Armazenar em vidro âmbar a 4°C. 

Tris-Gly pH 8,3 10x 

30,3 g de Tris 

144,2 g de Glicina 

10 g de SDS 

1000 mL de água destilada 
*Dissolver Tris, SDS e Glicina em 80 ml de água, ajustar o pH com HCl 6N e completar o volume para 

1000ml. Filtrar em membrana de millipore 0,45mm. Diluir 1:10 no momento da corrida. Armazenar em 

vidro âmbar a 4°C. 

Tampão amostra 

2,5 mL de Tris-HCl pH 6,8 

3 mL de SDS 10% 

2mL de Glicerol 

100 µl de azul de bromofenol 1% 
*Armazenar em vidro âmbar sob temperatura ambiente. 

Gel de poliacrilamida 

Gel empilhador (5%) 

5,2 mL de água destilada 

4,34 mL de Acrilamida/Bis 30% 

3,25 mL de Tris-HCl 1,5M pH 8,8 

65 µl de SDS 20% 

70 µl de PSA 10% 

6,5 µl de TEMED  
*Adicionar 2 ml de isopropanol sobre o gel empilhador para garantir completa polimerização. Retirar o isopropanol 

por decantação e o excesso com papel filtro. 

Gel separador (10%) 

5,2 mL de água destilada 

4,34 mL de Acrilamida/Bis 30% 

3,25 mL de Tris-HCl 1,5M pH 8,8 

65 µl de SDS 20% 

70 µl de PSA 10% 

6,5 µl de TEMED 
*Preparar em tubos de Falcon de 50 ml. A adição do PSA e TEMED só é realizada no momento da 

montagem do gel na cuba para evitar a polimerização precoce 

Soluções de revelação 

Solução corante 

300 mL de Metanol 

100 mL de Ácido Acético 

5 mL de Coomassie Blue R-250 

595 mL de água destilada 

*Preparar dentro da capela. Armazenar em vidro âmbar sob temperatura ambiente. 

 

Solução descorante 

300 mL de Metanol 

100 mL de Ácido Acético 

600 mL de água destilada 
*Preparar dentro da capela. Armazenar em vidro âmbar sob temperatura ambiente. 

 




