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RESUMO 

SILVA; Carla Caroline Amaral da; M.Sc.; Universidade Estadual do Norte 
Fluminense Darcy Ribeiro. Março de 2020. Diversidade genética e componente de 
variância em família s2 de goiabeiras via características de sementes. Orientador: 
Prof Henrique Duarte Vieira. Coorientador: Prof Alexandre Pio Viana. 

 

 

A goiabeira, Psidium guajava L., é uma espécie de importância econômica para 

vários países. Em 2018 o Brasil produziu 578.608 toneladas de goiaba. A produção 

de mudas via sementes ainda não é explorada por apresentar grande variabilidade, 

o que prejudicaria a produção. Sendo assim, o estudo da produção de mudas via 

sementes é importante para os programas de melhoramento genético, como forma 

de explorar a variabilidade dentro da espécie. Desta forma, o presente trabalho 

estimou os componentes de variância, o agrupamento pelo método Scott-Knott e 

avaliou a diversidade genética das sementes de 42 genótipos de goiabeiras da 

família S2 por meio da resposta de germinação, dos testes de vigor e da análise via 

fenotipagem digital. O experimento foi realizado no laboratório do Setor de 

Produção e Tecnologia de Sementes da Universidade Estadual do Norte 

Fluminense Darcy Ribeiro e os genótipos foram provenientes do laboratório de 

Melhoramento Genético Vegetal em Campos dos Goytacazes, RJ (CCTA-UENF). 

O delineamento usado foi em blocos casualizados. O método Ward-MLM foi 

utilizado como estimador da diversidade genética. Na análise digital foi utilizado o 

equipamento GroundEye S120 que extraiu informações de cor, geometria, textura 
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e histograma. As análises de Scott-Knott e dos parâmetros genéticos foram feitas 

com variáveis de geometria, de análises fisiológicas e físicas. O método Ward-MLM 

determinou 4 grupos com apenas 31 variáveis e o grupo 3 foi o mais distante dos 

demais. Foram utilizadas 3 variáveis de cor, 2 de geometria, 5 de textura, 4 de 

análises fisiológicas e 17 de histograma. As variáveis que mais contribuíram para 

a formação dos grupos foram as de cor, pois o equipamento conseguiu detectar 

diferença nos pixels de cor. As variáveis canônicas 1 e 2 explicaram 82,03% e 

13,08%, respectivamente, a distribuição dos dados. Todas os resultados de 

herdabilidade foram superiores a 80%. Os maiores valores foram do peso de mil 

sementes com 99,84%, seguido por perímetro com 99,56%, depois por perímetro 

convexo com 99,53% e a área com 99,05%. Essas avaliações propõem pouca 

influência do meio aos genótipos. Foram observadas correlações fenotípicas 

positivas e negativas altas. Entre a área e a área convexa, a correlação foi de 1 e 

a área com o peso de mil sementes a magnitude foi de 0,865, favorecendo a 

elaboração de trabalhos futuros por ser possível avaliar os valores da análise 

digital. Os resultados de Scott-Knott mostraram a formação de grupos em todas as 

variáveis, pelos resultados das médias. Com esses resultados é possível observar 

que nem todos os genótipos perderam vigor com a autopolinização, sendo assim, 

os genótipos mais vigorosos não sofreram depressão endogâmica. Existe 

diversidade genética nos genótipos que pode ser explorada dentro do programa de 

melhoramento da goiaba. 
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ABSTRACT 

SILVA; Carla Caroline Amaral da; M.Sc.; Universidade Estadual do Norte 
Fluminense Darcy Ribeiro. March 2020. Genetic diversity and variance component 
in s2 families of guava via characteristics seed. Advisor: Prof Henrique Duarte 
Vieira. Co-advisor: Prof Alexandre Pio Viana. 

 

 

Guava, Psidium guajava L., is a species of economic importance for several 

countries. In 2018 Brazil produced 578,608 tons of guava. The production of 

seedlings via seeds is not yet explored due to its great variability, which would hinder 

production. Therefore, the study of seedling production via seeds is important for 

breeding programs, as a way to explore the variability within the species. In this way, 

the present work estimated the components of variance, the grouping by the Scott-

Knott method and evaluated the genetic diversity of the seeds of 42 genotypes of 

guava of the S2 family through the germination response, vigor tests and analysis 

via phenotyping digital. The experiment was carried out in the laboratory of the Seed 

Production and Technology Sector of the Universidade Estadual do Norte 

Fluminense Darcy Ribeiro and the genotypes came from the Laboratory of Plant 

Genetic Improvement in Campos dos Goytacazes, RJ (CCTA-UENF). The design 

used was in randomized blocks. The Ward-MLM method was used to estimate 

genetic diversity. In the digital analysis, the GroundEye S120 equipment was used, 

which extracted color, geometry, texture and histogram information. Scott-Knott and 

genetic parameters analyzes were performed using geometry, physiological and 
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physical analysis variables. The Ward-MLM method determined 4 groups with only 

31 variables and group 3 was the most distant from the others. 3 color variables, 2 

geometry, 5 texture, 4 physiological analysis and 17 histogram variables were used. 

The variables that most contributed to the formation of the groups were those of 

color, as the equipment was able to detect differences in the color pixels. Canonical 

variables 1 and 2 explained 82.03% and 13.08%, respectively, the data distribution. 

All heritability results were greater than 80%. The highest values were the weight of 

a thousand seeds with 99.84%, followed by perimeter with 99.56%, then by convex 

perimeter with 99.53% and the area with 99.05%. These evaluations propose little 

influence from the environment to the genotypes. High positive and negative 

phenotypic correlations were observed. Between the area and the convex area the 

correlation was 1 and the area with the weight of a thousand seeds the magnitude 

was 0.865, favoring the elaboration of future works as it is possible to evaluate the 

values of the digital analysis. The Scott-Knott results showed the formation of 

groups in all variables, based on the results of the means. With these results, it is 

possible to observe that not all genotypes lost vigor due to self-pollination, therefore, 

the most vigorous genotypes did not suffer inbreeding depression. There is genetic 

diversity in the genotypes that can be explored within the guava breeding program. 
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1. INTRODUÇÃO 

 

A goiabeira Psidium guajava L. é uma espécie de importância econômica 

para vários países. Segundo a Organização das Nações Unidas para a Alimentação 

e Agricultura (FAO, 2019), o Brasil é o sétimo maior produtor de goiaba do mundo. 

No ano de 2018 a produção brasileira foi de 578.608 toneladas de goiaba. O 

nordeste foi a região com maior produção, de 293.599 toneladas e o Sudeste foi a 

segunda maior produtora com 234.817 toneladas (IBGE, 2019). Muitos produtos 

são gerados a partir dela, como sucos e doces. A goiaba é um fruto com elevada 

qualidade nutricional, sendo rica em ácido ascórbico, cálcio, fibras, licopeno, e as 

vitaminas A, B2, B6, C e E (Lima et al., 2002). 

A produção de mudas de goiabeira em nível comercial é feita pelo método 

de estaquia, pois gera uniformidade na produção e aumento na produtividade 

(Hartmann et al., 2002). A produção comercial de mudas via sementes ainda não é 

explorada por apresentar variabilidade no pomar, entretanto é um importante passo 

nos programas de melhoramento genético, como forma de explorar a variabilidade 

dentro da espécie (Bastos e Ribeiro, 2011).  

A Psidium guajava L. é uma planta alógama, mas que também apresenta 

relatos de autopolinização (Alves e Freitas, 2007). A redução nos tipos de cultivares 

de goiaba é preocupante, pois isso pode levar à vulnerabilidade genética da cultura. 

Essa situação pode ser observada no Brasil, onde aproximadamente 70% das 
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goiabeiras atualmente cultivadas para processamento industrial pertencem à 

cultivar Paluma por conta do enraizamento eficiente (Pereira e Kavati, 2011). 

A autopolinização provoca aumento na homozigose e logo diminui a 

heterozigose nos descendentes, o que pode ser uma forma alternativa de obtenção 

de frutos homogêneos em pomares comerciais (Falconer e Mackay, 1996). 

A Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF) tem 

desenvolvido um programa de melhoramento com a espécie P. guajava L. Os 

trabalhos estão mostrando resultados promissores conforme Pessanha et al. 

(2011), Campos et al. (2013), Oliveira et al. (2013), Campos et al. (2016) e Quintal 

et al. (2017). Visto os bons resultados, observou-se a possibilidade da obtenção de 

famílias endogâmicas de goiabeiras, via autofecundações, possibilitando no futuro 

o desenvolvimento de variedades (linhas puras), assim como a obtenção de 

híbridos via exploração da heterose. Assim, estudos da diversidade, morfologia e 

qualidade fisiológica de sementes, se tornam relevantes para a produção dos 

genótipos obtidos no programa de melhoramento. 

Segundo Paterniane e Miranda Filho (1978), a estratégia de melhoramento 

visa à obtenção de linhagens endogâmicas que, quando em combinações 

adequadas, produzirão híbridos superiores às populações de origens. Baseado 

nisso o estudo da divergência genética é uma importante estratégia, pois ela pode 

auxiliar na identificação de combinações com alta heterose (Fachi et al., 2019). 

Em programas de melhoramento também é importante estimar os 

parâmetros genéticos, pois isso permite calcular a possibilidade de sucesso nas 

seleções. A herdabilidade reflete a proporção da variação fenotípica que poderá ser 

herdada e o índice de variação avalia a influência do ambiente. O agrupamento 

feito com teste Scott-Knott permite observar a homogeneidade dentro dos grupos 

com os resultados das médias das variáveis (Ramalho et al., 2012). O estudo das 

correlações é de grande importância, pois permite quantificar a magnitude e direção 

da influência de uma característica sobre a outra (Cruz et al., 2014).  

Para obtenção de indivíduos superiores é preciso determinar a qualidade 

fisiológica, que pode ser avaliada e caracterizada por meio dos testes de 

germinação, de vigor e de resistência a estresses, avaliando os genótipos mais ou 

menos vigorosos (Marcos Filho, 2015). Há também a análise de imagem digital de 

sementes, que tem sido utilizada para a identificação de cultivares, determinação 

de cores de sementes, textura, danos mecânicos e classificação pelo tamanho das 
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sementes (Venora et al., 2009; Medina et al., 2010; Kara et al., 2013; Pinto et al., 

2015; Andrade et al., 2016). O equipamento GroundEye® desenvolvido pela 

empresa Tbit é o único equipamento no mercado nacional desenvolvido 

especificamente para análise visual das sementes (Andrade, 2014).  

Para quantificar a variabilidade genética é possível fazer uso da análise 

multivariada que permite analisar múltiplas variáveis de um conjunto de genótipos 

(Cruz, 2016). O método Ward-MLM (Modification Location Model) tem sido bastante 

utilizado para estimar a divergência genética (Krause et al., 2017; Campos et al., 

2013; Paiva et al., 2014; Fachi et al., 2019).  

Desta forma, o presente estimou os parâmetros genéticos, os grupos pelo 

Scott-Knott e avaliou a diversidade genética das sementes de 42 genótipos S2 de 

goiabas autopolinizadas das famílias S1 por meio da resposta de germinação, dos 

testes de vigor e da análise via fenotipagem digital, utilizando o método Ward-MLM 

como aferidor da diversidade genética. 
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2. REVISÃO DE LITERATURA 

2.1. Aspectos gerais da goiabeira 

A goiabeira, Psidium guajava L., pertence à família das Myrtaceae, que 

possui, aproximadamente, 140 gêneros e 4300 espécies. O gênero Psidium é 

composto por aproximadamente 150 espécies e a P. guajava é a espécie mais 

conhecida e distribuída no mundo. A origem da goiabeira é incerta, mas acredita-

se que tenha surgido entre o sul do México e o norte da América do Sul. Os 

colonizadores espanhóis e portugueses foram os responsáveis pela rápida 

propagação com o auxílio das aves e de outros animais (Pommer et al., 2013).  

O naturalista espanhol Gonzalo Fernández de Oviedo fez as primeiras 

referências sobre a goiabeira quando estava no Haiti, entre 1514 a 1557, embora 

a goiaba tenha sido domesticada a mais de 200 anos (Pereira e Nachigal, 2002). 

A goiaba é cultivada com sucesso em uma ampla gama de condições 

climáticas. Atualmente, o cultivo da goiaba tem um mercado bem estabelecido em 

mais de 50 países, devido ao alto teor vitamínico e grande retorno econômico 

(Pereira et al., 2016). As goiabas são amplamente utilizadas para consumo in 

natura e como matéria-prima para a indústria de sucos, néctar, sorvetes, geleias e 

doces (Junior et al., 2008). As cultivares Paluma, Rica, Pedro Sato, Kumagai, 

Sassaoka, Ogawa nº 1, Século XXI, são as mais cultivadas no Brasil (Pereira e 

Nachigal, 2002). 
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Segundo a Organização das Nações Unidas para a Alimentação e a 

Agricultura (FAO, 2019), os maiores produtores de goiaba do mundo são Índia, 

China, Tailândia, Indonésia, México, Paquistão e Brasil, respectivamente, para o 

ano de 2017. Essa informação é determinada juntamente com as avaliações feitas 

para manga e mangostão, o que dificulta a precisão do dado. 

O estado de Pernambuco foi o maior produtor de goiaba no ano de 2018, 

seguido de São Paulo, Bahia, Paraná, Ceará, Minas Gerais e Rio de Janeiro (IBGE, 

2019). O estado do Rio de Janeiro produziu 14.523 toneladas e o município de 

Campos dos Goytacazes (RJ) contribuiu com 78 toneladas desse total. 

Em estudos farmacológicos foi mostrado um grande número de ações 

medicinais das goiabas, como ação antimicrobiana, anti-inflamatória, antialérgica, 

e para o tratamento de diarreia e diabetes (Gutiérrez et al., 2008). Seu consumo 

também tem sido associado à redução do colesterol, triglicérides e pressão arterial. 

Elas são usadas como produto ornamental em várias partes do mundo e suas flores 

são muito importantes para a apicultura (Singh, 2007). 

A árvore da goiabeira geralmente mede de três a seis metros de altura, com 

copa irregular e tronco de 20 a 30 cm de diâmetro. Possui cascas externas lisas, 

com tons variando de marrom claro a marrom avermelhado, que descamam 

continuamente em lâminas papiráceo-cartáceas. Os ramos secundários são 

grossos, ascendentes e retorcidos. As folhas vão de verde brilhante a verde 

acinzentado na parte adaxial e na parte abaxial são opacas e serícea. Os botões 

florais podem ser sésseis ou subsésseis, pouco seríceos a velutinos. O botão floral 

central é piriforme de ápice agudo, apiculado a cuspidado com redução abaixo do 

cálice. Os botões laterais são menos robustos que os botões centrais. As flores são 

hermafroditas com simetria radial e fragrantes devido à presença de glândulas de 

óleo essencial. Possuem muitos estames e óvulos. Os frutos são carnosos com 

comprimento de 4 a 12 cm. O exocarpo pode ser amarelo a róseo e o mesocarpo 

é espesso podendo ser branco, amarelado, róseo ou vermelho. Podem apresentar 

muitas sementes, com tons amarelados a marrons, e formato reniformes a 

arredondadas ou irregulares (Pommer et al., 2013). 

O desenvolvimento completo da flor, desde a diferenciação do botão floral 

até a abertura do cálice, dura aproximadamente 30 dias. A abertura do cálice 

ocorre, geralmente, 24 horas antes da abertura da flor. Quando os botões florais 

atingem seu máximo desenvolvimento, as sépalas começam a se romper em vários 
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pontos, o que indica o início da antese. As principais polinizadoras das flores são 

as abelhas domésticas, Apis melifera. O horário de início da abertura floral pode 

variar dependendo da temperatura diurna. Essa característica é muito valiosa para 

a avaliação de coleções de genótipos em bancos de germoplasma, devido à sua 

estreita relação com as características produtivas das plantas. A observação e o 

conhecimento dessas características podem orientar os programas de 

melhoramento da cultura. Na espécie P. guajava a variação citológica é alta, mas 

as variedades comerciais são diploide, com número cromossômico de 2n = 2x = 22 

(Pommer et al., 2013). 

2.2. Diversidade genética 

A variabilidade genética vegetal é um requisito fundamental para 

programas de melhoramento de plantas, pois permite selecionar genótipos 

promissores. A variabilidade pode ser de origem genética ou ambiental, e natural 

ou induzida. A geradora da variabilidade genética são as mutações, mas as 

hibridações, migrações, seleções e deriva genética atuam sob a variabilidade 

existente, mantendo o aumento ou diminuição da diversidade genética das 

espécies (Veasey et al., 2011). 

A maior parte das espécies utilizadas na produção agrícola teve sua 

diversidade reduzida em consequência da domesticação e dos processos de 

seleção e melhoramento de plantas. A diversidade genética é menor em cultivares 

modernas de espécies autógamas devido ao seu sistema de fecundação e também 

da sua domesticação fora de sua origem, onde um número limitado de sementes 

foi levado pelos agricultores para serem a base genética das cultivares modernas 

de hoje (Cruz et al., 2014). Essas novas cultivares que apresentam base genética 

reduzida são aparentadas e, por isso, ocorre uma predominância de genótipos 

ocupando grandes áreas de plantio. Essas práticas são preocupantes podendo 

ocasionar uma erosão genética, deixando as lavouras despreparadas para 

eventuais ocorrências de pragas, mudanças climáticas, infecções, falta de 

nutrientes, entre outros (Borém e Miranda, 2009). 

Os bancos de germoplasmas não podem ser vistos como fonte de 

genótipos, mas sim como fonte de genes, pois grande parte dos genes de interesse 

agronômico está nas cultivares modernas. Porém, genes relacionados às 

características como resistência às pragas e doenças, a estresses e características 
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nutricionais podem estar contidos em coleções de germoplasma (Tanksley e 

McCouth, 1997). Os bancos de germoplasmas são de fundamental importância 

para a manutenção da diversidade genética. A busca de resistência ou tolerância 

genética aos estresses bióticos e abióticos pode diminuir o uso dos muitos produtos 

de contaminação e de poluição usados na agricultura moderna (Gepts, 2006). 

O programa de melhoramento de goiabeira da Universidade Estadual do 

Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF) teve início em 2008. O primeiro trabalho 

avaliou a diversidade genética dos acessos de Psidium guajava L. para identificar 

genitores distantes para cruzamentos com maior efeito de heterose na progênie 

(Pessanha et al., 2011). O trabalho de Campos et al. (2013) quantificou a 

diversidade genética entre 138 acessos de goiabeira, que foram obtidos a partir de 

sementes dos cruzamentos relizados por Pessanha et al. (2011). No trabalho de 

Campos et al. (2013), as avaliações foram feitas com características morfológicas, 

agronômicas e físico-químicas. Cinco grupos de similaridade foram determinados 

pelo método Ward-MLM, podendo determinar os cruzamentos mais promissores. 

A caracterização e avaliação do material genético é o que permite o estudo 

da diversidade e agrupamento de genótipos similares. O uso da análise digital para 

determinar divergência genética em sementes de Psidium guajava L. foi realizado 

por Krause et al. (2017). Eles observaram que as características de geometria 

foram as maiores contribuintes para a divergência devido aos tamanhos irregulares. 

 

2.3. Germinação 

A germinação da semente é caracterizada pela retomada das atividades 

metabólicas do eixo embrionário, resultando na emissão da radícula, sendo uma 

fase crítica, pois depende diretamente dos processos fisiológicos da semente, e 

está relacionada aos fatores ambientais envolvendo água, luz, temperatura e 

oxigênio. Cada espécie possui uma condição ótima para seu desenvolvimento 

(Carvalho e Nakagawa, 2012; Brasil, 2009). 

O processo de germinação é constituído por três fases. Na Fase I, 

denominada de embebição, o processo de absorção de água é bastante acelerado, 

por causa do gradiente de potencial hídrico entre a semente e o ambiente e também 

o aumento da taxa respiratória. Esta fase é marcada pelo início da transformação 

das substâncias de reserva em substâncias mais simples para o crescimento do 

embrião. Na Fase II, ocorre a quebra de compostos de reservas maiores mesmo 
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recebendo nutrientes, o eixo embrionário permanece estável. Já na Fase III ocorre 

a reorganização das substâncias para formação de novos citoplasmas, 

protoplasmas e parede celular, resultando em rápida absorção de água do meio e 

o crescimento radicular, a chamada germinação visível (Marcos Filho, 2015; 

Carvalho e Nakagawa, 2012). 

Para realização do teste de germinação é preciso seguir alguns 

procedimentos padrões de acordo com as Regras para Análise de Sementes 

(RAS), do Ministério da Agricultura, Pecuária e Abastecimento (MAPA). A maioria 

das espécies possui protocolo para germinação permitindo comparar os resultados 

de diferentes amostras (Brasil, 2009). Nem sempre o resultado do teste de 

germinação é suficiente para dizer como a semente se comportará em condições 

de campo e durante o período de armazenamento e, por isso, é necessário realizar 

os testes de vigor (Mc Donald, 1993). 

 

2.4. Vigor de sementes 

 O vigor das sementes pode ser definido segundo a Association of Official 

Seed Analysts como as propriedades das sementes que determinam o potencial 

para o surgimento de forma rápida e uniforme e o desenvolvimento de plântulas 

normais em amplas condições ambientais (Carvalho e Nakagawa, 2012). Porém, a 

definição da International Seed Testing Association (Carvalho e Nakagawa, 2012) 

classifica o vigor em níveis, por considerar a soma das propriedades das sementes. 

Com isso, o objetivo dos testes de vigor é avaliar a qualidade fisiológica, física, 

bioquímica e de resistência. Além de determinar o potencial germinativo da 

semente em ampla faixa de condições ambientais (Marcos Filho, 2015). 

Para a determinação do vigor não existe um único teste recomendado para 

todas as espécies. Por isso, e por avaliarem diferentes aspectos das sementes, 

recomenda-se que o vigor seja avaliado por dois ou mais testes diferentes. Existem 

mais de 20 testes de vigor disponíveis, porém é recomendado a utilização dos 

métodos mais acessíveis, que forneçam de forma rápida os resultados associados 

à emergência de plântulas em campo (Marcos Filho, 2015, Nakagawa, 1999). 
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2.4.1. Comprimento de plântulas 

Este teste de vigor avalia o comprimento médio das plântulas normais ou 

de suas partes como hipocótilo, epicótilo e raiz primária. As condições de 

crescimento precisam ser bem controladas no laboratório, pois pequenas 

diferenças podem causar diferenças consideráveis nas avaliações (Krzyzanowski 

et al., 1999). 

 

2.4.2. Massa seca 

A avaliação da massa seca determina o crescimento da planta pela 

transferência da matéria seca dos tecidos de reserva para o eixo embrionário na 

fase de germinação. Por esse teste, determina-se que as amostras de sementes 

que gerarem plântulas normais com as maiores massas secas serão as mais 

vigorosas (Krzyzanowski et al., 1999). 

 

2.4.3. Índice de velocidade de germinação 

A velocidade de germinação é um dos conceitos mais antigos de vigor das 

sementes, pois há uma relação direta entre eles (velocidade de germinação/vigor). 

Portanto, o objetivo deste teste é determinar o vigor das amostras avaliando a 

velocidade de germinação em condições controladas seguindo as condições do 

teste de germinação (Krzyzanowski et al., 1999). 

 

2.4.4. Teste de tetrazólio 

O teste de tetrazólio pode ser usado para determinar a viabilidade da 

semente quando ao final do teste de germinação, elas ainda não germinaram. Este 

teste baseia-se na atividade das enzimas desidrogenases que catalisam as reações 

respiratórias nas mitocôndrias durante a glicólise e o ciclo de Krebs. Essas enzimas 

reduzem o sal de tetrazólio (2,3,5- trifenil cloreto de tetrazólio) nos tecidos vivos 

formando o trifenilformazan, neste caso, indicando viabilidade celular e do tecido 

pela intensidade da coloração das sementes (Brasil, 2009). 

 

2.4.5. Envelhecimento acelerado 
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O teste de envelhecimento acelerado tem como função avaliar a taxa de 

deterioração das sementes através da exposição ao estresse com alta temperatura 

e umidade. Assim, é possível avaliar as amostras com diferentes graus de vigor, 

pois elas irão apresentar diferentes níveis de queda de viabilidade. Esse teste 

causa alterações degenerativas no metabolismo das sementes, altera a integridade 

das membranas celulares e descontrola a troca de água e soluto entre as células e 

o meio exterior, colocando à prova o vigor das sementes (Krzyzanowski et al., 

1999). 

 

2.5. Sistema de análise digital de sementes 

A avaliação das sementes por meio da análise visual é um processo lento 

e apresenta resultados duvidosos ou com pouca precisão, tornando mais difícil a 

avaliação, tanto para fins comerciais como tecnológicos. Os métodos 

automatizados podem avaliar as imagens, informando o tamanho da semente, a 

cor, a geometria, e a textura de maneira rápida. Assim, a utilização de máquinas, 

juntamente com a análise digital adequada, auxilia na identificação das sementes 

(Granitto et al., 2005). A análise de imagens em sementes facilita o trabalho de 

identificação de cultivares, determinando sementes de outras cores, com danos 

mecânicos, diversidade e de diferentes tamanhos (Andrade, 2014). 

Com o objetivo de viabilizar a caracterização visual de sementes, foi 

desenvolvido o equipamento GroundEye®, concido no passado como SAS 

(sistema de análise de sementes) criado em 2011 pela empresa Tbit. Ele captura a 

imagem e processa para planilhas, histogramas e gráficos que facilitam a análise 

das sementes. O equipamento é composto por um módulo de captação e um 

software de análise e possui as versões GroundEye® mini, GroundEye® Pro e o 

GroundEye® Advanced (Andrade, 2014). No site da empresa Tbit (2019 b), os 

produtos anunciados são GroundEye® Soy, Zeaeye, GroundEye® Série L, 

GroundEye® Série S, GroundEye® Série SC, FeedView e GroundEye® Rice. 

As sementes avaliadas pelo equipamento são colocadas sobre uma 

bandeja acrílica no módulo de captação e a imagem é capturada por uma ou duas 

câmeras, dependendo da versão utilizada. Depois é feito o processamento das 

imagens, extraindo as informações que serão expostas em relatórios digitais 

podendo ser armazenadas em arquivos eletrônicos. O GroundEye® analisa as 

imagens das sementes e/ou plântulas, individualmente. Ele gera informações de 
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cor, textura, geometria, histograma, uniformidade, além de vigor e crescimento de 

plântulas. A imagem pode ser capturada e, posteriormente, analisada ou capturada 

e analisada concomitantemente (Pinto et al., 2015). 

A cor de um material é determinada pelas médias das frequências dos 

pacotes de ondas que as suas moléculas constituintes refletem. Um objeto terá 

determinada cor se não absorver justamente os raios correspondentes à frequência 

daquela cor. Assim, um objeto é vermelho se absorver as frequências fora do 

vermelho. Os seres humanos percebem as cores que estão presentes na zona do 

visível. A cor branca é o resultado de todas as cores primárias (verde, azul e 

vermelho) e o preto é a ausência de luz (Tbit, 2019 a). 

Textura é uma característica visual importante para extração de 

informações do objeto na análise de imagem, pois avalia os padrões como 

suavidade, rugosidade e regularidade (Dash e Jena, 2017). Para descrição dos 

padrões de textura, geralmente são usadas três abordagens: estatística, estrutural 

e espectral (Bharathi e Subashini, 2013). 

A análise geométrica apresenta os descritores de área, perímetro, diâmetro 

e centroide. A área é um conceito matemático que pode ser definido como 

quantidade de espaço bidimensional, ou seja, de superfície. O perímetro é a medida 

do contorno de um objeto bidimensional, sendo a soma de todos os lados de uma 

figura geométrica. Já o diâmetro de uma circunferência ou de um círculo é qualquer 

reta que passe pelo centro da figura. O centroide é o ponto no interior de uma forma 

geométrica que define o seu centro geométrico (Tbit, 2019 a). 

O histograma é um gráfico composto por retângulos justapostos em que a 

base de cada um deles corresponde ao intervalo de classe e a sua altura a 

respectiva frequência. A construção de histogramas é um indicador da distribuição 

das variáveis. Os histogramas de espaços de cores YCbCr,YIQ,HSI têm mostrado 

serem importantes para a diferenciação de certas características de cores dos 

objetos (Saad et al., 2012). Segundo Jeong (2001), o desempenho dos histogramas 

de cores HSV é melhor que o do espaço de cores RGB, pois para análise 

computacional o HVS se demonstrou mais rápido, quando usados os histogramas 

de distância quadrática, intersecção e euclidiana.   

O uso de histograma de cores tem mostrado ser eficiente em diferenciar 

certas características. O uso de histogramas na representação gráfica é 

representado por gráficos com as frequências dos conjuntos de valores. No 
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contexto de processamento de imagem essa técnica consiste em analisar a 

imagem pixel a pixel para contar a frequência com que cada intensidade de cor está 

presente na imagem (Tibes et al., 2016).  

Torres et al. (2019) avaliaram a divergência genética de uma população 

segregante a partir do cruzamento entre P. edulis e P. setacea com base em 

respostas da qualidade fisiológica e variáveis obtidas por fenotipagem digital (cor, 

geometria e textura) em sementes. Concluiu-se que as variáveis morfológicas e 

fisiológicas foram eficientes para determinar os índices de dissimilaridade e agrupar 

os genótipos pelo método UPGMA. As variáveis com maiores contribuições foram 

da característica de textura.  

Segundo Krause et al. (2017), os descritores avaliados pelo equipamento 

GroundEye® mini são eficientes para quantificar a divergência genética juntamente 

com o método Ward-MLM em sementes de goiaba da família S1. As variáveis de 

geometria foram as que mais contribuíram, pois apresentaram maior correlação 

com as primeiras variáveis canônicas, seguido da textura e das variáveis de cor 

nas estratégias de 30, 20 e 10 % dos descritores. 

No trabalho de Fachi et al. (2019), além das variáveis geradas pelo 

equipamento GroundEye® mini, também foram feitas análises fisiológicas nas 

sementes de maracujá das famílias de meio irmãos. As variáveis de geometria 

também foram as que mais contribuíram para a análise de divergência. A 

irregularidade do contorno, o perímetro convexo, o afinamento, a circularidade por 

fator de forma e a circularidade FFCm foram as que mais contribuíram para 

quantificar a divergência pelo método Ward-MLM. 

 

2.6. Análise multivariada 

A análise multivariada representa um conjunto de métodos e técnicas 

estatísticas que utilizam todas as informações das variáveis na interpretação do 

conjunto de dados obtidos, levando em consideração as correlações existentes 

entre elas. Assim é possível estudar as medidas de dissimilaridade, gerando 

gráficos de dispersão que possibilitam a avaliação da diversidade genética, 

estabelecendo grupos de indivíduos com mesmo padrão de similaridade e 

identificando quais características que mais contribuem para a divergência genética 

das amostras (Hair et al., 2009). Com os resultados das análises é possível 
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identificar genitores com potencial de cruzamento para melhorar a exploração da 

diversidade disponível e que não provoquem a erosão genética (Cruz, 2016). 

Existem muitas medidas de distância que podem ser utilizadas, porém a 

utilização da medida adequada é fundamental para o resultado verdadeiro da 

variabilidade. 

Para as variáveis quantitativas, as distâncias mais usadas são a Euclidiana 

e a generalizada de Mahalanobis. A distância Euclidiana utiliza a média 

padronizada e a distância de Mahalanobis é usada quando existe repetição dos 

dados, considerando a correlação entre as características analisadas por meio das 

matrizes de variâncias e covariâncias residuais. Já as variáveis qualitativas binárias 

são comparadas a pares de indivíduos em uma matriz de dados. Os coeficientes 

podem ser de similaridade e/ ou de dissimilaridade, considerando ou não a 

ausência conjunta. 

As variáveis que possuem mais de dois níveis podem ser transformadas 

em binárias, contudo, esse uso é evitado por não ser o mais correto para a 

expressão da variabilidade genética.  

Para a medição da dissimilaridade de variáveis qualitativas 

multicategóricas, a mais apropriada é a proposta por Cole-Rodgers et al. (1997), 

principalmente por fazer a análise combinada das características. Para analisar 

diferentes tipos de variáveis (quantitativas, qualitativas e ordinais) em conjunto é 

preciso obter uma matriz única que traduza a distância ou a semelhança genética 

(Amaral Júnior et al., 2010). 

Gower (1971) elaborou a primeira sugestão de medida de similaridade 

entre duas unidades de amostra avaliadas em conjunto. O método LM (Location 

Model) analisa as características quantitativas e qualitativas em conjunto, 

classificando n (indivíduos) quando p (variáveis quantitativas) e q (variáveis 

qualitativas) são obtidas em um ambiente, combinando os níveis de todas as 

variáveis qualitativas em uma variável multinominal w, com m níveis (Lawrence e 

Krzanowski, 1966). O MLM (Modified Location Model) é uma modificação do LM. 

Nessa modificação proposta por Franco et al. (1998), os m níveis da variável w e 

variáveis p- multinormais são independentes para cada subpopulação.  

A estratégia MLM é feita em duas etapas. Na primeira etapa os grupos são 

determinados pelo uso do agrupamento de mínima variância proposto por Ward 

(1963) a partir da matriz de distância de Gower (1971). Na segunda etapa é utilizado 
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o procedimento MLM que estima a média do vetor das variáveis quantitativas para 

cada subpopulação independentemente do valor de w.  

O método Ward-MLM é vantajoso por otimizar duas funções relacionadas. 

Na primeira etapa a soma de quadrados dentro dos grupos e na segunda a função 

de verossimilhança das observações. Com esse método ainda é possível definir o 

número ótimo de grupos e alocar os genótipos no grupo específico (Amaral Júnior 

et al., 2010).  

O SAS (Statistical Analysis System) é o programa estatístico utilizado para 

a estratégia Ward-MLM. Ele divide em três etapas esse processo. Na primeira 

etapa são calculadas a matriz de dissimilaridade e as distâncias entre as 

observações do algoritmo de Gower (1971) para realizar o primeiro agrupamento 

utilizando o método Ward (1963) e gerar o gráfico das estatísticas pseudo F e 

pseudo T2, e a primeira aproximação do número de grupos (g´) (Amaral Júnior et 

al., 2010). 

Um arquivo chamado distifle é gerado com as distâncias entre as 

observações. Na segunda etapa é gerado o gráfico logaritmo da função de 

verossimilhança, maximizada segundo o método MLM, para diferentes prováveis 

grupos, desde 1 a g´+5. É gerado um gráfico com os números de grupos e 

resultados de verossimilhança para os diferentes números de grupos. 

Na terceira etapa é feita a análise MLM completa para o número de grupos 

definidos na segunda etapa. São gerados os resultados da classificação, a análise 

canônica para as variáveis quantitativas e uma tabela de descrição dos grupos 

formados, além de gerar o arquivo canfile, contendo as coordenadas canônicas 

para as observações (Amaral Júnior et al., 2010). 

Campos et al. (2013) avaliaram 138 acessos de goiaba do banco de 

germoplasma da Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro 

(UENF). Consideraram-se as variáveis agronômicas e físico-químicas dos frutos e 

concluiu-se que o procedimento estatístico Ward-MLM é útil para detectar a 

divergência genética e agrupar os acessos utilizando simultaneamente as variáveis 

quantitativas e qualitativas.   

Para Cabral et al. (2010), o método Ward-MLM também foi eficiente na 

quantificação da diversidade entre 57 acessos do banco de germoplasma de feijão 

(Phaseolus vulgaris) da Universidade Federal do Espírito Santo (UFES). Desses 57 

acessos, 31 deles eram pertencentes à comunidade Fortaleza; 20 foram fornecidos 
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pela Embrapa Trigo; e seis eram de cultivares comerciais. Os descritores foram 

agronômicos, morfológicos e moleculares. As características agronômicas foram 

ciclo da planta, número de sementes por vagem, número de vagens por planta, 

peso de 100 sementes e rendimento de grãos. 

Silva et al. (2014) utilizaram o método Ward-MLM para quantificar a 

diversidade genética em maracujá azedo via característica morfo-agronômica. O 

estudo avaliou 81 progênies de irmãos completos de maracujá azedo, pertencentes 

ao terceiro ciclo de seleção recorrente (C03). As avaliações foram com cinco 

descritores qualitativos e 18 quantitativos. A estratégia de classificação Ward MLM 

determinou que o número ideal de grupos é 5. O método foi eficiente para detectar 

a divergência e forneceu informações úteis para o programa de melhoramento de 

maracujá.  

Silva et al. (2017) estimaram a divergência genética entre linhagens e 

parentais de mamoeiro do Banco de germoplasma da Universidade Federal do 

Recôncavo da Bahia por avaliações morfo-agronômicas. O método para Ward 

resultou na formação de 21 grupos para 13 descritores, indicando presença de 

variabilidade. O método foi eficiente para agrupar os descritores morfo-

agronômicos qualitativos e quantitativos, simultaneamente.  

 

2.7 Componentes de variância  

A estimativa dos parâmetros genéticos é fundamental para o melhoramento 

de plantas, para determinar os métodos a serem aplicados nas populações 

estudadas, assim como a intensidade de seleção. Com as informações obtidas é 

possível avaliar se a população é desejada para o melhoramento além de poder 

comparar os diferentes tipos de seleção mantendo constante o tamanho efetivo da 

população selecionada (Cruz e Carneiro, 2003). Segundo Falconer (1987), para 

estimar adequadamente o potencial de seleção é necessário dimensionar as 

magnitudes das variâncias de origem genética frente às variâncias do ambiente. 

Para estimar os parâmetros genéticos e fenotípicos é necessário o 

conhecimento das magnitudes das variâncias genéticas aditivas e fenotípicas da 

característica avaliada ou de sua herdabilidade (Carneiro et al., 2004). Essas 

variâncias geralmente são desconhecidas, fazendo necessário estimar os 
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componentes de (co)variâncias e estimar os parâmetros genéticos e fenotípicos 

(Kennedy, 1981). 

O coeficiente de variação genético se define pela razão entre o desvio 

padrão genético e a média dos genótipos, os valores são representados em 

porcentagem. 

Um dos parâmetros genéticos de maior utilidade para os melhoristas é a 

estimativa da herdabilidade (h²), semelhante ao coeficiente de determinação 

genotípica (H2), que indica a confiabilidade com que o valor fenotípico representa o 

valor genotípico, determinando a proporção do ganho obtido com a seleção 

(Falconer, 1987). 

Cardoso et al. (2009) estimaram os parâmetros genéticos e caracteres 

relacionados à qualidade fisiológica de sementes de mamão. Foram utilizados 30 

genótipos, sendo 15 do grupo “Solo” e 15 do grupo “Formosa”. Foi observado que 

a qualidade fisiológica de sementes pode subsidiar a escolha de genitores visando 

à obtenção de genótipos superiores em programas de melhoramento genético, com 

o uso dos coeficientes de variação genéticos e a estimativa da herdabilidade. A 

maioria das características apresentaram altos valores de herdabilidade e 

coeficientes de variação  

O estudo das correlações também é fundamental para programas de 

melhoramento genético, principalmente se a seleção em uma delas apresentar 

dificuldades por conta da baixa herdabilidade e/ou se tiver problemas de 

mensuração. Com a estimativa da correlação será possível efetuar a seleção 

indireta das características com base em outras mais facilmente avaliadas e de alta 

herdabilidade. Assim poderá ter maiores progressos genéticos com economia de 

tempo, recursos e mão de obra (Cruz et al., 2014). 

Silva et al. (2009) estimaram os parâmetros genéticos do maracujazeiro 

amarelo (Passiflora edulis Sims) em 26 progênies de meio irmãos provenientes da 

recombinação de genótipos selecionados do primeiro ciclo de seleção via 

Delineamento I. As estimativas possibilitaram a seleção de progênies superiores 

para vários caracteres, simultaneamente. 

No trabalho de Oliveira et al. (2011), 13 acessos de maracujazeiro amarelo 

(Passiflora edulis Sims) e quatro de maracujá roxo foram avaliados pela correlação 

fenotípica e genotípica. A correlação genotípica foi maior que a correlação 
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fenotípica na maior parte dos casos, demonstrando que os fatores genéticos 

contribuíram mais que os ambientais. 

Rodrigues et al. (2010) estimaram as correlações genotípica, fenotípica e 

ambiental entre caracteres de mamona (Ricinus communis L.) de 15 acessos de 

várias localidades de Minas Gerais. O estudo das correlações possibilitou conhecer 

as associações entre os caracteres analisados, fornecendo informações para 

possível uso em melhoramento genético de mamona com os acessos avaliados.  

Silva et al. (2009) avaliaram a correlação fenotípica das características do 

bacurizeiro (Platonia insignis Mart.) que é uma espécie frutífera originária da 

Amazônia. O estudo avaliou seis genótipos de seis municípios do Estado do 

Maranhão. O estudo da correlação fenotípica foi eficiente para encontrar 

associações positivas e negativas entre as características analisadas. 
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3. MATERIAIS E MÉTODOS 

3.1. Local do experimento 

Os experimentos de germinação, vigor e análise de imagens foram 

desenvolvidos no laboratório do Setor de Produção e Tecnologia de Sementes da 

Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (CCTA-UENF) em 

Campos dos Goytacazes, RJ. 

 

3.2. Genótipos avaliados  

As sementes de goiabas da família S2 foram provenientes dos 42 genótipos 

mais produtivos de acordo com os resultados de trabalhos anteriores do laboratório 

de Melhoramento Genético Vegetal (CCTA-UENF) (Figura1). 

 

Figura 1 - Fluxograma do programa de melhoramento de goiabeiras da UENF. 
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 Os frutos de goiaba foram obtidos por autopolinização da família S1 (Figura 

2). A lavoura está localizada no município de Itaocara, RJ, na unidade experimental 

Ilha Barra do Pomba (21º40'S, 42º04'W, 76 m de altitude). 

 
 
 

 

Figura 2 - Fluxograma da obtenção das sementes S2 por autopolinização das 
plantas S1, originadas da autopolinização das plantas S0 que são irmãos completos. 

 

A autopolinização foi feita por meio da proteção da flor, cobrindo a flor antes 

da antese. Os botões foram identificados e, posteriormente, os frutos foram 

protegidos com saco raschel. 

Após a colheita, os frutos ficaram armazenados em câmara fria até o 

momento da retirada das sementes. Para despolpar os frutos, foram utilizados 

utensílios auxiliares de corte, de remoção da polpa e peneiras para retirada de toda 

mucilagem e fibra. As sementes foram friccionadas sobre a peneira de malha de 

aço em água corrente. 

As sementes retiradas ficaram 48h secando em temperatura ambiente, em 

recipientes sobre papel toalha. Com 24h do início da secagem elas foram viradas 

para que ocorresse uma secagem homogênea. 

Depois desse processo, as sementes foram armazenadas em sacos 

identificados com o genótipo específico. 

 

3.3. Características avaliadas  
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3.3.1. Determinação da umidade 

Para a determinação da umidade foram usadas duas repetições de 

aproximadamente dois gramas de sementes dos 42 genótipos selecionados. A 

umidade foi determinada pelo método de estufa, onde foram pesados o recipiente 

devidamente identificado, e as sementes. Em seguida, foram levados para a estufa 

por 24 h a 105 ± 3 °C (Brasil, 2009). Para o cálculo, utilizou-se a fórmula abaixo: 

% de umidade (U) = (P- p) / (P- t) x 100. 

Onde:  

P = peso inicial, peso do cadinho e sua tampa mais o peso da semente úmida;  

p = peso final, peso do cadinho e sua tampa mais o peso da semente seca;  

t = tara do cadinho. 

 

3.3.2. Peso de mil sementes 

Foram utilizadas oito repetições de 100 sementes para cada genótipo. Em 

seguida, cada repetição foi pesada com o número de casas decimais indicado pela 

RAS (Brasil, 2009). Em seguida, calculou-se o peso de mil sementes (variância, 

desvio padrão e coeficiente de variação) da seguinte forma:  

Variância = 𝑛 (∑ 𝑥²) − (∑ 𝑥)² / 𝑛 (𝑛 − 1) 

Onde:  

x = peso de cada repetição  

n = número de repetições 

∑= somatório  

Desvio padrão (S) = √𝑣𝑎𝑟𝑖â𝑛𝑐𝑖𝑎 

Coeficiente de variação (CV) = S/�̅� (100) 

Onde: 

�̅� = Peso médio de 100 sementes. 

 

3.3.3. Teste de germinação (G) 

Foram utilizadas quatro repetições de 50 sementes de cada um dos 42 

genótipos selecionados. O teste foi montado em rolo de papel umedecido com água 

na proporção de 2,5 a 3 vezes o peso do papel. 
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As câmaras de germinação foram limpas com álcool 70% e reguladas na 

temperatura alternada de 35–25°C, com fotoperíodo de oito horas/dia e 16 

horas/noite, respectivamente. 

A primeira avaliação foi realizada no décimo dia e a avaliação final ao 

trigésimo quinto dia, registrando-se a porcentagem de plântulas normais, plântulas 

anormais e sementes não germinadas, seguindo os testes preliminares. 

 

3.3.4. Testes de Vigor 

 

3.3.4.1.1.  Comprimento de parte aérea (PA) e de radícula (CR) 

Foram montados quatro rolos de papel com dez sementes e ao final do 35º 

dia, foi realizada a medida das plântulas. As plântulas (parte aérea e radícula) foram 

medidas com auxílio de uma régua graduada e os resultados foram expressos em 

cm (Nakagawa, 1999). 

 

3.3.4.1.2. Massa seca (MS) 

Após a obtenção do comprimento das plântulas, as mesmas foram cortadas 

separando as partes aéreas das radículas e colocadas em sacos de papel 

identificados, dentro da estufa. A temperatura da secagem foi de 65 °C por 72h. 

Para determinar a massa seca das plântulas, as partes aéreas e as raízes foram 

separadas em sacos de papel identificados, secos em estufa com ventilação 

forçada, durante 72 horas, com temperatura de 65ºC. Após a secagem, as amostras 

foram pesadas em balança analítica para determinação da massa seca da parte 

aérea (g) e massa seca de raiz (g). 

 

3.3.4.1.3. Índice de velocidade de germinação (IVG) 

Foram efetuadas contagens em dias alternados das sementes que 

emitiram parte aérea com o comprimento de 1,0 cm conforme os testes 

preliminares. Para o cálculo do IVG foi utilizada a fórmula proposta por Maguire 

(1962). 

IVG=
G1

N1
+

G2

N2
+…+Gn Nn 
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Onde: 

IVG = índice de velocidade de germinação; 

G1, G2, ... Gn = número de sementes germinadas na primeira, segunda até a última 

contagem; 

N1,N2, ...Nn = número de dias da semeadura à primeira, segunda até a última 

contagem. 

 

3.3.4.1.4. Teste de tetrazólio 

Para as sementes que não germinaram no teste de germinação foi feito o 

teste de tetrazólio, utilizando solução a 0,1%. As sementes foram cortadas 

longitudinalmente, e foram mantidas por quatrohoras na temperatura de 30°C no 

escuro, imersas na solução de tetrazólio (Masetto et al., 2009). Foram consideradas 

sementes mortas aquelas que não coloriram, ou seja, não apresentaram atividade 

de respiração nos tecidos do embrião, e as que apresentaram lesões em nível de 

deterioração. Todas as sementes foram avaliadas individualmente. 

 

3.3.4.1.5. Envelhecimento acelerado 

Para o teste de envelhecimento acelerado as sementes das goiabas foram 

colocadas sobre uma tela de alumínio, dentro de gerbox contendo 40 ml de água, 

sendo uniformemente distribuídas. Em seguida, as gerbox foram submetidas à 

temperatura de 41ºC por um período de 48 horas, e essas sementes não entraram 

em contato com a água (Ramos et al., 2004). Após este procedimento foi realizado 

o teste para avaliar a germinação depois do estresse causado. O protocolo para 

avaliação da germinação seguiu os testes preliminares elaborados em laboratório 

e a RAS (Brasil, 2009). 

 

3.3.5. Análise da imagem digital das sementes 

Foram analisadas quatro repetições de cada genótipo para todas as 

variáveis. O equipamento foi o GroundEye® mini/SAS mini, utilizado para capturar 

e analisar as sementes (Figura 3). Ele possui um módulo de captura e um programa 

de software para análise. O módulo de captura contém uma bandeja acrílica onde 

foram colocadas 50 sementes para captura de imagem pela câmera de alta 
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resolução. O software gerou planilhas de dados a partir da análise digital das 

imagens das sementes. Todas as características avaliadas pelo equipamento 

GroundEye® mini estão listadas no anexo 1. Dessas características, 51 são de 

cores, 48 de geometria, 192 de histograma e 43 de textura. 

 
 
 

 

Figura 3 - Figura retirada do programa GroundEye® com as imagens das 
sementes sem o fundo azul para determinar os valores das características. 

 
 

3.4. Análises estatísticas 

Para as coletas dos frutos e as avaliações entre os genótipos, foi utilizado 

o delineamento em blocos casualizados (DBC). Para verificar a existência de 

variabilidade genética entre os genótipos estudados, foram realizadas análises de 

variância individual e estimados os parâmetros genéticos da população. Para a 

análise individual foi utilizado o programa Genes, Cruz, (2016), adotando o seguinte 

modelo estatístico: 

Yij = μ + Gi + Bj + Eijk 

onde: 

Yij = observação referente a i-ésima família na j-ésima repetição. 

μ = constante geral; 

Gi = efeito da i-ésima família, i = 1, 2, ..., g (g i ~ NID (0, 2
g); 

Bj = efeito do j-ésimo bloco, j = 1, 2, ..., r (b j ~ NID (0, 2
b); 
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Eijk = erro experimental (ε ijk ~ NID (0, 2). 

Para este modelo, o esquema de análise de variância, bem como as 

esperanças dos quadrados médios e o teste F para as fontes de variações estão 

apresentadas no quadro 1. 

 

Quadro 1: Esquema da análise de variância para avaliação dos genótipos em 
blocos ao acaso 

 

FV GL QM E(QM) F 

Blocos (R) r-1 QMB 2 + g2
b  

Genótipos (G) g-1 QMG 2 + r2
g QMG/QMR 

Erro (r-1)(g-1) QMR 2  

Total rg-1    

 

 

 

A partir dos valores de quadrados médios obtidos pela análise de variância, 

podem-se estimar os componentes de variância associados aos efeitos de natureza 

genética dos modelos estatísticos.  

Componente de variância genética  

r

QMRQMG
g

−
=2̂  ; 

Componente da variância fenotípica  

r

QMG
f =
2̂ ; 

Coeficiente de herdabilidade em nível de média 

rQMG
h

g

f

g

/

ˆ

ˆ

ˆ 2

2

2

2





== ; 

Coeficiente de variação experimental 

m

QMR
CVe

ˆ

100
=  ; 



25 
 

 
 

Índice de variação 

e

g

CV

CV
Iv = ; 

As médias dos genótipos para as características estudadas, significativas 

pelo teste F, foram agrupadas pelo teste de Scott e Knott (1974) ao nível de 5% de 

probabilidade, utilizando-se o programa computacional Genes (Cruz, 2016).  

A seguinte expressão foi utilizada para os cálculos dos coeficientes de 

correlação fenotípica (rF), entre os pares de características (Cruz e Regazzi, 2001): 

rF =  
)( 2

.
2

),(

FYFX

YXFCOV


 

em que: 

COVF(X,Y),  correspondem às covariâncias fenotípicas, entre as características x e y;  

Fx
2 , correspondem às variâncias fenotípicas, da característica x; e 

Fx
2 , correspondem às variâncias fenotípicas, da característica y.  

A significância dos coeficientes de correlação fenotípica, foi avaliada pelo 

teste t em 5% e 1% de probabilidade (Steel e Torrie, 1980). 

 

3.5. Análise multivariada  

Foi utilizado o programa SAS (SAS Institute, 2003) para calcular a distância 

genética entre os genótipos. Os dados foram analisados simultaneamente usando 

o método Ward-MLM parar criar os grupos por meio de cluster. No agrupamento de 

Ward foi utilizada a matriz distância de Gower (Gower, 1971). A definição do 

número ideal de grupos foi de acordo com o critério pseudo-F e pseudo-T². A 

diferença das variáveis canônicas foi examinada graficamente e a distância foi 

determinada pela dissimilaridade entre os grupos (Amaral Júnior et al., 2010). 

 

3.6.  Características avaliadas pelo método Ward-MLM 

O método Ward-MLM avaliou características de cor, geometria, textura e 

histograma, extraídas pela análise digital e as analisadas fisiologicamente em 
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bancada (Tabela 1). Foi realizada uma triagem inicial para retirar as características 

redundantes e invariantes. 

 
 

Tabela 1 – Códigos das variáveis utilizadas na determinação da variabilidade 
genética nas sementes de goiaba pelo método Ward-MLM 
 

Códigos Variáveis Códigos Variáveis 

C1 Abaixo do Otsu: CIELab: 
b 

(Cor) 
H6 

LBP: Índice mínimo 
(Histograma) 

C2 Acima do Otsu: Canal 
azul 
(Cor) 

H7 
LPQ: Índice máximo 

(Histograma) 

C3 Predominante: Canal azul 
(Cor) 

H8 
LPQ: Índice mínimo 

(Histograma) 

G1 
Número de quinas por 

Susan 
(Geometria) 

H9 
Luminância: Variância 

(Histograma) 

G2 
SURF 

(Geometria) 
H10 

NDLPQ: Índice 
máximo 

(Histograma) 

T1 
Laws: ER 
(Textura) 

H11 
NDLPQ: Índice 

mínimo 
(Histograma) 

T2 
Laws: ES 
(Textura) 

H12 
Verde: Variância 

(Histograma) 

T11 
Run Length: GLD 

(Textura) 
H13 

Vermelho: Variância 
(Histograma) 

T12 
Run Length: GLNU 

(Textura) 
H14 

YCbCr: Brilho: 
Variância 

(Histograma) 

T14 
Haralick: Variância 

(Textura) 
H15 

YCbCr: Intensidade 
do azul: Variância 

(Histograma) 

H1 
Azul: Variância 
(Histograma) 

H16 

YCbCr: Intensidade 
do vermelho: 

Variância 
(Histograma) 

H2 
HSL: Luminosidade: 

Variância 
(Histograma) 

H17 
YIQ: Componente I: 

Variância 
(Histograma) 

H3 
HSL: Matiz: Índice 

mínimo 
(Histograma) 

PGEA 

Porcentagem de 
Germinação do 
Envelhecimento 

Acelerado 

H4 
HSL: Saturação: 

Variância 
(Histograma) 

PG 
Porcentagem de 

Germinação 
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H5 
LBP: Índice máximo 

(Histograma) 
CPA 

Comprimento da 
Parte Aérea 

 
PMS 

 
Peso de Mil Sementes 

  

  

 
 
 
Dentre as características da análise de imagem digital, a cor foi estudada 

com uso de três variáveis. A C1 avalia os pontos acima da limiarização de Otsu no 

padrão de cores b que vai do amarelo ao azul. A variável C2 utilizou o padrão de 

cores RGB para calcular os pontos acima da limiarização de Otsu,  pois ele propôs 

uma técnica de limiarização global com a divisão da imagem em duas classes 

distintas pelos cálculos de threshold L, como sendo o nível de intensidade que 

maximiza uma função critério η (L) definida como sendo a razão entre a variância 

entre classes e a variância global, isto é, η(L) = σ 2 B /σ 2 T, em que as variâncias 

entre-classes (σ 2 B ) e total (σ 2 T )(Persechino e Albuquerque, 2015). A variável 

C3 foi determinada pelos valores da cor predominante feita com o método K-Means, 

considerando a cor predominante o centroide do maior grupo encontrado (Tbit, 

2019 a).  

Para a característica de geometria foram utilizadas as variáveis G1 e G2. 

A variável G1 detectou as quinas denominadas SUSAN (Smallest Univalue 

Segment Assimilating Nucleus), um algoritmo que assume que dentro de uma 

pequena máscara circular a intensidade de brilho pertencente a diferentes objetos 

varie pouco. O mesmo calcula, também, o número de pixels que possuem brilho 

similar ao brilho do pixel central ou núcleo da máscara (Tbit, 2019 a). Segundo Bay 

et al. (2006), o algoritmo G2 (SURF- Speeded up robust features) é um detector e 

descritor de pontos chaves invariantes à rotação e à escala, sendo 

computadorizada muito mais rápido. O detector de descritores SURF é baseado na 

matriz Hessiana.  

As variáveis T1, T2, T11, T12 e T14 foram características que analisaram 

a textura da semente de goiaba. A T1 extraiu dados de bordas e ondulações 

(Edge/Ripple) (Figura 4A). Essa técnica pode avaliar diferentes tipos de textura 

(nível, borda, ponto e ondulação) e as avaliações podem ser simultâneas. As 

imagens analisadas passam pelo pré-processamento que reduz os efeitos da 

iluminação (Setiawan et al., 2015). A variável T2 (textura: Laws:ES (Edge/Spot)) 

(Figura 4B) avaliou as bordas e os pontos. 
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Figura 4: Imagens da semente de goiaba gerada pelo equipamento GroundEye® 
da variável textura. A - Variável T1 (Laws ER). B – Variável T2 (Laws ES). 

 
 
 
As variáveis T11 e T12 foram calculadas pelo método Run Length que é 

uma forma simples de compressão sem perda de dados, em que sequências longas 

de valores repetidos sejam armazenadas como um único valor. Essa variável mede 

a distribuição das execuções sobre os valores de cinza. Assim ocorre a medição 

da similaridade dos valores de intensidade do nível de cinza na imagem, onde um 

valor GLN mais baixo correlaciona-se com uma maior similaridade no valor da 

intensidade (Galloway, 1975). Já a variável T14 avalia a homogeneidade da matriz 

de co-ocorrência. Para descrever as texturas, Haralick et al. (1973) propuseram 14 

medidas estatísticas, calculadas a partir da matriz de coocorrência. Este método 

utiliza uma metodologia para descrição de texturas baseadas em estatística de 

segunda ordem, definidas como características provenientes do cálculo de matrizes 

denominadas matrizes de coocorrência. Essas matrizes consistem em uma 

tabulação de quantas combinações diferentes de níveis de cinza ocorrem em uma 

imagem em uma determinada direção. 

A característica de histograma foi representada pelas variáveis H1, H2, H3, 

H4, H5, H6, H7, H8, H9, H10, H11, H12, H13, H14, H15, H16, H17. A H1 apresenta 

a variância do histograma no canal azul. A variância proporciona uma mensuração 

da dispersão dos dados em torno da média.  A variável H2 utilizou o sistema de 

cores HSL que pode avaliar a matiz (hue), a saturação (saturation) e a luminosidade 

(luminosity). A matiz verifica o tipo de cor, abrangendo todas as cores do espectro, 

desde o vermelho ao violeta, em outras palavras, avalia-se a tonalidade. A 
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saturação avalia a pureza, pois quanto menor esse valor mais em tom de cinza 

aparecerá a imagem. A luminosidade é um atributo da cor independente do seu 

grau de pureza. A luminosidade é o valor que se estende do preto puro ao branco 

puro (Zhou e Hansen, 2016). A variável H3 avaliou os valores de índice mínimo e 

o índice de mínima ocorrência no histograma. Os valores do matiz são as medidas 

do comprimento de onda médio da luz que reflete ou emite definindo a cor do objeto. 

Já H4 representou os valores relativos à variância dos histogramas de saturação.  

As variáveis H5 (índice máximo) e H6 (índice mínimo) utilizaram o LBP 

(Local Binary Pattem), códigos binários locais, que é uma codificação estatística de 

superfície em análise plotada na forma de histograma. Para montar o histograma, 

cada pixel da imagem e seus oitos vizinhos são mapeados resultando na extração 

de diversas estatísticas (Ojala et al., 1996). A equação utilizada é:  

𝐿𝐵𝑃𝑝, 𝑟 = ∑ 𝑠(𝑔𝑝 − 𝑔𝑐)2𝑝
𝑝−1

𝑝=0
 

onde P representa um pixel na imagem que está sendo analisada.  

Depois é feito uma limiarização com a seguinte função: 

𝑠(𝑥) = {1, 𝑠𝑒 𝑥 ≥ 0, 0 𝑐𝑎𝑠𝑜 𝑐𝑜𝑛𝑡𝑟á𝑟𝑖𝑜 

e, por fim, é calculado o somatório de cada valor multiplicado pela potência de 2. 

Após o cálculo de todos os códigos LBP ocorre a formação do histograma para as 

diversas estatísticas. 

A variável H7 (índice máximo) e H8 (índice mínimo) utilizaram o método 

LPQ (Local Phase Quantization), quantificação da fase local, que é baseado na 

quantificação da fase da transformada discreta de Fourier. O código LPQ é 

computado localmente, onde cada ponto ou código é calculado por meio de uma 

vizinhança. A partir dos códigos de cada ponto é construído o histograma de 

distribuição LPQ onde se extrai características de textura (Ojansivu e Heikkila, 

2008). 

A variável H9 foi calculada pelas medidas de brilho de uma imagem onde 

extraindo os valores é possível produzir um histograma que pode ser descrito com 

a seguinte equação: 

 L = ∑.

𝐼

𝑖=0

∑ 𝑙(𝑖, 𝑗)
𝐽

𝑗=0
 

onde i e j representam o número de pixels horizontais e verticais, respectivamente, 

da imagem e l(i,j) a equação da luminância relativa. 
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O histograma H10 (índice máximo) e H11 (índice mínimo) foram 

quantificados pela fase local sem descorrelação que é uma variação do cálculo LPQ 

que foi criada pela empresa Tbit do equipamento GroundEye® mini. O NDLPQ não 

possui uma correlação linear, sendo assim, não faz correlação direta entre linha e 

coluna, reduzindo a correlação cruzada dentro de um conjunto de sinais. 

A H12 e H13 foram determinadas pela variância. A H14 (brilho:variância), 

H15 (intensidade do azul: variância) e H16 (intensidade do vermelho: variância) 

utilizaram o sistema de cores YCbCr que é muito usado em sistemas de vídeo e 

fotografia digital. O Y representa as informações de luminância. O Cb e Cr informam 

a cor, onde Cb avalia os componentes de diferença azul e o Cr avalia os 

componentes de diferença vermelho. O YCbCr não é um sistema de espaço de 

cores absoluto e não pode ser usado para codificar as informações RGB. A variável 

17 utilizou o sistema YIQ que é bem semelhante ao YCbCr. O parâmetro Y do YIQ 

é idêntico ao Y do YCbCr que é a luminância. O parâmetro I corresponde a uma 

gama de variações de cor que vai da cor cião, no seu mínimo, à cor laranja, no seu 

máximo. Já para o parâmetro Q esta variação ocorre da cor verde à cor magenta 

(Lopes, 2013). 

 

3.7. Características usadas no teste Scott-Knott e na determinação dos 

parâmetros genéticos 

Para estimar os parâmetros genéticos e a correlação fenotípica, e 

determinar os grupos dos testes de Scott-Knott, foram consideradas algumas 

variáveis de geometria e de análises fisiológicas (Tabela 2).  

 
 
 

Tabela 2 – Códigos das variáveis de geometria e de análises fisiológicas, utilizadas 
na determinação dos parâmetros genéticos e nos grupos pelo teste Scott-Knott 

Códigos Variáveis Códigos Variáveis 

GA 
Área 

(Geometria) 
PGEA 

Porcentagem de 
Germinação do 
Envelhecimento 

Acelerado 

GAC 
Área Convexa 
(Geometria) 

MOEA 

 
Sementes Mortas 
(Envelhecimento 

Acelerado) 
GC Circularidade IVG  
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(Geometria) Índice de 
Velocidade de 
Germinação 

GDC 
Diâmetro Contido 

(Geometria) 
PG 

 
Porcentagem de 

Germinação 

GDM 
Diâmetro Máximo 

(Geometria) 
MOG 

 
Sementes Mortas 

(Germinação) 

GDMI 
Diâmetro Mínimo 

(Geometria) 
CPA 

Comprimento Da 
Parte Aérea 

GEF 
Esfericidade da 

Forma 
(Geometria) 

CR 
Comprimento Da 

Raiz 

GP 
 

Perímetro 
(Geometria) 

MSPA 
Massa Seca Da 

Parte Aérea 

GPC 

 
Perímetro 
Convexo 

(Geometria) 

PMS 
Peso de Mil 
Sementes 

GSC 
 
Solidez do Contorno     (Geometria) 

  

 
 
 
A variável GA pode ser definida como a quantidade de espaço de superfície 

em análise bidimensional, ou seja, corresponde à quantidade de espaço que a 

superfície de um objeto possui (Figura 5). É calculada através da seguinte fórmula: 

 A = ∑ 1

𝑝𝜖𝑅

 

onde p representa um pixel da imagem e R os pixels do objeto a ser contabilizado 

na área. 
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Figura 5 - Representação gráfica da semente de goiaba produzida no CorelDRAW 
2018. A região de cor laranja define a área da semente e a região destacada em 
cinza representa a área convexa calculada pelo equipamento GroundEye®. 
 
 

Já a área convexa corresponde à quantidade de espaço (em cm2) que há 

na superfície da envoltória convexa (ou fecho convexo) de uma semente. É 

calculada através da seguinte fórmula: 

 A = ∑ 1

𝑝𝜖𝑅′

 

onde p representa um pixel e R’ representa a área convexa do objeto, e depois é 

feita a conversão para o tamanho real a partir da escala utilizada na análise. 

A circularidade é um fator de forma circular mais sensível ao alongamento 

do objeto e com menor dependência à suavidade do contorno. Vale 1 para objetos 

circulares e menos que 1 para objetos com outras formas, pois qualquer outra forma 

possuindo mesmo diâmetro máximo possui menor área. É calculada através da 

seguinte fórmula: 

 C =
4. A

π. DM²
 

onde A representa a área e DM o diâmetro máximo 

O diâmetro de uma circunferência ou de um círculo é qualquer reta que 

passe pelo centro dessas figuras. Desta forma, o diâmetro será a maior reta 

secante passando por qualquer circunferência. 

O perímetro é a medida do contorno de um objeto bidimensional, ou seja, 

a soma de todos os lados de uma figura geométrica, e perímetro convexo é a 

medida do contorno do fecho convexo do objeto (Figura 6). 

http://pt.wikipedia.org/wiki/Envolt%C3%B3ria_convexa
http://pt.wikipedia.org/wiki/Per%C3%ADmetro
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Figura 6 - Imagem fornecida pelo equipamento GroundEye® e adaptada no 
CorelDRAW 2018. Medidas de comprimento analisadas nas sementes de goiaba. 
 
 
 

O diâmetro máximo é a maior reta que passa pelo centroide da semente em 

centímetros e o diâmetro mínimo é a menor reta que passa pelo centroide (Figura 

6). 

Esfericidade da forma define o quão circular é o objeto. Quanto mais próximo 

do valor de 12,56, mais o objeto se aproxima da forma de uma circunferência. É 

calculada através da seguinte fórmula: 

C =
√(

4

π
)A

DM
 

onde A representa a área e DM representa o diâmetro máximo. 

Solidez do contorno define o objeto como côncavo ou convexo com relação 

ao contorno. Vale 1 para objetos convexos e diminui com a presença de 

concavidades. A solidez é mais sensível à presença de ramificações finas e longas. 

É calculada através da seguinte fórmula: 

S =
A

AC
 

onde A representa a área e AC representa a área convexa. 

 

http://pt.wikipedia.org/wiki/Di%C3%A2metro
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4. RESULTADOS E DISCUSSÂO 

4.1 Médias das variáveis 

Na tabela 3 estão representadas as médias de 14 variáveis, que 

contribuíram para a determinação da diversidade genética nos 42 genótipos 

estudados. Na tabela 3, três características são de cor, duas de geometria, cinco 

de textura e quatro de análises fisiológicas.  
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Tabela 3 - Médias dos 42 genótipos para as características avaliadas de cor, geometria, textura e análises fisiológicas 

 

    *G C1 C2 C3 G1 G2 T1 T2 T11 T12 T14 PGEA PG CPA  PMS 

1 9,11 96,62 100,14 63,88 3,89 107634,78 93902,92 660,54 565,51 624,96 95,50 98,50 3,34  13,59 

2 9,75 89,07 93,35 69,15 7,18 122138,11 107176,98 1054,76 919,57 591,55 90,00 38,50 2,43  16,05 

3 9,63 94,11 97,48 64,38 4,78 116851,82 103115,31 799,65 665,81 679,49 91,00 98,50 3,24  16,82 

4 7,38 97,86 101,03 60,63 3,09 99652,27 87336,29 579,14 495,91 663,07 74,00 95,00 2,46  10,10 

5 9,80 94,42 98,97 63,89 3,98 109508,43 96222,91 682,91 584,77 652,30 94,50 100,00 2,97  12,54 

6 7,39 97,29 101,56 65,90 3,57 109300,37 96829,62 706,90 591,34 646,65 97,00 91,00 2,96  12,90 

7 9,70 89,96 93,49 62,14 4,10 106597,80 93607,91 682,94 582,44 631,41 95,50 99,00 2,60  12,95 

8 8,03 90,90 95,46 56,93 3,43 104371,00 92441,99 676,26 572,23 615,93 94,50 96,50 3,25  11,66 

9 10,76 87,64 92,12 61,06 5,13 114758,24 101618,70 942,07 794,06 592,58 53,50 81,50 2,53  10,73 

10 9,99 94,81 99,54 49,57 2,78 102541,07 91863,18 611,42 508,91 718,30 94,50 93,50 2,95  11,20 

11 7,51 100,35 103,47 73,87 2,99 110247,84 96021,54 747,23 616,10 626,42 97,50 98,00 2,71  15,43 

12 9,23 90,67 93,46 46,60 2,55 10028,70 89148,98 628,88 532,68 575,84 93,50 93,50 2,74  9,56 

13 10,93 96,44 102,54 60,92 5,00 116543,01 103253,30 768,87 631,46 764,64 93,50 24,50 2,30  11,73 

14 6,48 90,27 94,40 56,86 2,91 104348,06 91420,71 789,58 642,43 537,75 100,00 95,50 1,77  10,83 

15 8,39 85,92 89,10 49,12 3,49 97041,61 85893,37 639,11 553,91 516,20 84,50 100,00 2,98  9,79 

16 7,80 90,47 94,95 80,81 4,92 118677,09 103591,98 1056,65 866,69 576,23 32,00 97,00 3,23  15,61 

17 7,05 89,65 92,51 62,45 2,39 97910,40 84981,52 681,73 589,72 539,27 94,50 91,50 2,60  11,26 

18 7,19 100,29 104,13 66,44 3,14 107836,54 94354,68 720,90 603,59 635,07 100,00 93,00 2,47  11,72 

19 8,45 96,59 100,05 71,22 4,00 107069,36 92506,66 724,65 624,81 632,74 90,00 96,00 3,28  13,48 

20 8,57 100,27 104,04 74,02 4,12 117517,20 102325,67 789,33 664,53 680,92 96,50 100,00 3,47  16,04 

21 12,21 83,54 88,63 48,49 4,15 102608,21 90747,23 743,63 639,69 583,75 98,00 100,00 2,52  11,30 

22 6,76 94,61 98,91 58,46 2,59 101072,40 89722,90 588,62 494,65 649,93 95,00 100,00 2,60  9,12 

23 8,11 92,43 96,23 61,13 3,13 101151,63 88985,34 632,12 541,45 624,21 84,00 100,00 2,69  10,36 

24 7,80 98,70 104,05 99,91 6,50 131472,85 114225,83 1363,51 1074,85 624,46 98,50 92,50 3,73  17,01 

25 5,57 85,64 89,31 54,12 3,17 95350,37 83524,99 603,15 531,99 545,91 53,50 100,00 2,97  7,52 

26 9,72 84,76 88,19 79,20 7,83 126110,91 109105,77 1096,75 960,22 577,91 77,50 34,50 1,17  21,11 

27 7,18 95,52 99,78 61,93 2,74 97871,20 85377,49 617,76 516,30 635,54 91,50 99,00 3,48  9,65 
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     Cont. (tab. 3)              

28 6,80 88,62 92,05 62,02 3,52 104908,99 92581,42 839,65 691,68 508,61 95,50 59,00 1,37  12,00 

29 14,33 85,95 89,58 53,50 5,75 105176,60 92621,61 776,24 680,56 619,06 68,50 96,00 3,18  13,23 

30 7,28 88,21 92,38 60,24 3,66 103955,39 90860,36 788,73 670,09 551,78 69,00 90,00 3,05  11,86 

31 8,63 90,57 93,16 72,67 5,32 113946,88 99614,89 875,32 738,73 605,28 98,00 91,00 3,09  16,97 

32 9,01 98,45 103,67 68,98 4,29 111075,10 97190,33 744,36 627,75 707,48 100,00 100,00 3,56  14,25 

33 7,56 101,63 106,26 67,99 4,08 107857,73 94097,33 655,41 559,46 752,11 99,50 100,00 3,41  11,58 

34 10,82 79,25 83,76 56,65 4,16 98480,03 86497,29 766,03 660,25 530,62 91,50 99,50 2,42  11,63 

35 7,38 91,07 95,12 60,18 3,92 99575,44 86844,91 653,00 553,62 600,92 45,50 84,50 1,82  8,77 

36 9,37 84,09 88,18 53,11 5,28 112681,93 10000,62 793,05 683,69 572,29 95,00 87,50 1,68  14,40 

37 9,18 95,49 99,71 65,21 4,12 106742,89 94061,23 700,43 607,66 666,69 97,50 95,50 2,94  12,69 

38 9,86 102,30 107,62 81,35 6,85 131586,46 115617,34 1014,04 822,87 814,96 95,50 100,00 2,98  16,18 

39 9,17 99,21 102,87 79,80 4,28 120307,01 104639,75 857,95 721,37 646,85 89,00 94,50 2,63  18,21 

40 7,85 98,75 102,53 65,23 4,22 111997,85 99323,38 776,75 648,75 647,04 92,50 97,00 2,99  15,39 

41 7,26 92,63 97,42 83,93 6,93 123116,92 106930,23 1018,26 896,43 616,55 94,00 93,50 4,08  17,03 

42 8,18 95,51 98,78 69,27 4,15 115337,85 100612,74 861,69 720,26 586,76 96,50 99,50 3,50  16,98 

Média  8,65 92,87 96,90 64,84 4,24 109356,15 95971,36 778,81 658,30 623,10 87,80 90,35 2,81  13,12 

Máximo 14,33 102,30 107,62 99,91 7,83 131586,46 115617,34 1363,51 1074,85 814,96 100,00 100,00 4,08  21,11 

Mínimo  5,57 79,25 83,76 46,60 2,39 95350,37 83524,99 579,14 494,65 508,61 32,00 24,50 1,17  7,52 
 

*G=genótipos; (C1) Cor: Abaixo do Otsu: CIELab: b; (C2) Cor: Acima do Otsu: Canal azul; (C3) Cor: Predominante: Canal azul; 
(G1) Geometria: Número de quinas por Susan; (G2) Geometria: SURF; (T1) Textura: Laws: ER; (T2) Textura: Laws: ES; (T11) 
Textura: Run Length: GLD; (T12) Textura: Run Length: GLNU; (T14) Textura: Haralick: Variância; (PGEA) % de germinação do 
Envelhecimento Acelerado; (PG) % de germinação; (CPA) Comprimento Parte Aérea (cm); (PMS) Peso de Mil Sementes (g). As 
variáveis em negrito são índices.  
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A variável ‘C1, Cor: Acima do Otsu: CIELab: b’ apresentou média de 8,65. 

Seu valor máximo foi no genótipo 29 e o valor mínimo no genótipo 25. Na figura 7 

é possível visualizar que a maior abrangência de cor detectada pelo equipamento 

GroundEye® nas sementes foi um tom próximo do laranja, porém outros tons como 

o azul foram detectados. 

Barros et al. (2014) também utilizaram o sistema CIELab para estudar a 

variabilidade de cor da madeira nas seções anatômicas das espécies Breu- 

Vermelha, Tauari-Vermelha e Pequiarana. As espécies florestais apresentaram 

diferença de cores, a Breu-Vermelha obteve uma cor rosa-acinzentada, o Tauari-

Vermelho é cinza-rosado e o Pequiarana é rosa acinzentado e/ou cinza-rosado. A 

coordenada b exerceu maior influência na caracterização da cor das madeiras 

Tauari-Vermelho e da Pequiarana.  

 
 
 

 

 

Figura 7 - Representação gráfica da abrangência de cores dada pelo equipamento 
GroundEye®. 

 
 
 

A variável ‘C2, Cor: Acima do Otsu: Canal azul’ obteve média de 92,87. O 

valor máximo foi de 102,30 para o genótipo 38 e valor mínimo de 79,25 para o 

genótipo 34. Esses resultados são da média do canal azul do padrão de cores RGB, 

dos pontos calculados acima da limiarização Otsu. A C3 é a variável ‘Cor: 
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Predominante: Canal Azul’. Ela apresentou média de 96,90. O valor máximo foi de 

107,62 do genótipo 38 e o valor mínimo foi de 83,76 do genótipo 34. 

No trabalho de Krause et al. (2017), as variáveis de cor também 

contribuíram para a diversidade genética das sementes de Psidium guajava L. em 

todas as estratégias aplicadas. Na estratégia de 10%, as variáveis contribuintes 

foram: Abaixo do Otsu: faixa verde; Abaixo do Otsu: CIELab: L e CIELab: dispersão 

de a. Em nenhuma estratégia as variáveis C1, C2 e C3 contribuíram. 

Fachi et al. (2019) determinaram a diversidade genética em sementes de 

irmãos completos de maracujá. As variáveis de cor que contribuíram foram: Abaixo 

do Otsu: canal verde; Abaixo do Otsu: CIELab: b; Luminosidade; CIELab: b; 

CIELab: L; Dominância laranja; Dominação preta; Média: canal de vermelho; 

Predominante: canal verde; Predominante: canal vermelho. As variáveis C1, C2 e 

C3 também não contribuíram para calcular a diversidade genética nas sementes 

de Passiflora edulis  

G1 (número de quinas por susan) foi uma das variáveis de geometria 

selecionadas para calcular a diversidade, teve média de 64,84. O valor máximo foi 

99,91 do genótipo 24. O valor mínimo foi de 46,60 do genótipo 12. A variável G2 

(geometria: Surf (Speeded up robust features)) apresentou média de 4,24. O valor 

máximo foi do genótipo 26 com 7,83 e o valor mínimo foi de 2,39 do genótipo 17. 

As avaliações feitas por Torres et al. (2019) determinaram que as 

características de geometria, analisadas pelo GroundEye®, também contribuíram 

entre os 5% das variáveis mais importantes para determinar os grupos entre os 37 

genótipos de Passiflora spp. As variáveis contribuintes foram diâmetro de Feret; 

número de quinas por Harris; retângulos circunscritos: área média; retângulos 

circunscritos: área maior; retângulos circunscritos: área menor; e variância elíptica. 

Com os resultados de Torres et al. (2019), Fachi et al. (2019) e Krause et al. (2017), 

fica evidente que a contribuição de cada variável para determinar a divergência 

genética pode variar de espécies, genótipos e famílias. 

A média T1 foi de 109356,15, o maior resultado foi do genótipo 38 com 

valor de 131586,46 e o menor valor foi de 95350,37 do genótipo 25. Já a variável 

T2 apresentou média de 95971,36, o valor máximo foi de 115617,34 do genótipo 

38 e o valor mínimo do genótipo 25 com valor de 83524,99. A variável T11 

apresentou média de 778,81. O valor máximo foi de 1363,51 no genótipo 24 e o 

valor mínimo foi de 579,14 no genótipo 4. O método da diferença de nível de cinza 
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avalia os recursos de textura que descrevem o tamanho e os destaques da imagem 

(Bharathi e Subashini, 2013). Assim T12 apresentou média de 658,30. O valor 

máximo foi de 1074,85 do genótipo 24 e o valor mínimo foi de 494,65 do genótipo 

22. A variável T14 apresentou média de 623,10. O valor máximo foi de 814,96 do 

genótipo 38 e o valor mínimo foi 508,61 do genótipo 28.  

As variáveis de textura contribuíram para a determinação da variabilidade 

genética de sementes como visto nos trabalhos de Santos (2019), Fachi et al. 

(2019), Torres et al. (2019) e Ferreira et al. (2018). Krause et al. (2017) encontraram 

maiores contribuições nas variáveis de Laws: SW; Laws: SR; Laws: RW; Laws: LW; 

Laws: EW e em Laws ER. A variável Laws ER (bordas e ondulações) corrobora a 

importância da variável T1. 

A variável PGEA (porcentagem de germinação no envelhecimento 

acelerado) apresentou média de 87,80%. Os genótipos 14, 18 e 32 apresentaram 

100% de germinação. O genótipo 16 apresentou o menor valor, com apenas 32%. 

Segundo Negreiros e Perez (2004), fatores relacionados intrinsecamente com a 

semente como diferença em nível de vigor, umidade, condições da planta mãe e 

local de produção das sementes são importantes na hora da avaliação do 

desenvolvimento das plântulas submetidas ao envelhecimento acelerado. O 

genótipo 16 mostrou sensibilidade ao estresse causado pelo envelhecimento 

acelerado reduzindo seu potencial de germinação.  

A variável PG (porcentagem de germinação do teste de germinação) 

apresentou média de 90,35%. Os genótipos 5, 15, 20, 21, 22, 23, 25, 32, 33 e 38 

apresentaram 100% de germinação. Já o 13 apresentou somente 24,50 % de 

germinação. Alves et al. (2015) avaliaram os resultados da germinação das 

sementes de goiaba em diferentes temperaturas e substratos. A porcentagem de 

germinação alcançou média de 97% para temperatura alternada e em rolo de papel, 

valor próximo ao encontrado pela variável PG. O baixo valor da média de 

germinação do genótipo 13 pode ser explicado pela diferença genética entre os 

acessos. Segundo Singh e Soni (1974), as sementes de goiaba possuem um 

tegumento impermeável à água e/ou a gases podendo apresentar baixa 

germinação. Sendo assim, o resultado da média de germinação do genótipo 13 

pode ter sido influenciado pela genética do tegumento. Esse genótipo foi também 

o que apresentou maior porcentagem de sementes mortas pelo teste de tetrazólio, 

reafirmando o resultado de germinação. O uso de temperaturas alternadas pode 
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produzir pequenas rachaduras provocadas pela expansão e retração do 

tegumento, facilitando assim, a passagem de água para o interior da semente. Na 

variável PGEA, esse mesmo genótipo apresentou bom resultado de germinação 

após o envelhecimento acelerado, assim como o genótipo 2 o que pode ser 

explicado pela diferença de temperatura favorecendo o rompimento do tegumento. 

Fanti e Perez (1999) afirmam que existe grande variação no comportamento 

germinativo das sementes em relação ao tipo de substrato, fatores físico-químicos, 

aeração, estrutura, capacidade de retenção de água, entre outros. Essa variação 

pode favorecer ou prejudicar o processo de germinação e o desenvolvimento das 

mudas. O fator genético também é um influenciador nos resultados de vigor e 

germinação das sementes. 

A variável CPA (comprimento da parte aérea) apresentou média de 2,81 

cm. O resultado máximo foi de 4,08 cm do genótipo 41 e o valor mínimo foi de 1,17 

cm do genótipo 26. O genótipo 41 alcançou 17,03g no peso de mil sementes e o 

genótipo 26 alcançou 21,11g. Com esses resultados fica evidente que a herança 

genética influencia no vigor dos genótipos e que os maiores valores de peso de mil 

sementes não serão determinantes para a escolha dos genótipos com maior 

comprimento da parte aérea. Neste trabalho será mostrado que não há correlação 

entre a variável CPA e PMS. 

A variável PMS (peso de mil sementes) teve média de 13,12 g. O valor 

máximo foi de 21,11 g do genótipo 26 e o valor mínimo foi de 7,52 g do genótipo 

25. O genótipo 26 também apresentou baixa germinação, o que pode ter resultado 

em um valor baixo de massa seca da parte aérea. O vigor de sementes é reflexo 

de um conjunto de características que determinam seu potencial fisiológico, 

portanto, a reunião destas informações pode tornar mais eficiente a estimativa da 

resposta das sementes (Marcos Filho, 2015). 

Cardoso et al. (2009) analisaram a qualidade fisiológica de sementes visto 

a importância do conhecimento do material, provenientes do banco de 

germoplasma de mamão. As variáveis fisiológicas foram: massa de mil sementes, 

germinação, germinação em casa de vegetação, índice de velocidade de 

germinação, índice de velocidade de emergência, comprimento da radícula, massa 

fresca e massa seca das plântulas. As sementes de mamão apresentaram média 

de 17,10g para massa de mil sementes e 78,19% de germinação. Diferentemente 

dos resultados da variável PMS que obteve média de 13,12g e a variável PG que 
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apresentou média de 90,35, esses resultados mostram a não obrigatoriedade de 

sementes mais pesadas serem as com maiores valores de germinação, como no 

caso do genótipo 26. 

Já na tabela 4 estão os resultados das 17 características avaliadas de 

histograma. As outras 318 variáveis foram invariantes ou pouco representativas 

para a análise da diversidade genética pelo método de agrupamento Ward-MLM 

(Amaral Júnior et al., 2010). 
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Tabela 4 - Médias dos 42 genótipos para as características avaliadas de histograma 

 

*G H1 H2 H3 H4 H5 H6 H7 H8 H9 H10 H11 H12 H13 H14 H15 H16 H17 

1 239,21 494,06 1,13 611,42 204,23 43,59 148,59 104,74 669,49 138,27 132,38 651,24 1049,45 669,70 88,03 34,64 99,72 

2 222,59 445,87 3,21 727,17 240,60 66,04 121,51 98,66 629,17 109,02 118,53 617,72 988,22 626,03 95,38 35,66 104,46 

3 252,88 520,74 4,28 656,86 223,80 49,09 136,40 90,45 720,40 117,41 121,76 706,86 1104,03 717,53 94,90 34,58 102,53 

4 238,35 514,50 4,17 648,93 154,65 40,04 126,99 85,25 710,25 113,41 106,17 692,67 1117,04 709,18 96,28 37,41 108,17 

5 236,52 495,71 3,86 676,74 197,40 42,42 170,14 84,47 698,13 135,44 110,71 684,62 1091,06 695,09 101,74 36,43 108,65 

6 230,84 498,83 4,02 614,81 193,50 43,64 134,81 98,14 690,99 109,60 119,42 674,59 1084,05 689,81 94,54 35,59 104,37 

7 219,36 476,06 4,00 706,59 202,50 46,28 138,70 95,86 671,33 116,03 107,74 656,30 1067,29 668,93 99,80 37,61 110,00 

8 209,57 468,06 5,33 702,21 208,43 43,28 136,46 83,64 657,59 100,99 110,27 639,30 1065,92 656,23 100,09 39,01 112,67 

9 237,41 464,68 3,77 781,69 219,60 53,00 144,01 92,07 631,86 109,96 109,90 609,48 1037,01 631,71 100,88 40,01 114,55 

10 266,24 554,70 5,59 676,26 164,85 40,90 127,52 95,49 762,45 98,30 110,76 744,88 1185,89 760,30 103,08 37,97 112,27 

11 227,11 489,93 1,39 554,44 220,50 45,95 114,03 101,30 674,10 108,62 116,08 658,02 1044,76 673,32 87,00 32,19 95,25 

12 182,75 432,63 1,30 687,71 203,70 41,29 134,83 90,58 614,13 111,75 108,22 593,25 1018,95 613,76 98,87 37,92 110,42 

13 313,35 596,54 1,88 600,89 211,67 46,99 117,66 91,75 807,76 105,50 110,93 797,00 1175,18 803,07 90,57 30,74 93,83 

14 160,87 407,69 1,36 736,60 222,08 43,66 153,67 88,44 584,56 118,34 103,62 558,95 1025,46 585,49 107,75 43,19 123,44 

15 165,00 394,69 3,01 759,83 192,90 40,90 133,50 83,75 555,18 116,18 92,15 527,76 982,06 557,04 101,56 43,39 120,83 

16 180,99 435,38 3,53 651,29 244,50 55,89 137,89 89,66 619,52 118,58 105,25 600,79 1019,30 618,14 98,03 37,01 108,23 

17 158,96 411,30 3,55 670,14 217,73 44,12 130,31 91,48 582,43 108,30 112,38 557,55 999,40 583,00 97,51 39,52 112,55 

18 213,86 490,86 2,29 567,71 200,33 42,58 136,19 92,32 682,89 128,53 109,60 665,27 1075,49 682,20 91,73 33,96 100,54 

19 225,25 493,21 3,97 599,56 204,53 45,64 134,13 97,05 677,98 110,81 118,07 661,17 1058,88 677,19 88,44 33,57 98,12 

20 251,51 529,67 2,37 584,78 206,25 48,20 120,58 98,82 727,66 119,11 111,38 712,37 1115,31 725,77 92,58 33,62 100,02 

21 232,60 451,53 2,70 868,49 195,38 46,66 118,75 94,54 625,50 108,93 104,65 602,43 1047,64 625,02 110,46 43,27 124,49 

22 203,36 485,74 2,84 709,68 172,73 39,43 121,76 79,10 697,73 121,98 103,06 678,55 1142,09 696,41 112,80 40,46 121,09 

23 198,84 471,05 5,53 659,31 175,50 41,76 128,11 86,81 667,15 109,32 100,41 648,97 1078,23 665,45 99,84 37,74 110,38 

24 223,59 487,43 2,81 548,19 252,30 63,42 136,75 109,83 674,39 115,81 108,76 658,86 1048,22 672,71 90,28 32,03 95,53 

25 154,35 393,25 4,17 843,80 199,73 40,77 113,47 67,94 589,18 115,52 79,01 567,11 1039,45 587,87 119,92 46,20 134,10 

26 230,33 442,21 1,47 811,40 244,88 66,23 138,98 104,64 614,38 125,38 114,42 598,20 989,45 612,41 98,56 38,31 110,51 

27 195,85 481,63 3,09 621,13 167,80 39,07 124,45 81,07 683,91 102,92 104,33 666,59 1098,00 682,80 99,66 36,50 108,24 
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Cont. (tab. 4)                

28 155,32 385,00 3,49 700,81 226,20 49,19 139,80 92,94 549,89 117,52 103,46 526,34 956,97 550,39 99,05 40,28 114,46 

29 323,63 496,98 5,40 935,39 179,63 51,33 122,58 88,45 658,26 100,11 110,91 644,72 1011,54 655,21 99,48 40,39 113,83 

30 186,65 425,82 5,99 686,94 216,45 46,55 123,48 100,35 592,00 107,82 104,66 569,10 991,99 592,19 94,18 39,09 110,04 

31 214,59 464,06 8,70 658,95 235,43 53,60 137,68 95,10 644,68 112,25 116,68 628,26 1021,70 642,28 91,03 35,74 102,69 

32 305,39 564,27 5,89 630,62 195,68 47,70 123,48 98,85 753,55 114,43 111,23 740,27 1119,22 751,37 88,37 33,14 97,08 

33 279,26 580,25 5,78 593,76 182,33 43,30 129,32 97,36 802,32 100,12 109,58 790,08 1198,72 798,03 97,14 33,65 101,86 

34 195,05 411,65 2,39 837,16 216,53 49,39 162,08 87,87 570,08 125,95 111,20 546,12 972,62 570,60 99,26 40,65 114,85 

35 172,99 446,63 4,98 723,10 194,18 41,35 130,45 82,31 647,24 109,65 99,12 626,31 1090,07 645,37 109,40 42,45 122,85 

36 204,26 431,63 4,79 792,76 234,30 52,42 126,59 91,80 607,69 104,62 114,23 585,40 1023,42 606,88 106,16 42,42 121,29 

37 280,28 527,82 3,57 695,10 179,11 44,27 148,72 94,24 709,32 103,26 114,82 693,48 1082,11 707,66 89,52 35,57 101,86 

38 347,79 636,67 1,25 600,12 237,15 54,83 134,14 103,98 863,91 111,42 107,85 855,61 1223,15 855,26 92,10 30,35 93,76 

39 233,57 501,20 2,53 542,02 229,80 54,89 132,31 99,04 692,41 113,26 111,13 679,09 1052,44 689,92 85,57 30,69 91,85 

40 239,92 511,72 3,30 543,15 224,63 48,30 123,09 93,82 689,75 120,04 109,92 671,79 1058,63 689,18 80,47 31,89 91,70 

41 226,85 482,85 3,40 624,96 243,08 58,50 125,75 107,53 658,09 102,86 111,75 639,02 1044,44 658,03 89,45 35,29 101,48 

42 218,88 462,00 1,40 587,42 249,90 49,30 126,56 100,89 627,72 119,96 119,59 609,44 993,51 628,27 84,26 33,33 95,89 

Média  225,14 479,92 3,56 676,90 209,20 47,76 132,53 93,15 666,36 113,27 109,67 648,47 1061,63 664,92 96,80 36,99 107,63 

Máximo 347,79 636,67 8,70 935,39 252,30 66,23 170,14 109,83 863,91 138,27 132,38 855,61 1223,15 855,26 119,92 46,20 134,10 

Mínimo  154,35 385,00 1,13 542,02 154,65 39,07 113,47 67,94 549,89 98,30 79,01 526,34 956,97 550,39 80,47 30,35 91,70 

 

*G=genótipos; (H1) Histograma: Azul: Variância; (H2) Histograma: HSL: Luminosidade: Variância; (H3) Histograma: HSL: Matiz: Índice 
mínimo; (H4) Histograma: HSL: Saturação: Variância; (H5) Histograma: LBP: Índice máximo; (H6) Histograma: LBP: Índice mínimo; (H7) 
Histograma: LPQ: Índice máximo; (H8) Histograma: LPQ: Índice mínimo; (H9) Histograma: Luminância: Variância; (H10) Histograma: NDLPQ: 
Índice máximo; (H11) Histograma: NDLPQ: Índice mínimo; (H12) Histograma: Verde: Variância; (H13) Histograma: Vermelho: Variância; (H14) 
Histograma: YCbCr: Brilho: Variância; (H15) Histograma: YCbCr: Intensidade do azul: Variância; (H16) Histograma: YCbCr: Intensidade do 
vermelho: Variância; (H17) Histograma: YIQ: Componente I: Variância.  Todas as variáveis em negrito são índices. 
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Santos (2019) estudou a diversidade genética em sementes de maracujá 

via análise digital de imagem com o equipamento GroundEye®mini. As variáveis de 

histogramas foram as mais representativas na determinação da diversidade pela 

estimação da matriz pela distância generalizada de Mahalanobis agrupados pelo 

UPGMA. Foi utilizado o método Singh para estimar a importância relativa das 

variáveis. Foram analisados 10% e 20% das variáveis e a quantidade de variáveis 

de histograma foi de 13 e 25 respectivamente. O autor considerou a característica 

dos histogramas como uma “super” característica.  

A variável H1 obteve média de 225,14, o valor máximo foi de 347,79 do 

genótipo 38 e o genótipo 25 apresentou o valor mínimo de 154,35. Nos resultados 

de Santos (2019) essa variável teve média de 253,37 e 5,14 da contribuição para 

a diversidade genética em sementes de maracujá.  

A variável H2 (Histograma: HSL: Luminosidade: variância) apresentou 

média de 479,92. O valor máximo foi de 636,67 do genótipo 38 e o mínimo foi de 

385,00 do genótipo 28. Nas sementes de maracujá a média foi de 181,35 e a 

contribuição para a diversidade foi de 3,15 (Santos, 2019). 

A H3 (Histograma: HSL: Matiz: índice mínimo) apresentou média de 3,56. 

O valor máximo foi de 8,70 do genótipo 31 enquanto o genótipo 1 obteve o menor 

valor de apenas 1,13.  

A variável H4 (Histograma: HSL: Saturação: Variância) apresentou média 

de 676,90. O valor máximo foi de 935,39 do genótipo 29. Já o genótipo 39 teve o 

menor valor, de 542,02. Os resultados de Santos (2019) foram de 1,35 de 

contribuição para diversidade em sementes de maracujá e média de 836,41. 

A variável H5 (Histograma: LBP: índice máximo) apresentou média de 

209,05. O valor máximo foi de 252,30 do genótipo 24 e o valor mínimo foi de 154,65 

do genótipo 4. O índice máximo é o índice da máxima ocorrência no histograma. 

A variável H6 (Histograma LBP: índice mínimo) apresentou média de 47,76. 

O valor máximo foi de 66,23 do genótipo 26 e o valor mínimo foi de 39,07 do 

genótipo 27 para os índices de mínima ocorrência no histograma. 

A H7 é uma variável de histograma: LPQ: índice máximo que apresentou 

média de 132,53. O valor máximo foi de 170,17 do genótipo 5 e o valor mínimo foi 

de 113,47 do genótipo 25 para os índices de máxima ocorrência no histograma.  



45 
 

 
 

A variável (Histograma: LPQ: índice mínimo) apresentou média de 93,15. 

O valor máximo foi de 109,83 do genótipo 24 e o valor mínimo foi de 67,94 do 

genótipo 25 para os índices de mínima ocorrência no histograma de LPQ. 

A variável H9 (Histograma: luminância: variância) apresentou média de 

666,36. O valor máximo foi de 863,91 do genótipo 38 e o valor mínimo foi de 549,89 

do genótipo 28.  

Santos (2019) encontrou média de 204,28 e contribuição de 1,82 da 

variável H9 nas sementes de Passiflora ssp. O resultado da média para as 

sementes de maracujá foi bem inferior ao encontrado para as sementes de goiaba, 

visto serem espécies diferentes. Contudo, a variável H9 ainda foi representativa 

para determinar a divergência. 

A H10 (Histograma: NDLPQ: índice máximo) apresentou média de 113,27. 

O valor máximo foi de 138,27 do genótipo 1 e o valor mínimo foi de 98,30 do 

genótipo 10. Nos resultados de Santos (2019), a média foi de 113,89 para NDLPQ: 

índice máximo (H10), mas essa variável não contribuiu para o estudo da 

diversidade nas sementes de Passiflora edulis. 

A variável H11 (Histograma: NDLPQ: índice mínimo) apresentou média de 

109,67. O valor máximo foi de 132,38 do genótipo 1 e o valor mínimo foi de 79,01 

do genótipo 25. Santos (2019) encontrou média de 63,32, mas essa variável não 

apresentou alta contribuição para o estudo da diversidade genética em sementes 

de maracujá, diferente dos resultados vistos nas sementes de goiaba. 

A variável H12 (Histograma: verde: variância) apresentou média de 648,47. 

O valor máximo foi de 855,61 do genótipo 38 e o valor mínimo foi de 529,34 do 

genótipo 28. 

Em sementes de goiaba a variável H13 (Histograma: vermelho: variância) 

apresentou média de 1061,63. O valor máximo foi de 1223,15 do genótipo 38 e o 

valor mínimo foi de 956,97 do genótipo 28. 

A variável H14 (Histograma: YCbCr: brilho: variância) apresentou média de 

664,92. O valor máximo foi de 855,26 do genótipo 38 e o valor mínimo foi de 550,39 

do genótipo 28.  

Para sementes de maracujá a variável H12 teve média de 211,25 e 

contribuição de 4,57 para determinar a diversidade genética. Já em H13 a média 

foi de 267,99 e contribuição de 8,10 e em H14 a média foi 201,11 e contribuição de 

9,86 (Santos, 2019). Todos os resultados de média das variáveis H12, H13 e H14 
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encontrados por Santos (2019) foram inferiores aos encontrados para as sementes 

de goiaba, porém essas variáveis contribuíram para o estudo da divergência 

genética nas duas espécies.  

 Lei et al. (2019) utilizaram os modelos de cores RGB, LAB, YCbCr, YIQ e 

HSV sob diferentes condições de iluminação para reconhecer frutos de romã 

maduros. O modelo YCbCr componente Cr apresentou a melhor imagem e a 

segmentação ideal foi a limiar com reconhecimento a 0,048s durante o dia tendo 

precisão de 90,3% no reconhecimento de romãs maduras. 

A variável H15 (Histograma: YCbCr: intensidade de azul: variância) 

apresentou média de 96,80. O valor máximo foi de 119,92 do genótipo 25 e o valor 

mínimo foi de 80,47 do genótipo 40. 

A variável H16 (Histograma: YCbCr: intensidade do vermelho: variância) 

apresentou média de 36,99. O valor máximo foi de 46,20 do genótipo 25 e o valor 

mínimo foi de 30,35 do genótipo 38. 

Nos estudos de Santos (2019), as variáveis H15 e H16 também 

contribuíram para calcular a distância genética com média de 37,58 e 27,86 

respectivamente. H15 contribuiu com 5,00 e H16 com 2,09 para os resultados com 

o método UPGMA. Isso demonstra a importância dessas variáveis que 

influenciaram no estudo da diversidade de espécies diferentes com métodos 

diferentes, juntamente com H17. 

A variável H17(Histograma: YIQ: componente l: variância) apresentou 

média de 107,63. O valor máximo foi de 134,10 do genótipo 25 e o valor mínimo foi 

de 91,70 do genótipo 40. Santos (2019) encontrou média de 62,05 nas sementes 

de maracujá e contribuição de 7,48 para a diversidade genética com a variável H17. 

Essa variável pode ser considerada importante para a determinação da 

variabilidade genética nas sementes de goiaba e de maracujá, tanto pelo método 

Ward-MLM como pelo UPGMA. 

O uso de histogramas é importante por possibilitar a extração de atributos 

estatísticos importantes (Persechino e Albuquerque, 2015). Para a determinação 

da diversidade genética em sementes de goiaba ocorreu uma predominância de 

histogramas, e dentre esses, os valores da variância se destacaram, possivelmente 

por possuírem dispersões representativas em relação às médias. As variáveis 

usadas de variância foram: (H1), (H2), (H4), (H9), (H12), (H13), (H14), (H15), (H16) 

e (H17).  
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4.2. Método Ward-MLM 

O número ideal de grupos foi encontrado através do modelo MLM que 

realizou a função logarítmica de probabilidade Log-Likelihood de acordo com os 

critérios do pseudo-F e pseudo t² combinados com o perfil da verossimilhança 

associado ao teste da razão da verossimilhança (SAS Institute, 2003). 

Foram formados quatro grupos (Figura 8). Dentro dos grupos foram 

determinados os genótipos que mais se assemelham conforme a tabela 5. 

 
 
 

 

 

Figura 8 - Função logarítmica de probabilidade (Log-Likelihood) com a formação de 

quatro grupos. 

 
 
 

No trabalho de Campos et al. (2013) foi estudada a divergência genética 

entre 138 genótipos de goiaba obtidos a partir de cruzamentos controlados 

biparentais. Foram determinados oito grupos pelo método Ward-MLM, a partir das 

análises morfológicas, agronômicas e físico-químicas. Conforme Gonçalves et al. 

(2009) o número de grupos pode variar de acordo com as espécies, o número de 
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acessos e o número e tipo de descritores, explicando o fato do número reduzido na 

tabela 4. 

. 

Tabela 5 - Grupos formados pelo método Ward-MLM para as 31 variáveis e os 42 

genótipos 

 

Grupos  Genótipos 

1 1,3,5,6,10,11,13,18,19,20,32, 33, 37, 38, 39, 40 

2 4,7,8,22,23,27,35 

3 9,12,14,15,17,21,25,28,29,30,34,36 

4 2, 16, 24, 26, 31, 41, 42 

 
 
 

O grupo 1 é composto por 16 genótipos, sendo o maior grupo. O grupo 2 

foi formado com apenas sete genótipos assim como o grupo 4 e o grupo 3 

apresentou 12 genótipos. 

O grupo 1 apresentou maior média nas variáveis: C2, C3, T14, PGEA, H1, 

H2, H9, H11, H12, H13 e H14, totalizando 11 variáveis das quais nove (C2, C3, 

T14, H1, H2, H9, H12, H13, H14) apresentam os maiores valores de scores 

canônicas, ou seja, foram as que mais contribuíram para determinar a diversidade 

(Tabela 4). 

Os genótipos do grupo 1, por terem apresentado maiores médias de 

germinação a essas condições, podem ser considerados os mais vigorosos. Desta 

forma, esses genótipos podem tolerar estresses mais acentuados tanto em 

condições adversas em campo como suportar melhor o armazenamento (Lopes et 

al., 2010). O teste de envelhecimento acelerado submete as sementes às 

condições de alta temperatura e umidade, causando estresse antes de serem 

levadas para o teste de germinação (Marcos Filho, 1999). 

O grupo 2 apresentou maiores médias para as variáveis Germinação (PG) 

e Histograma: HSL: Matiz: índice mínimo (H3). 

Os genótipos do grupo 2 podem ser considerados os que teriam melhores 

resultados de germinação no campo, porém esse grupo foi o que apresentou menor 

média no peso de mil sementes. A germinação pode ter sido mais eficaz nas 

sementes menores por conta da superfície de contato ser maior com o substrato e, 
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consequentemente, ser maior a absorção de água. A água é o fator que exerce 

maior influência na germinação, pois com a sua absorção é possível ocorrer a 

reidratação dos tecidos. A consequência dessa ação é a intensificação da 

respiração e de todas as atividades metabólicas que fornecem energia e nutrientes 

para a retomada do crescimento embrionário. Com a entrada da água também 

ocorre o aumento da semente facilitando o rompimento da casca, facilitando a 

emergência do hipocótilo-radicular (Carvalho e Nakagawa, 2012). 

O grupo 3 teve maior média em seis variáveis. Essas são: C1, H4, H7, H15, 

H16 e H17. O grupo 3 apresentou maiores médias em variáveis fornecidas pelo 

equipamento GroundEye® mini. Já o grupo 4 teve maior média em 12 variáveis que 

são: G1, G2, T1, T2, T11, T12, CPA, PMS, H5, H6, H8, H10.  

Os resultados das médias das variáveis comprimento de parte aérea (CPA) 

e peso de mil sementes (PMS) que foram as maiores, em contrapartida o valor de 

germinação (PG) foi o menor, visto no grupo 4. As sementes são consideradas 

órgãos reservatórios, pois nelas está todo o material necessário para a formação 

de futuras plantas. Geralmente as sementes de maior tamanho ou as de maior 

densidade são as que foram mais bem nutridas durante seu desenvolvimento tendo 

maiores quantidades de reserva. Porém, em determinadas situações, essas 

sementes maiores podem não ser as mais vigorosas (Carvalho e Nakagawa, 2012). 

Krause et al. (2017) avaliaram 61 genótipos de Psidium guajava L. via 

análise digital de sementes, utilizando seis estratégias de agrupamento e em todas 

formaram três grupos pelo método Ward-MLM. O que pode ser explicado pelo fato 

dos genótipos serem originados de famílias endogâmicas de goiaba. Isso também 

explicaria o resultado com formação de apenas quatro grupos conforme a tabela 6. 

 
 
 

Tabela 6 - Médias das variáveis para cada um dos quatro grupos formados pelo 
método Ward-MLM e as duas primeiras variáveis canônicas 
 

 
V* 

GRUPOS  CAN 

I (16) II (7) III (12) IV (7)   CAN1 CAN2 

C1 8,82 7,79      9,02      8,44  -0,0890 0,1168 

C2 97,93 93,31     86,62     91,67  0,8237 0,0037 

C3 102,16 97,14     90,45     95,70  0,8271 0,0104 

G1 67,66 60,20     55,35     79,27  0,4566 0,5862 

G2 4,13 3,28      3,84      6,11  0,0570 0,6566 
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T1 112163,59 101470,24 103104,04 121542,94  0,3580 0,7016 

T2 98457,82 89188,11  90824,73 105894,06  0,3511 0,6843 

T11 747,58 632,83    749,32   1046,70  -0,0437 0,7676 

T12 627,79 536,65    639,22    882,39  -0,0756 0,7890 

T14 681,03 631,57    556,13    596,96  0,7768 -0,0786 

PGEA 95,25     82,85     83,08     83,78  0,2846 0,0516 

PG 92,50     96,28     91,16     78,07  0,0438 -0,3063 

CPA 3,01      2,70      2,48      3,03  0,3414 0,2002 

PMS 13,98     10,37     11,17     17,25  0,3374 0,7393 

H1 258,93 205,47    196,40    216,83  0,5297 0,1370 

H2 530,38 477,66    425,57    459,97    0,7630  -0,0157 

H3 3,31 4,27      3,49      3,50  -0,0115 -0,1499 

H4 609,26 681,56    775,11    658,48  -0,7216 -0,1500 

H5 204,73 182,25    210,35    244,38  -0,1493 0,7503 

H6 46,39 41,60     46,60     58,99  -0,0518 0,7606 

H7 133,19 129,56    133,58    132,16  -0,0325 0,0657 

H8 96,36 84,86     89,18    100,90  0,2937 0,6245 

H9 726,44 676,45    596,73    638,27  0,7837 -0,0892 

H10 114,63 110,61    112,08    114,83  0,0961 0,1546 

H11 114,10 104,44    104,53    113,56  0,4261 0,3796 

H12 711,64 658,38    574,01    621,75  0,7903 -0,0735 

H13 1107,39 1094,09   1008,87   1014,97  0,6736 -0,3197 

H14 724,08 674,91    596,59    636,83  0,7866 -0,0920 

H15 91,61 102,55    102,92     92,42  -0,5251 -0,4398 

H16 33,66 38,74     41,36     35,33  -0,7727 -0,3469 

H17 99,58 113,34    117,90    102,68  -0,7044 -0,3979 
 

* Todas as variáveis utilizadas pelo método Ward-MLM.  

 
 
 

Das 31 variáveis utilizadas para determinar a variabilidade genética, 

algumas características apresentaram maior importância com base na variável 

canônica 1. Conforme os dados da tabela 6, as duas variáveis de cor, C3 e C2, com 

valores de 0,827 e 0,823, respectivamente, foram as que mais contribuíram para a 

formação dos grupos, seguidas por H12, H14, H9 e T14 com valores 0,790313; 

0,786644; 0,783764, e 0,776867, respectivamente. 

Diferente deste trabalho, Fachi et al. (2019) e Krause et al. (2017) 

encontraram maior contribuição para a análise da divergência genética, utilizando 

o método Ward-MLM nas características de geometria. 

Com a análise das variáveis canônicas foi possível identificar as variáveis 

mais determinantes para a variabilidade genética, o que permite economia de 

tempo, trabalho e recursos financeiros para futuros estudos (Cruz et al., 2014). 

Sendo assim, apenas com o uso do equipamento GroundEye® já seria possível 
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determinar a formação de grupos no estudo da variabilidade genética em sementes 

de goiaba autopolinizadas da família S1. Podendo ser eliminada a necessidade das 

análises fisiológicas, que requerem tempo e recursos financeiros tendo em vista a 

facilidade do uso da análise digital e sua eficiência. Verona et al. (2007) relataram 

que a análise de imagem é um método rápido e requer menos tempo de obtenção 

dos dados, além de não ser destrutiva e facilmente reproduzidas. Porém, para 

maiores conhecimentos em condições de campo e aplicações em programas de 

melhoramento, as variáveis de análises fisiológicas são indispensáveis.   

Segundo Cruz (2006), quando as duas primeiras variáveis canônicas 

estimam acima de 80% da variação total pode ser considerada uma interpretação 

satisfatória da variabilidade entre os acessos. Na representação gráfica 

bidimensional (Figura 9), a variável canônica 1 explicou 82,03% e a variável 

canônica 2 teve 13,08 % de representação e as duas juntas tiveram uma explicação 

de 95,11 % pelo método Ward-MLM. Portanto os resultados são satisfatórios 

conforme o recomendado pela literatura. 

 
 
 

 

Figura 9 - Dispersão gráfica das duas primeiras variáveis canônicas representando 
a formação de quatro grupos 

 
 
 
No trabalho de Sudré et al. (2010), o método Ward-MLM foi utilizado para 

determinar a variabilidade genética entre os acessos de Capsicum spp. Em 90,5% 
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da variação total, também explicada pelas duas primeiras variáveis canônicas.  No 

trabalho de Paiva et al. (2014), as duas primeiras variáveis canônicas obtidas pelo 

método Ward-MLM explicaram 91,16% da variação total. Krause et al. (2017) 

encontraram nas somas das duas primeiras variáveis canônicas 100% da 

explicação das distâncias entre os grupos nas seis estratégias de agrupamento. 

No trabalho de Campos et al. (2013), as duas primeiras variáveis canônicas 

não alcançaram um resultado satisfatório, pois foi explicado apenas 61,795 da 

variabilidade. Assim ocorreu a necessidade de introduzir uma terceira variável que 

representou 19,50% da variação, desta maneira, a representação gráfica foi 

tridimensional e a soma das três variáveis resultou em 81,30% da explicação, 

diferentemente dos resultados obtidos nesse trabalho, pois não ocorreu a 

necessidade da terceira variável. 

Kara et al. (2013) avaliaram 12 cultivares de feijão da Turquia pelo 

processamento de imagem em fotografia digital. Os dois primeiros componentes 

explicaram 96,1% da variação total com formação de quatro grupos, valor superior 

ao encontrado para as sementes de goiaba (Figura 9). 

O grupo 1 apresentou menor distância do grupo 2, com valor estimado de 

76,00 mostrando mais similaridade entre os grupos, e maior distância do grupo 3.  

O grupo 2 também apresentou maior distância do grupo 3, com dissimilaridade de 

377,38 de magnitude, e menor distância do grupo 4. O grupo 4 apresentou menor 

distância do grupo 1 e maior do grupo 3 (Tabela 7). 

 
 
 

Tabela 7 - Distância entre os grupos formados pelo método Ward- MLM para 
variáveis quantitativas 
 

GRUPOS 1 2 3 4 

1 0 76,00 377,38 102,30 

2  0 250,50 126,65 

3   0 189,23 

4    0 
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Pensando em cruzamento de grupos mais vigorosos, seria indicado o 

cruzamento do grupo 2 com o 4, pois eles apresentaram maior média nas 

características de germinação, peso de mil sementes e comprimento de parte 

aérea. O grupo 3 foi o mais distante de todos os outros grupos, porém não 

apresentou nenhuma média superior nas características fisiológicas analisadas.  

 

4.3. Estimativa de parâmetros genéticos 

Dentre as variáveis disponibilizadas pelo equipamento SAS, algumas 

variáveis de geometria foram selecionadas por serem mais facilmente 

compreendidas. 

As estimativas dos coeficientes de herdabilidade para as características 

estudadas podem ser observadas nas tabelas 8, 9, 10 e 11. Todos os resultados 

foram de magnitudes altas. Segundo Falconer (1987), valores de herdabilidade 

maiores que 80% podem gerar ganhos significativos em seleção e melhoramento 

genético. Para Marcondes et al. (2012), a herdabilidade é o melhor parâmetro para 

precisar o sucesso do melhoramento.  

 
 
 
Tabela 8 - Resumo das análises de variância individuais para características 
relacionadas à geometria de sementes em família S2 de goiabeira, e alguns 
parâmetros genéticos importantes associados 
 

Fonte de 

Variação 

Graus de 

liberdade 

Quadrados médios (1) 

GA GAC GC GDC GDM 

Blocos  3 0,00032 0,00043 0,00029 0,00213 0,00245 

Genótipos  41 0,00951** 0,001084** 0,001802** 0,001926** 0,004976** 

Resíduo 123 0,00009 0,00016 0,00129 0,00023 0,00037 

Média - 0,08761 0,09006 0,7529 0,2454 0,3836 

CV (%) - 3,41 4,47 1,50 1,94 1,59 

DMS (5%) - 0,00847 0,01143 0,03605 0,0151 0,01993 

Iv - 5,13 4,05 1,79 4,57 5,75 

h2 (%) - 99,05 98,49 92,82 98,81 97,05 

**, * e ns Significativo a 1% e 5% de probabilidade e não significativo, 
respectivamente, pelo teste F. (GA) Geometria: Área; (GAC) Geometria: Área 
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Convexa; (GC) Geometria: Circularidade; (GDC) Geometria: Diâmetro Contido; 
(GDM) Geometria: Diâmetro Máximo. CV (Coeficiente de variação). DMS 
(Diferença mínima significativa). Iv (Índice de variação). h² (Herdabilidade). 

 

Os maiores valores de herdabilidade foram para o peso de mil sementes 

(PMS) com 99,84% (Tabela 11), seguido por perímetro (GP) com 99,56%, depois 

por perímetro convexo com 99,53% (Tabela 9) e área (GA) com 99,05% (Tabela 

8). 

 
 
 

Tabela 9 - Resumo das análises de variância individuais para características 
relacionadas à geometria de sementes em família S2 de goiabeira, e alguns 
parâmetros genéticos importantes associados 
 

Fonte de 

Variação 

Graus de 

Liberdade 

Quadrados médios (1) 

GDMI GEF GP GPC GSC 

Blocos  3 0,00151 0,003204 0,0021 0,00154 0,00002 

Genótipos  41 0,002142** 0,4013** 0,04641** 0,03793** 0,00103** 

Resíduo 123 0,00025 0,0087 0,00204 0,00176 0,00007 

Média - 0,2761 15,60 1,162 1,086 0,973 

CV (%) - 1,81 0,59 1,22 1,22 0,26 

DMS (5%) - 0,01591 0,2965 0,0452 0,0421 0,0080 

Iv - 4,58 3,35 7,52 8,94 1,92 

h2 (%) - 95,45 97,82 99,56 99,53 93,69 

**, * e ns Significativo a 1% e 5% de probabilidade e não significativo, 
respectivamente, pelo teste F. (GDMI) Geometria: Diâmetro Mínimo; (GEF) 
Geometria: Esfericidade da Forma; (GP) Geometria: Perímetro; (GPC) Geometria: 
Perímetro Convexo; (GSC) Geometria: Solidez do Contorno. CV (Coeficiente de 
variação). DMS (Diferença mínima significativa). Iv (Índice de variação). h² 
(Herdabilidade). 

 
 
 

Para as variáveis de análises fisiológicas (Tabela 10) os resultados de 

herdabilidade foram de 93,32% para porcentagem de germinação no teste de 

envelhecimento acelerado (PGEA), 94,65% para porcentagem de sementes mortas 

no teste de envelhecimento acelerado (MOEA), 98,26% para o índice de velocidade 

de germinação (IVG), 98,35% para porcentagem de germinação no teste de 

germinação (PG) e 97,93% para porcentagem de sementes mortas no teste de 
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germinação (MOG). Vale ressaltar que os valores do coeficiente de variação das 

varáveis MOEA (porcentagem de sementes mortas no teste de envelhecimento 

acelerado) e MOG (porcentagem de sementes mortas no teste de germinação) 

foram superiores a 30% sendo considerados muito altos segundo Gomes (1985). 

Os dados dessas variáveis revelam a presença de muitos zeros, visto que a maioria 

dos genótipos obtiveram altas porcentagens de germinação. Como o coeficiente de 

variação revela a precisão do experimento, fica evidente que a natureza dos dados 

não é homogênea aumentando o coeficiente de variação.  

 
 
 

Tabela 10 - Resumo das análises de variância individuais para características 
relacionadas à bancada de sementes em família S2 de goiabeira, e alguns 
parâmetros genéticos importantes associados 
 

Fonte de 

Variação 

Graus de 

Liberdade 

Quadrados médios (1) 

PGEA MOEA IVG PG MOG 

Blocos  3 40,4682 19,833 0,00273 8,912 4,531 

Genótipos  41 1007,66 851,23 0,8119 1269,53 718,84 

Resíduo 123 67,2650 45,459 0,01386 20,83 14,87 

Média - 87,79 10,46 2,088 90,34 6,03 

CV (%) - 9,34 64,43 5,63 5,05 63,89 

DMS (5%) - 26,00 21,37 0,373 14,47 12,22 

Iv - 1,86 2,10 3,79 3,87 3,43 

h2 (%) - 93,32 94,65 98,29 98,35 97,93 

**, * e ns Significativo a 1% e 5% de probabilidade e não significativo, 
respectivamente, pelo teste F. (PGEA) Porcentagem (%) de germinação no teste 
de envelhecimento acelerado; (MOEA) Porcentagem de sementes mortas no teste 
de envelhecimento acelerado; (IVG) Índice de velocidade de germinação; (PG) 
Porcentagem (%) de germinação; (MOG) Porcentagem (%) de sementes mortas. 
CV (Coeficiente de variação). DMS (Diferença mínima significativa). Iv (Índice de 
variação). h² (Herdabilidade). 

 
 
 

Tabela 11 - Resumo das análises de variância individuais para características 
relacionadas à bancada de sementes em família S2 de goiabeira, e alguns 
parâmetros genéticos importantes associados 
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Fonte de 

Variação 

Graus de 

Liberdade 

Quadrados médios (1) 

CPA CR MSPA PMS*  

Blocos  3(7*) 0,1401 0,0223 0,00003 0,2212  

Genótipos  41 1,518 2,169 0,00073 71,067  

Resíduo 123(287*) 0,1835 0,1476 0,00003 0,1099  

Média - 2,81 2,17 0,017 13,12  

CV (%) - 15,22 17,70 10,60 2,52  

DMS (5%) - 1,35 1,21 0,0057 0,7179  

Iv - 1,34 32,74 2,30 8,98  

h2 (%) - 87,91 93,19 95,51 99,84  

**, * e ns Significativo a 1% e 5% de probabilidade e não significativo, 
respectivamente, pelo teste F. (7,287*) = número de repetições para a variável Peso 
de mil sementes. (CPA) Comprimento da parte aérea; (CR) Comprimento da raiz; 
(MSPA) Massa seca da parte aérea; (PMS) Peso de mil sementes. CV (Coeficiente 
de variação). DMS (Diferença mínima significativa). Iv (Índice de variação). h² 
(Herdabilidade). 
 
 
 

O valor de herdabilidade para CPA (comprimento da parte aérea) foi o 

menor entre todos, de 87,91 %. Os resultados de CR (comprimento da raiz) e MSPA 

(massa seca da parte aérea) foram de 93,19% e 95,51%, respectivamente. 

Resultados semelhantes de herdabilidade foram observados em Martins et 

al. (2016), que avaliaram 62 linhagens de sementes de soja e encontraram 93,2% 

de herdabilidade para o teste de envelhecimento acelerado, e 96,1% para o teste 

de germinação. Maia et al. (2011) avaliaram 94 linhagens de feijão e encontraram 

81,7 % de herdabilidade para a característica de massa seca. Para as sementes 

de nabo-forrageiro os valores de herdabilidade da germinação foram de 90,2% e 

do envelhecimento acelerado de 91,1% (Oliveira et al., 2014). Martins et al. (2014) 

estudaram sementes de 50 progênies de meio - irmãos de cenoura tipo Brasília 

com resultados de herdabilidade de 91,5% para germinação, 99,66% para peso de 

cem sementes e 90,4% no envelhecimento acelerado com água. 

Cardoso et al. (2009) estimaram os parâmetros genéticos de 30 genótipos 

de sementes de um banco de germoplasma de mamão. O valor de herdabilidade 

do peso de mil sementes foi de 95,62 % e o índice de variação foi de 15,76. Para a 

variável germinação o resultado foi de 81,18% de herdabilidade e 1,46 para o índice 

de variação. Os valores do comprimento da raiz e da massa seca das plântulas 
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foram de 86,18% e 90,95% para herdabilidade, respectivamente., o que contribuiu 

para os bons resultados do índice de variação de 1,7 para comprimento da radícula 

e 2,24 para massa seca das plântulas. Já os resultados de IVG não foram 

satisfatórios, o valor da herdabilidade foi de 31,07% e o do índice de variação foi 

de 0,47. Diferente do observado neste trabalho, pois, a variável IVG (índice de 

velocidade de germinação) alcançou valor de 98,29% em herdabilidade e 3,79 no 

índice de variação. Um fator contribuinte para a divergência dos valores foi a 

utilização de espécies diferentes. 

Rajan et al. (2012) avaliaram 50 acessos de goiaba e apresentaram valores 

de herdabilidade variando de 49% a 98%. As variáveis estimadas foram: peso do 

fruto, altura do fruto, diâmetro do fruto, firmeza do fruto, peso de sementes por fruto, 

número de sementes por fruto, relação peso semente/ fruto, peso de 100 sementes, 

e dureza das sementes. Reafirmando a importância do estudo da herdabilidade 

para a espécie Psidium guajava L. em programas de melhoramento. Visto que 

genótipos diferentes podem ter resultados opostos. 

O índice de variação (Iv) avalia o quanto da variância ambiental foi 

predominante sobre a variância genética. Quando esse índice é superior ou igual à 

unidade, indica que o componente genético é pouco influenciado pelo ambiente 

(Cavalcante et al., 2012). Os resultados obtidos (tabelas 8, 9, 10 e 11) foram 

superiores a 1, o que indica então, pouca influência do ambiente e maior 

confiabilidade dos resultados de herdabilidade. Além disso, indicam que a aplicação 

de métodos simples de melhoramento como a seleção massal a suas derivações 

podem ser efetivas na promoção de elevado ganho genético. 

 

4.4. Correlação fenotípica 

O conhecimento da correlação entre dois caracteres é de extrema 

importância para o melhoramento de qualquer cultura. A correlação pode facilitar o 

processo de seleção em caracteres de difícil mensuração e identificação, dos quais 

podem ter baixa herdabilidade. A correlação fenotípica é estimada diretamente de 

medidas fenotípicas, sendo resultantes de causas genéticas e ambientais (Cruz et 

al., 2014). 

A partir da análise de correlação fenotípica (Tabela 12) foi possível 

observar as correlações significativas, positivas e negativas entre as variáveis. 
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Segundo Leal et al. (2012), as variáveis que possuírem altas correlações não 

devem ser interpretadas isoladamente. 

Entre as variáveis de geometria extraídas pelo equipamento GroundEye®, 

algumas apresentaram altas correlações positivas. A variável de área teve a maior 

correlação com área convexa. O que pode ser explicado pela estrutura pouco 

irregular das sementes. A área também teve correlação forte e positiva com as 

características: diâmetro contido (0,848), diâmetro máximo (0,984), diâmetro 

mínimo (0,953), perímetro (0,995) e perímetro convexo (0,996). Com esses valores 

fica evidente que quanto maior for a área da semente de goiaba maior será o valor 

das variáveis de diâmetro contido, diâmetro máximo, diâmetro mínimo, perímetro e 

perímetro convexo.  
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Tabela 12: Correlações fenotípicas das características de geometria e análises fisiológicas de sementes de 42 genótipos de 

goiabas 

Variáveis  GA GAC GC GDC GDM GDMI GEF GP GPC GSC PGEA MOEA IVG PG MOG CPA CR MSPA PMS 

GA 1 1,00** -0,171 0,848** 0,984** 0,953** 0,510 0,995** 0,996** -0,205 0,057 -0,081 -0,223 -0,330 0,235 0,143 -0,051 0,239 0,865** 

GAC  1 -0,185 0,835** 0,986** 0,946** 0,530 0,996** 0,997** -0,229 0,047 -0,071 -0,229 -0,335 0,237 0,137 -0,055 0,233 0,862** 

GC   1 0,187 -0,340 0,065 -0,713** -0,247 -0,240 0,601* 0,067 -0,107 -0,025 0,003 -0,050 -0,089 -0,087 -0,061 -0,103 

GDC    1 0,781** 0,960** 0,030 0,803** 0,819** 0,310 0,249 -0,281 -0,092 -0,190 0,149 0,232 0,029 0,344 0,794** 

GDM     1 0,901** 0,609* 0,993** 0,994** -0,294 0,046 -0,059 -0,211 -0,315 0,235 0,155 -0,032 0,255 0,851** 

GDMI      1 0,263 0,926** 0,934** 0,057 0,151 -0,177 -0,177 -0,280 0,205 0,163 -0,037 0,291 0,860** 

GEF       1 0,589 0,564 -0,888** -0,248 0,237 -0,239 -0,280 0,182 -0,085 -0,102 0,030 0,357 

GP        1 0,999** -0,285 0,033 -0,054 -0,237 -0,340 0,242 0,126 -0,058 0,244 0,859** 

GPC         1 -0,255 0,046 -0,066 -0,231 -0,334 0,240 0,135 -0,051 0,256 0,866** 

GSC          1 0,369 -0,378 0,253 0,249 -0,125 0,214 0,158 0,165 -0,082 

PGEA           1 -0,929** 0,091 0,055 0,009 0,131 0,023 0,327 0,177 

MOEA            1 -0,047 0,000 -0,036 -0,068 -0,007 -0,296 -0,203 

IVG             1 0,906** -0,750** 0,535 0,509 0,282 -0,137 

PG              1 -0,880** 0,449 0,485 0,312 -0,220 

MOG               1 -0,302 -0,397 -0,299 0,057 

CPA                1 0,674** 0,328 0,116 

CR                 1 0,243 -0,069 

MSPA                  1 0,313 

PMS                  
 

1 

Variáveis: (GA) Geometria: Área; (GAC)  Geometria: Área Convexa; (GC) Geometria: Circularidade; (GDC) Geometria: Diâmetro Contido; 
(GDM) Geometria: Diâmetro Máximo; (GDMI) Geometria: Diâmetro Mínimo; (GEF) Geometria: Esfericidade da Forma; (GP) Geometria: 
Perímetro; (GPC) Geometria: Perímetro Convexo; (GSC) Geometria: Solidez do Contorno; (PGEA) Porcentagem (%) de germinação no teste 
de envelhecimento acelerado; (MOEA) Porcentagem de sementes mortas no teste de envelhecimento acelerado; (IVG) Índice de velocidade 
de germinação; (PG) Porcentagem (%) de germinação; (MOG) Porcentagem (%) de sementes mortas; (CPA) Comprimento da parte aérea; 
(CR) Comprimento da raiz; (MSPA) Massa seca da parte aérea; (PMS) Peso de mil sementes. **, * significativos a 1% e 5% pelo teste t. t Tab 
(1%)= 2,7012 t Tab(5%) = 2,0195, respectivamente.  
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O peso de 1.000 sementes obteve correção de 0,865; 0,862; 0,851; 0,860; 

0,859; 0,866 com a área, área convexa,diâmetro máximo, diâmetro mínimo, 

perímetro e perímetro convexo, respectivamente. O peso de mil sementes é 

influenciado pelas medidas de áreas e de comprimentos. Observando essas 

correlações é possível sugerir que a obtenção dos resultados de geometria 

extraídos do equipamento de análise digital facilitaria o melhoramento para 

sementes mais pesadas, ou seja, a variável PMS que é mais difícil de mensurar 

poderia ser avaliada com os resultados das variáveis GA, GAC, GDM, GDMI, GP, 

GPC. 

Rajan et al. (2012) avaliaram a correlação genotípica e fenotípica de 50 

acessos de goiaba cultivados em condições subtropical. O uso da correlação 

contribuiu para o programa de melhoramento de goiaba que visa sementes moles. 

A correlação genotípica foi de 0,856 e fenotípica de 0,775, entre as características, 

visto assim, a contribuição da compreensão das características e suas correlações 

para facilitar os programas de melhoramento. 

A área convexa apresentou alta correlação positiva com as características 

de diâmetro contido (0,835), diâmetro máximo (0,986), diâmetro mínimo (0,946), 

perímetro (0,996) e perímetro convexo (0,997). O diâmetro contido também teve 

alta correlação com o diâmetro mínimo (0,960), o perímetro (0,803) e com o 

perímetro convexo (0,819). A variável diâmetro máximo, além das correlações já 

mencionadas, apresentou correlações positivas com diâmetro mínimo (0,901), 

perímetro (0,993) e com perímetro convexo (0,994). O diâmetro mínimo teve 

correlação de 0,926 com o perímetro e de 0,934 com o perímetro convexo. O 

perímetro teve correlação de 0,999 com o perímetro convexo, o que também pode 

ser determinado pela pouca irregularidade das sementes de goiabas.  

A variável solidez do contorno é uma variável mais sensível à presença de 

ramificações longas e finas, contudo, as sementes de goiaba apresentam 

características mais esféricas. Isso explica a alta correlação negativa (-0,888) entre 

a solidez do contorno e a esfericidade da forma. 

A variável MOEA obteve correlação altamente negativa de 0,929 com 

PGEA. E a correlação do MOG com PG foi de – 0,880, sendo alta e negativa como 

ocorreu com MOEA e PGEA, o que eram resultados esperados. 

A porcentagem de germinação no teste de germinação (PG) apresentou 

alta correlação positiva com IVG (índice de velocidade de germinação) de 0,906 de 
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magnitude. Evidenciando que quanto mais rápida for a ativação do crescimento do 

embrião por meio das atividades metabólicas e assim ocorrer a ruptura do 

tegumento, maiores serão os resultados de porcentagem de germinação nos 

genótipos de goiabeiras estudados. 

Mengarda et al. (2016) estimaram a correlação de Person para determinar 

a qualidade das sementes e das plantas das gerações F1 e F2 do mamoeiro híbrido 

UENF/Caliman 01. O teor de açúcar e lipídios mostrou correlação positiva com o 

índice de velocidade de germinação. Com esses valores é possível observar a 

contribuição metabólica para os valores de IVG e porcentagem de germinação 

(PG), sugerindo uma boa nutrição nas sementes de goiaba. Fato que pode ser 

associado pelo resultado de outras características. O uso da correlação pode 

facilitar a elaboração de avaliações mais complexas. 

Rajan et al. (2008) avaliaram 68 genótipos de goiaba coletados de diversas 

fontes e conservados no banco de germoplasma do Instituto Central de Horticultura 

Subtropical Lucknow, e usaram a correlação no estudo, provando a relevância da 

análise para o conhecimento das características favoráveis na espécie de Psidium 

guajava L., principalmente nas sementes. Os pesquisadores Thaipong e 

Boonprakob (2006) também estudaram 11 genótipos de goiaba nas estações secas 

e chuvosas da Tailândia. É possível observar que várias características das 

goiabeiras são estudadas em programas de melhoramento utilizando a correlação 

para ocorrer a compreensão das interações e favorecer o desenvolvimento 

econômico da espécie em várias partes do mundo. 

 

4.5. Scott-Knott 

A figura 10 apresenta a formação dos grupos determinados pelo teste 

Scott- Knott, das variáveis de geometria, extraídas do equipamento GroundEye®. 

É possível observar a formação de grupos em todas as variáveis, mostrando a 

ocorrência de diversidade entre os genótipos mesmo com o agrupamento feito 

pelas médias e com algumas variáveis pouco representativas pelo método Ward-

MLM (Tabela 13). 

Os resultados do teste de Scott-Knott corroboram os valores encontrados 

na avaliação da correlação fenotípica. Variáveis que apresentaram alta magnitude 

(alta ou baixa) foram as mais semelhantes nos genótipos dentro de cada grupo. 



62 
 

 
 

Podendo assim observar que os valores das médias e a formação dos grupos 

influenciam nas correlações. 

Para a variável área (GA) e área convexa (GAC) ocorreu formação de 10 

grupos e os maiores resultados foram os dos genótipos 24 e 38. 

 
 
 

Figura 10 - Número de grupos formados pelo teste Scott-Knott nas variáveis de 

geometria e de análises fisiológicas 
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Tabela 13 - Grupos formados pelo teste de Scott-Knott com os 42 genótipos de sementes de goiabadas da família S2, para 
características de geometria obtidas no equipamento GroundEye® 

G  GA G  GAC G  GC G  GDC G  GDM G  GDMI G  GEF G  GP G  GPC G  GSC 

24 0,125 a 38 0,130 a 12 0,787 a 38 0,302      a 24 0,467      a 38 0,332      a 41 16,46      a 24 1,40      a 24 1,31      a 1 0,9800      a 
38 0,122 a 24 0,127 a 3 0,785 a 24 0,287      b 38 0,452      b 24 0,322      b 26 16,22      b 38 1,39      a 38 1,29      a 10 0,9800      a 
26 0,115 b 26 0,122 b 17 0,782 a 39 0,282      b 41 0,450      b 26 0,310      c 16 16,12      b 26 1,37      b 26 1,27      b 11 0,9800      a 
2 0,110 c 41 0,117 c 20 0,782 a 3 0,277      c 26 0,447      b 39 0,310      c 9 16,00      c 41 1,35      c 41 1,25      b 12 0,9800      a 

41 0,110 c 2 0,115 c 35 0,777 a 42 0,277      c 2 0,435      c 3 0,305      d 2 15,99      c 2 1,32      d 2 1,23      c 17 0,9800      a 
16 0,105 d 16 0,107 d 10 0,775 a 20 0,272      d 16 0,430      c 2 0,302      d 29 15,99      c 16 1,29      e 16 1,20      d 18 0,9800      a 
39 0,105 d 39 0,107 d 18 0,775 a 13 0,267      d 39 0,415      d 20 0,302      d 34 15,97      c 39 1,26      f 39 1,18      e 20 0,9800      a 
3 0,100 e 31 0,105 d 25 0,772 a 26 0,267      d 31 0,412      d 42 0,302      d 36 15,95      c 31 1,25      f 31 1,17      e 30 0,9800      a 

13 0,100 e 3 0,100 e 30 0,772 a 32 0,262      e 9 0,410      d 13 0,297      d 24 15,89      c 9 1,24      f 9 1,15      f 32 0,9800      a 
20 0,100 e 9 0,100 e 38 0,770 b 40 0,262      e 13 0,402      e 41 0,297      d 21 15,85      d 3 1,23      g 3 1,15      f 39 0,9800      a 
31 0,100 e 13 0,100 e 4 0,767 b 2 0,260      e 42 0,402      e 31 0,295      e 38 15,81      d 13 1,22      g 13 1,14      f 42 0,9800      a 
42 0,100 e 20 0,100 e 13 0,767 b 11 0,257      e 3 0,400      e 40 0,292      e 37 15,81      d 20 1,22      g 20 1,14      f 13 0,9775      b 
9 0,097 e 42 0,100 e 14 0,767 b 31 0,257      e 20 0,397      e 16 0,290      e 28 15,79      d 42 1,21      g 42 1,13      f 33 0,9775      b 

32 0,092 f 40 0,097 e 15 0,767 b 1 0,250      f 29 0,397      e 32 0,287      e 31 15,71      d 40 1,21      g 40 1,12      f 38 0,9775      b 
40 0,092 f 32 0,095 e 19 0,767 b 41 0,250      f 40 0,397      e 9 0,285      e 6 15,66      e 36 1,19      h 29 1,10      g 3 0,9750      b 
11 0,090 g 36 0,092 f 42 0,767 b 9 0,247      f 32 0,392      e 11 0,280      f 7 15,65      e 32 1,18      i 32 1,10      g 4 0,9725      c 
36 0,090 g 11 0,090 f 39 0,765 b 16 0,247      f 36 0,390      e 19 0,280      f 23 15,60      e 29 1,18      i 36 1,10      g 19 0,9725      c 
19 0,087 g 19 0,090 f 33 0,762 b 19 0,247      f 37 0,385      f 1 0,277      f 35 15,59      e 19 1,16      j 11 1,08      h 40 0,9725      c 
29 0,087 g 29 0,090 f 1 0,760 b 30 0,245      f 6 0,382      f 30 0,272      g 8 15,56      e 11 1,15      j 19 1,08      h 2 0,9700      c 
6 0,082 h 37 0,087 f 31 0,760 b 10 0,242      g 11 0,382      f 33 0,272      g 22 15,54      e 37 1,15      j 37 1,07      h 5 0,9700      c 

30 0,082 h 1 0,085 g 40 0,757 b 18 0,242      g 19 0,380      f 5 0,270      g 40 15,53      e 6 1,13      k 6 1,06      i 6 0,9700      c 
37 0,082 h 5 0,085 g 11 0,755 b 33 0,242      g 34 0,380      f 7 0,270      g 15 15,53      e 34 1,13      k 34 1,06      i 7 0,9700      c 
1 0,080 h 6 0,085 g 26 0,755 b 5 0,240      g 7 0,377      f 18 0,270      g 5 15,52      e 5 1,13      k 5 1,05      i 8 0,9700      c 
5 0,080 h 33 0,085 g 32 0,750 c 7 0,240      g 5 0,375      g 36 0,270      g 25 15,51      e 7 1,13      k 7 1,05      i 9 0,9700      c 
7 0,080 h 7 0,082 g 27 0,747 c 17 0,240      g 1 0,372      g 29 0,267      h 39 15,48      e 1 1,12      k 1 1,05      i 14 0,9700      c 
8 0,080 h 28 0,082 g 5 0,745 c 12 0,237      g 8 0,372      g 37 0,267      h 13 15,48      e 28 1,12      k 28 1,05      i 15 0,9700      c 

14 0,080 h 30 0,082 g 22 0,745 c 37 0,237      g 28 0,372      g 6 0,265      h 19 15,45      f 33 1,12      k 33 1,05      i 16 0,9700      c 
18 0,080 h 34 0,082 g 36 0,742 c 6 0,235      g 21 0,370      g 17 0,265      h 14 15,43      f 21 1,11      k 21 1,04      i 21 0,9700      c 
21 0,080 h 8 0,080 g 2 0,740 c 8 0,235      g 33 0,370      g 10 0,262      h 3 15,41      f 30 1,11      k 30 1,04      i 22 0,9700      c 
28 0,080 h 14 0,080 g 7 0,740 c 29 0,235      g 30 0,367      g 14 0,262      h 27 15,40      f 18 1,10      k 8 1,03      i 23 0,9700      c 
33 0,080 h 18 0,080 g 23 0,737 c 14 0,230      h 18 0,360      h 28 0,262      h 33 15,39      f 8 1,10      k 18 1,03      i 24 0,9700      c 
34 0,080 h 21 0,080 g 24 0,737 c 28 0,230      h 14 0,357      i 8 0,260      h 32 15,39      f 14 1,08      l 14 1,01      j 25 0,9700      c 
10 0,077 h 10 0,077 h 28 0,735 c 34 0,230      h 23 0,355      i 21 0,260      h 30 15,38      f 23 1,06      m 23 1,00      j 27 0,9700      c 
17 0,075 i 17 0,077 h 8 0,732 c 21 0,227      h 10 0,350      i 34 0,260      h 4 15,36      f 10 1,05      m 10 0,99      j 28 0,9700      c 
4 0,070 i 23 0,075 h 9 0,732 c 23 0,227      h 17 0,350      i 12 0,255      i 20 15,35      f 17 1,05      m 17 0,99      j 29 0,9700      c 

12 0,070 i 27 0,072 h 37 0,730 c 4 0,225      h 27 0,342      j 4 0,252      i 18 15,34      f 35 1,05      m 35 0,98      k 31 0,9700      c 
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Cont. (tab. 13)                  
15 0,070 i 35 0,072 h 21 0,727 d 36 0,225      h 35 0,342      j 35 0,252      i 1 15,34      f 15 1,03      n 27 0,97      k 34 0,9700      c 
22 0,070 i 4 0,070 i 6 0,725 d 15 0,220      i 4 0,340      j 23 0,250      i 42 15,26      g 27 1,03      n 4 0,96      k 35 0,9700      c 
23 0,070 i 12 0,070 i 16 0,720 d 27 0,217      i 22 0,340      j 15 0,247      j 11 15,20      g 4 1,03      n 12 0,96      k 37 0,9700      c 
27 0,070 i 15 0,070 i 34 0,717 d 35 0,217      i 12 0,335      j 27 0,245      j 10 15,15      g 12 1,02      n 15 0,96      k 36 0,9675      c 
35 0,070 i 22 0,070 i 29 0,710 d 22 0,215      i 15 0,335      j 22 0,242      j 17 15,06      h 22 1,02      n 22 0,96      k 26 0,9650      d 
25 0,060 j 25 0,062 j 41 0,710 d 25 0,195      j 25 0,317      k 25 0,227      k 12 15,00      h 25 0,97      o 25 0,90      l 41 0,9600      e 

                    

Média   0,088  0,090  0,753  0,245  0,383  0,276  15,60  1,16  1,08  0,9730 
CV(%) 3,59  4,51  1,50  2,12  1,69  1,92  0,59  1,36  1,33  0,25 

Médias seguidas de mesma letra, em cada coluna, pertencem a um mesmo grupo de acordo com o critério de agrupamento de 
Scott-Knott (1974), a 5% de probabilidade. (GA) Geometria: Área- cm2; (GAC) Geometria: Área Convexa- cm2; (GC) Geometria: 
Circularidade; (GDC) Geometria: Diâmetro Contido - cm; (GDM) Geometria: Diâmetro Máximo - cm; (GDMI) Geometria: Diâmetro 
Mínimo - cm; (GEF) Geometria: Esfericidade da Forma; (GP) Geometria: Perímetro - cm; (GPC) Geometria: Perímetro Convexo - 
cm; (GSC) Geometria: Solidez do Contorno. As variáveis em negrito são índices. 
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A variável circularidade (GC) apresentou maiores resultados para os 

genótipos 12, 3, 17, 20, 35, 10, 18, 25 e 30. Ocorreu formação de quatro grupos, 

sendo a variável de geometria com menos grupos formados. 

Para a característica diâmetro contido (GDC), o genótipo 38 foi o que se 

destacou e o genótipo 25 foi o que apresentou menor resultado de apenas 0,195 

cm. Foram formados 10 grupos para essa variável. 

O genótipo com maior valor em diâmetro máximo (GDM) foi o 24 com 

0,467cm e o genótipo com menor resultado foi o 25 com 0,317cm. Para essa 

variável foram formados 11 grupos. O diâmetro mínimo (GDMI) formou 11 grupos. 

O genótipo 38 se manteve com o maior resultado e o genótipo 25 com o menor. 

A variável esfericidade da forma formou oito grupos. O primeiro grupo foi 

formado pelo genótipo 41 e o último grupo foi formado pelos genótipos 17 e 12. 

Quinze grupos foram formados na avaliação do perímetro (GP) pelo teste 

Scott-Knott. O primeiro grupo foi formado pelos genótipos 24 e 38 com 1,40cm e 

1,39cm, respectivamente. O último grupo foi formado apenas pelo genótipo 25 com 

0,97 cm. Para essa característica, perímetro convexo, foram formados 12 grupos. 

Os genótipos 24 e 38 foram os componentes do primeiro grupo com os maiores 

resultados. Já o genótipo 25 formou o último grupo com apenas 0,90 cm de 

comprimento. 

A variável de geometria, solidez do contorno formou cinco grupos. Os 

genótipos que formaram o primeiro grupo foram: 1, 10, 11, 12, 17, 18, 20, 30, 32, 

39 e 42. O último grupo foi formado somente pelo genótipo 41. 

Dentre as características de geometria extraídas do equipamento 

GroundEye®, apenas GC formou quatro grupos. Todas as outras variáveis 

constituíram mais de quatro grupos e a variável GP chegou a formar 13 grupos. O 

uso da análise digital se mostra eficiente para extração de características que 

podem ser agrupadas pelo método Scott-Knott em sementes de goiaba. 

Lima et al. (2018) caracterizaram 12 matrizes de sementes de paricarana 

(Bowdichia virgilioides Kunth.) em diferentes cores de tegumento. As sementes 

foram classificadas em sementes de cor laranja e de cor vermelha. O teste Scott-

Knott também resultou em agrupamentos e, em quatro matrizes ocorreu diferença 

entre as médias de diâmetro máximo e diâmetro mínimo para as cores laranja e 

vermelha. Já com o agrupamento pelas médias das matrizes a formação de grupos 

foi maior. O diâmetro máximo da cor laranja e da cor vermelha formaram cinco 
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grupos, e o diâmetro mínimo da cor laranja e da cor vermelha formaram quatro e 

três grupos, respectivamente. Esses resultados foram inferiores aos encontrados 

para as variáveis GDM e GDMI por conta do número de genótipos serem bem 

menores. 

Vasconcelos et al. (2018) utilizaram o método Scott-Knott para avaliar a 

qualidade do lote de sementes cheias e translúcidas (de acordo com as imagens 

de radiografia) de agrião, alface, almeirão, chicória, mostarda, repolho e salsa. Os 

parâmetros retirados do GroundEye® foram: cor predominante, diâmetro máximo, 

diâmetro mínimo, área e perímetro. Somente nas sementes de agrião e chicória 

ocorreu formação de grupos distintos para todas as características do GroundEye® 

analisadas com divisão entre sementes cheias e translúcidas, mostrando que pelo 

agrupamento das médias essas sementes podem ser diferenciadas com o uso das 

duas técnicas em conjunto. Nos resultados presentes na tabela 13 é evidente que 

nos 42 genótipos de Psidium guajava L. não é necessário o uso de outras técnicas 

para determinar a formação de grupos nessas características de análise digital de 

imagem. 

Na tabela 14 estão apresentados os grupos formados pelo teste Scott-Knott 

das variáveis de análises fisiológicas dos 42 genótipos. 

A variável PGEA (porcentagem de germinação no teste de envelhecimento 

acelerado) formou quatro grupos. O grupo com as maiores médias foi composto 

por 35 genótipos. Os genótipos 32, 18 e 14 obtiveram 100% de germinação mesmo 

com o estresse causado pelo envelhecimento acelerado, sendo assim, para esses 

genótipos os valores de sementes mortas no teste de envelhecimento acelerado foi 

0%. 

A porcentagem de sementes mortas no teste de envelhecimento acelerado 

(MOEA) formou quatro grupos. Os genótipos 16 e 35 formaram o primeiro grupo 

com 64% e 54,50%, respectivamente. Esses valores demonstram a sensibilidade 

desses genótipos ao estresse. Para a variável (PGEA) os genótipos 16 e 35 tiveram 

apenas 32% e 35% de germinação, respectivamente. 
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Tabela 14 - Grupos formados pelo teste de Scott-Knott com os 42 genótipos de sementes de goiabas da família s2, para as 
variáveis de análise fisiológica 

 
G PGEA G MOEA G IVG G PG G MOG G CPA G CR G MSPA G PMS 

32 100,00 a 16 64,00 A 38 2,63 a 38 100,00 a 13 60,00 a 41 4,075 a 32 3,350 a 42 0,0235 a 26 21,10 a 
18 100,00 a 35 54,50 A 33 2,59 a 33 100,00 a 2 53,00 b 24 3,750 a 33 3,350 a 3 0,0225 a 39 18,21 b 
14 100,00 a 25 43,00 B 1 2,55 a 32 100,00 a 28 41,00 c 32 3,600 a 27 3,325 a 24 0,0215 a 3 16,82 c 
33 99,50 a 9 35,50 B 42 2,55 a 25 100,00 a 9 18,50 d 27 3,500 a 3 3,250 a 20 0,0210 a 31 16,97 c 
24 98,50 a 29 31,50 C 41 2,51 a 23 100,00 a 26 13,50 d 42 3,500 a 1 3,175 a 33 0,0207 a 42 16,98 c 
21 98,00 a 5 26,00 C 22 2,49 a 22 100,00 a 17 8,50 e 20 3,475 a 29 3,050 a 41 0,0207 a 24 17,01 c 
31 98,00 a 30 17,00 d 27 2,49 a 21 100,00 a 6 5,50 f 33 3,400 a 24 2,975 a 32 0,0205 a 41 17,03 c 
11 97,50 a 15 12,00 d 8 2,48 a 20 100,00 a 4 5,00 f 1 3,350 a 19 2,875 a 34 0,0205 a 20 16,04 d 
37 97,50 a 26 11,50 d 25 2,46 a 15 100,00 a 10 5,00 f 19 3,275 b 23 2,750 a 10 0,0202 a 2 16,04 d 
6 97,00 a 23 10,00 d 16 2,41 b 5 100,00 a 29 4,00 f 8 3,250 b 31 2,700 b 21 0,0202 a 38 16,18 d 

20 96,50 a 19 10,00 d 19 2,41 b 34 99,50 a 39 4,00 f 3 3,225 b 40 2,625 b 36 0,0202 a 40 15,39 e 
42 96,50 a 3 9,00 d 7 2,32 b 42 99,50 a 31 4,00 f 16 3,225 b 41 2,575 b 8 0,0200 a 11 15,43 e 
1 95,50 a 27 8,50 d 20 2,31 b 7 99,00 a 8 3,50 f 29 3,175 b 21 2,525 b 29 0,0200 a 16 15,61 e 
7 95,50 a 2 8,00 d 32 2,25 c 27 99,00 a 19 3,50 f 31 3,100 b 7 2,475 b 38 0,0197 a 32 14,25 f 

28 95,50 a 34 8,00 d 23 2,23 c 1 98,50 a 12 3,50 f 30 3,050 b 25 2,475 b 30 0,0195 a 36 14,39 f 
38 95,50 a 40 7,50 d 5 2,23 c 3 98,50 a 24 3,00 f 40 3,025 b 22 2,400 b 39 0,0192 a 29 13,22 g 
22 95,00 a 12 6,50 d 11 2,21 c 11 98,00 a 16 3,00 f 5 2,975 b 30 2,375 b 19 0,0190 a 19 13,48 g 
36 95,00 a 13 6,50 d 39 2,20 c 16 97,00 a 18 2,50 f 6 2,975 b 38 2,375 b 40 0,0190 a 1 13,58 g 
5 94,50 a 10 5,50 d 3 2,18 c 40 97,00 a 41 2,50 f 25 2,975 b 15 2,325 b 14 0,0187 a 5 12,54 h 
8 94,50 a 8 5,50 d 21 2,15 c 8 96,50 a 14 2,50 f 38 2,975 b 17 2,325 b 11 0,0185 a 37 12,69 h 

10 94,50 a 17 5,50 d 37 2,15 c 19 96,00 a 37 2,00 f 10 2,950 b 9 2,300 b 31 0,0185 a 6 12,90 h 
17 94,50 a 41 5,00 d 4 2,14 c 29 96,00 a 3 1,50 f 15 2,950 b 4 2,225 b 7 0,0180 a 7 12,95 h 
41 94,00 a 36 5,00 d 18 2,13 c 14 95,50 a 40 1,00 f 37 2,925 b 6 2,225 b 28 0,0180 a 33 11,58 i 
12 93,50 a 22 5,00 d 30 2,13 c 37 95,50 a 36 1,00 f 12 2,750 c 20 2,150 b 18 0,0177 a 34 11,63 i 
13 93,50 a 1 4,50 d 40 2,12 c 4 95,00 a 7 1,00 f 11 2,725 c 8 2,125 b 15 0,0175 a 8 11,65 i 
40 92,50 a 28 4,00 d 6 2,12 c 39 94,50 a 42 0,50 f 23 2,675 c 42 2,125 b 9 0,0172 a 18 11,72 i 
27 91,50 a 7 4,00 d 17 2,09 d 10 93,50 b 34 0,50 f 22 2,625 c 11 2,075 b 5 0,0167 a 13 11,72 i 
34 91,50 a 42 3,50 d 24 2,03 d 12 93,50 b 11 0,00 f 7 2,600 c 12 2,075 b 37 0,0165 a 30 11,86 i 
3 91,00 a 20 3,50 d 10 2,02 d 41 93,50 b 5 0,00 f 39 2,600 c 16 2,025 b 1 0,0162 a 28 12,00 i 
2 90,00 a 6 3,00 d 15 2,01 d 18 93,00 b 1 0,00 f 17 2,575 c 34 1,900 c 6 0,0155 a 10 11,02 j 

19 90,00 a 39 3,00 d 12 2,01 d 24 92,50 b 32 0,00 f 9 2,550 c 5 1,775 c 16 0,0145 b 17 11,26 j 
39 89,00 a 38 3,00 d 34 1,94 e 17 91,50 b 30 0,00 f 21 2,500 c 37 1,750 c 13 0,0142 b 21 11,29 j 
15 84,50 a 4 3,00 D 14 1,94 e 6 91,00 b 27 0,00 f 18 2,475 c 35 1,625 c 23 0,0140 b 9 10,73 k 
23 84,00 a 11 2,50 D 29 1,94 e 31 91,00 b 38 0,00 f 2 2,450 c 13 1,600 c 26 0,0140 b 14 10,83 k 
26 77,50 a 21 2,00 D 31 1,93 e 30 90,00 b 35 0,00 f 4 2,450 c 39 1,475 c 17 0,0130 b 23 10,36 l 
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Cont. (tab.14)                  
4 74,00 b 37 2,00 D 9 1,84 e 36 87,50 c 33 0,00 f 34 2,425 c 36 1,325 c 12 0,0125 b 4 10,01 m 

30 69,00 b 31 0,50 D 36 1,82 e 35 84,50 c 21 0,00 f 13 2,325 c 14 1,200 d 22 0,0122 b 12 9,56   n 
29 68,50 b 33 0,50 D 28 1,68 f 9 81,50 c 20 0,00 f 35 1,825 d 18 1,150 d 25 0,0107 c 27 9,65   n 
9 53,50 c 18 0,00 D 35 1,56 f 28 59,00 d 15 0,00 f 14 1,775 d 28 0,975 d 35 0,0097 c 15 9,79   n 

25 53,50 c 14 0,00 D 2 0,97 g 2 38,50 e 25 0,00 f 36 1,700 d 26 0,725 d 27 0,0095 c 35 8,77   o 
35 45,50 c 24 0,00 D 26 0,73 h 26 34,50 e 23 0,00 f 28 1,375 d 10 0,650 d 4 0,0090 c 22 9,12   o 
16 32,00 d 32 0,00 D 13 0,56 h 13 24,50 f 22 0,00 f 26 1,175 d 2 0,600 d 2 0,0030 d 25 7,51  p 

Média 87,80  10,46   2,09  90,34   6,03   2,186   2,175  0,017  13,125 

CV(%) 9,30  64,00   5,58  5,02  63,36   15,38  17,41  17,92  1,94 

Médias seguidas de mesma letra, em cada coluna, pertencem a um mesmo grupo de acordo com o critério de agrupamento de 
Scott-Knott (1974), a 5% de probabilidade. G (Genótipos). (PGEA) Porcentagem (%) de germinação no teste de envelhecimento 
acelerado; (MOEA) Porcentagem (%) de sementes mortas no teste de envelhecimento acelerado; (IVG) Índice de velocidade de 
germinação; (PG) Porcentagem (%) de germinação; (MOG) Porcentagem (%) de sementes mortas; (CPA) Comprimento da parte 
aérea - cm; (CR) Comprimento da raiz - cm; (MSPA) Massa seca da parte aérea - g; (PMS) Peso de mil sementes - g. Variável 
em negrito é um índice. 
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O índice de velocidade de germinação (IVG) formou oito grupos. Os 

genótipos 26 e 13 tiveram resultados baixos compondo o último grupo. Já os 

genótipos 38, 33, 1, 42, 41, 22, 27, 8 e 25 formaram o grupo com as maiores 

médias. 

A característica PG (porcentagem de germinação do teste de germinação) 

determinou a formação de seis grupos. O primeiro grupo foi composto por 26 

genótipos, dos quais 10 tiveram 100% de germinação. O genótipo 13 foi o menos 

vigoroso, dentre todos os genótipos estudados, compondo o último grupo sozinho. 

O seu alcance foi de apenas 24,50% de germinação, o que compromete a escolha 

desse genótipo para produção de mudas via sementes. 

A variável MOG (porcentagem de sementes mortas no teste de 

germinação) formou seis grupos. O primeiro grupo foi formado apenas pelo 

genótipo 13 com 60% de sementes mortas para essa característica. O último grupo 

foi formado por 36 genótipos com médias que variaram de 5,50% a 0,00%. A 

porcentagem de sementes mortas foi determinada com o teste de tetrazólio, pois 

aquelas que não germinaram foram seccionadas para avaliação da atividade 

respiratória com o sal 2,3,5-trifenil cloreto de tetrazólio. Os genótipos com maiores 

valores de germinação obtiveram valores baixos de sementes mortas, visto a 

relação das duas variáveis, pois quanto maior a porcentagem de sementes mortas 

menor será a de sementes germinadas. 

O comprimento da parte aérea (CPA) formou quatro grupos. Os genótipos 

41, 24, 32, 27, 42, 20, 33 e 1 formaram o grupo com as maiores médias. Já os 

genótipos 35, 14, 36, 28 e 26 foram os componentes do grupo com as menores 

médias. 

A variável do comprimento da raiz (CR) também formou quatro grupos. O 

grupo com as maiores médias foi formado por nove genótipos. Os maiores 

resultados foram dos genótipos 32 e 33, ambos com valor de 3,35 cm, que também 

tiveram comprimentos altos de 3,60 e 3,40, respectivamente, para parte aérea. 

Para a característica MSPA (massa seca da parte aérea) ocorreu a 

formação de quatro grupos. O maior grupo foi o composto por 30 genótipos e teve 

as maiores médias. O genótipo 42 alcançou 0,0235 g e 3,50 cm de parte aérea. 

A avaliação do peso de 1.000 sementes foi a variável com maior formação 

de 16 grupos. O genótipo 26 formou o grupo com a maior média (21,10g). O grupo 
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com menor média foi formado pelo genótipo 25, pesando apenas 7,51g, contudo, 

sua germinação no teste de germinação foi de 100%. O genótipo 25 também 

apresentou os menores valores nas variáveis de área, área convexa, diâmetro 

contido, diâmetro máximo, diâmetro mínimo, perímetro e perímetro contido. O 

genótipo 26 foi o terceiro com maior área, área convexa perímetro e diâmetro 

mínimo.  

Santos et al. (2012) avaliaram a divergência genética em 65 genótipos de 

sementes de soja. Foram avaliadas pelos testes de tetrazólio, germinação, 

emergência no campo e peso de 1.000 sementes. Em todas as variáveis ocorreu 

formação de grupos pelo teste Scott-Knott. O peso de 1.000 sementes foi a variável 

com maior formação de grupos, corroborando os resultados encontrados neste 

trabalho. 

Cardoso et al. (2009) também encontraram formação de grupos pelo teste 

Scott-Knott nas características peso de 1.000 sementes, germinação, comprimento 

de radícula, massa seca das plântulas e na massa fresca das plântulas nos 30 

genótipos de sementes de Carica papaya. Já nas variáveis germinação em casa 

de vegetação, índice de velocidade de emergência e em índice de velocidade de 

germinação não ocorreu formação de grupos. Esse resultado discorda do 

encontrado na variável IVG (Tabela 14). 

O teste de Scott-Knott formou grupos para todas as variáveis analisadas. 

Com esses resultados é possível reafirmar a existência da variabilidade entre os 

genótipos pela comparação das médias tanto nas características da análise digital 

como nas análises fisiológicas. Os resultados das médias também mostram que, 

no geral, os genótipos não perderam vigor com a autopolinização, sugerindo a não 

ocorrência da depressão endogamia.  
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5. RESUMO E CONCLUSÕES 

O estudo de divergência genética nos genótipos de Psidium guajava L. via 

sementes autopolinizadas da família s2, avaliados pelo método Ward-MLM, 

determinou a criação de quatro grupos. Sendo assim, foi possível calcular a 

variabilidade genética com heterogeneidade e homogeneidade entre e dentro da 

família. Os grupos 1 e 3 foram os mais distantes e os grupos 1 e 2 os mais próximos. 

Das 349 variáveis, 31 foram determinantes para a formação dos grupos. 

Dessas, três foram de cor, duas de geometria, 17 de histograma, cinco de textura 

e quatro de análise fisiológica. 

No grupo 1 foram agrupados 16 genótipos, sendo o maior grupo. O grupo 

2 e 4 foram compostos por sete genótipos cada, e o grupo 3 foi composto por 12 

genótipos. Visando o cruzamento entre grupos mais vigorosos, seria mais indicado 

o cruzamento do grupo 2 com o 4, pois eles apresentaram maiores médias nas 

características de germinação, peso de 1.000 sementes e comprimento de parte 

aérea. O grupo 3 foi o mais distante de todos os outros grupos, porém não 

apresentou nenhuma média superior nas características fisiológicas analisadas. 

Os descritores C3, C2, H12, H14, H9 e T14 foram os que apresentaram 

maiores scores de variável canônica 1. Desta forma, é possível fazer uso somente 

da análise digital com o equipamento GroundEye® para determinar divergência 

genética em sementes de goiaba. As variáveis de histograma também podem ser 



72 
 

 
 

utilizadas, visto suas contribuições, principalmente as variáveis com análise 

estatística de variância. Porém, em programas de melhoramento se faz necessário 

a avaliação do comportamento fisiológico das sementes, visto a necessidade de 

compreenção em condições de campo. 

A estimativa dos parâmetros genéticos e os agrupamentos feitos pelo teste 

Scott-Knott utilizaram algumas das variáveis de geometria e as de análises 

fisiológicas. 

Todos os resultados de herdabilidade foram altos (>80) e todos de índice 

de variação foram superiores a 1. O peso de 1.000 sementes apresentou o maior 

valor de herdabilidade 99,84%, seguido por perímetro (GP) com 99,56%, depois 

por perímetro convexo com 99,53% e área (GA) com 99,05%. Esses resultados 

demonstram que as características fenotípicas analisadas não são influenciadas 

pelo ambiente e estarão presentes nas gerações seguintes. Desta forma, os 

genótipos menos vigorosos e com baixas taxas de germinação não são indicados 

para programas de melhoramento, visando produção uniforme de mudas, como os 

genótipos 13, 26, 2, 28, 9, 35, 36. 

Todas as variáveis analisadas alcaçaram valores do índice de variância 

superiores a 1. O comprimento da raiz (CR) apresentou o maior valor com 32,74 e 

o comprimento da parte aérea (CPA) obteve 1,34. Esses valores indicam pouca 

influência do ambiente, fator que possibilita a utilização desses genótipos em 

métodos simples de melhoramento como o a seleção massal. 

A área teve correlação de 1,00 com área convexa e a área convexa 

apresentou alta correlação positiva com as características de: diâmetro contido 

(0,835), diâmetro máximo (0,986), diâmetro mínimo (0,946), perímetro (0,996) e 

perímetro convexo (0,997). O peso de mil sementes obteve correção de 0,865; 

0,862; 0,851; 0,860; 0,859; 0,866, com a área, área convexa, diâmetro máximo, 

diâmetro mínimo, perímetro e perímetro convexo, respectivamente. Esses 

resultados demonstram que as sementes maiores são mais pesadas, sendo assim, 

é sugerido que a variável de mensuração mais trabalhosa como o PMS poderia ser 

facilmente avaliada em programas de melhoramento pelas variáveis de geometria. 

A germinação apresentou correlação positiva (0,906) com o IVG, indicando 

que sementes que germinam mais rápido alcançam maiores porcentagens de 

germinação. 

O teste Scott-Knott formou grupos em todas as variáveis analisadas. O peso 
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de 1.000 sementes formou 16 grupos, portanto foi o grupo com mais grupos, 

seguido por perímetro (GP) que formou 15 grupos. O teste Scott-Knott mostrou-se 

eficiente para demonstrar diversidade entre os grupos com os valores das médias 

das análises fisiológicas e digitais dos 42 genótipos das sementes de goiabas. 
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6. APÊNDICE 

 

 

 

 

Quadro 1A: Todas as variáveis de histograma extraídas do GroundEye®  

 

Variáveis de Histograma  

Histograma: Azul: Assimetria Histograma: Verde: Assimetria 

Histograma: Azul: Cumes Histograma: Verde: Cumes 

Histograma: Azul: Desvio padrão Histograma: Verde: Desvio padrão 

Histograma: Azul: Entropia Histograma: Verde: Entropia 

Histograma: Azul: Índice máximo Histograma: Verde: Índice máximo 

Histograma: Azul: Índice mínimo Histograma: Verde: Índice mínimo 

Histograma: Azul: Kurtosis Histograma: Verde: Kurtosis 

Histograma: Azul: Média Histograma: Verde: Média 

Histograma: Azul: Mediana Histograma: Verde: Mediana 

Histograma: Azul: Valor máximo Histograma: Verde: Valor máximo 

Histograma: Azul: Valor mínimo Histograma: Verde: Valor mínimo 

Histograma: Azul: Variância Histograma: Verde: Variância 

Histograma: HSL: Luminosidade: 
Assimetria 

Histograma: Vermelho: Assimetria 

Histograma: HSL: Luminosidade: 
Cumes 

Histograma: Vermelho: Cumes 

Histograma: HSL: Luminosidade: 
Desvio padrão 

Histograma: Vermelho: Desvio padrão 

Histograma: HSL: Luminosidade: 
Entropia 

Histograma: Vermelho: Entropia 

Histograma: HSL: Luminosidade: 
Índice máximo 

Histograma: Vermelho: Índice máximo 

Histograma: HSL: Luminosidade: 
Índice mínimo 

Histograma: Vermelho: Índice mínimo 
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Histograma: HSL: Luminosidade: 
Kurtosis 

Histograma: Vermelho: Kurtosis 

Histograma: HSL: Luminosidade: 
Média 

Histograma: Vermelho: Média 

Histograma: HSL: Luminosidade: 
Mediana 

Histograma: Vermelho: Mediana 

Histograma: HSL: Luminosidade: 
Valor máximo 

Histograma: Vermelho: Valor máximo 

Histograma: HSL: Luminosidade: 
Valor mínimo 

Histograma: Vermelho: Valor mínimo 

Histograma: HSL: Luminosidade: 
Variância 

Histograma: Vermelho: Variância 

Histograma: HSL: Matiz: Assimetria Histograma: YCbCr: Brilho: Assimetria 

Histograma: HSL: Matiz: Cumes Histograma: YCbCr: Brilho: Cumes 

Histograma: HSL: Matiz: Desvio 
padrão 

Histograma: YCbCr: Brilho: Desvio padrão 

Histograma: HSL: Matiz: Entropia Histograma: YCbCr: Brilho: Entropia 

Histograma: HSL: Matiz: Índice 
máximo 

Histograma: YCbCr: Brilho: Índice máximo 

Histograma: HSL: Matiz: Índice 
mínimo 

Histograma: YCbCr: Brilho: Índice mínimo 

Histograma: HSL: Matiz: Kurtosis Histograma: YCbCr: Brilho: Kurtosis 

Histograma: HSL: Matiz: Média Histograma: YCbCr: Brilho: Média 

Histograma: HSL: Matiz: Mediana Histograma: YCbCr: Brilho: Mediana 

Histograma: HSL: Matiz: Valor 
máximo 

Histograma: YCbCr: Brilho: Valor máximo 

Histograma: HSL: Matiz: Valor 
mínimo 

Histograma: YCbCr: Brilho: Valor mínimo 

Histograma: HSL: Matiz: Variância Histograma: YCbCr: Brilho: Variância 

Histograma: HSL: Saturação: 
Assimetria 

Histograma: YCbCr: Intensidade do azul: 
Assimetria 

Histograma: HSL: Saturação: 
Cumes 

Histograma: YCbCr: Intensidade do azul: 
Cumes 

Histograma: HSL: Saturação: 
Desvio padrão 

Histograma: YCbCr: Intensidade do azul: 
Desvio padrão 

Histograma: HSL: Saturação: 
Entropia 

Histograma: YCbCr: Intensidade do azul: 
Entropia 

Histograma: HSL: Saturação: Índice 
máximo 

Histograma: YCbCr: Intensidade do azul: 
Índice máximo 

Histograma: HSL: Saturação: Índice 
mínimo 

Histograma: YCbCr: Intensidade do azul: 
Índice mínimo 

Histograma: HSL: Saturação: 
Kurtosis 

Histograma: YCbCr: Intensidade do azul: 
Kurtosis 

Histograma: HSL: Saturação: Média 
Histograma: YCbCr: Intensidade do azul: 
Média 

Histograma: HSL: Saturação: 
Mediana 

Histograma: YCbCr: Intensidade do azul: 
Mediana 

Histograma: HSL: Saturação: Valor 
máximo 

Histograma: YCbCr: Intensidade do azul: 
Valor máximo 
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Histograma: HSL: Saturação: Valor 
mínimo 

Histograma: YCbCr: Intensidade do azul: 
Valor mínimo 

Histograma: HSL: Saturação: 
Variância 

Histograma: YCbCr: Intensidade do azul: 
Variância 

Histograma: LBP: Assimetria 
Histograma: YCbCr: Intensidade do 
vermelho: Assimetria 

Histograma: LBP: Cumes 
Histograma: YCbCr: Intensidade do 
vermelho: Cumes 

Histograma: LBP: Desvio padrão 
Histograma: YCbCr: Intensidade do 
vermelho: Desvio padrão 

Histograma: LBP: Entropia 
Histograma: YCbCr: Intensidade do 
vermelho: Entropia 

Histograma: LBP: Índice máximo 
Histograma: YCbCr: Intensidade do 
vermelho: Índice máximo 

Histograma: LBP: Índice mínimo 
Histograma: YCbCr: Intensidade do 
vermelho: Índice mínimo 

Histograma: LBP: Kurtosis 
Histograma: YCbCr: Intensidade do 
vermelho: Kurtosis 

Histograma: LBP: Média 
Histograma: YCbCr: Intensidade do 
vermelho: Média 

Histograma: LBP: Mediana 
Histograma: YCbCr: Intensidade do 
vermelho: Mediana 

Histograma: LBP: Valor máximo 
Histograma: YCbCr: Intensidade do 
vermelho: Valor máximo 

Histograma: LBP: Valor mínimo 
Histograma: YCbCr: Intensidade do 
vermelho: Valor mínimo 

Histograma: LBP: Variância 
Histograma: YCbCr: Intensidade do 
vermelho: Variância 

Histograma: LPQ: Assimetria Histograma: YIQ: Componente I: Assimetria 

Histograma: LPQ: Cumes Histograma: YIQ: Componente I: Cumes 

Histograma: LPQ: Desvio padrão 
Histograma: YIQ: Componente I: Desvio 
padrão 

Histograma: LPQ: Entropia Histograma: YIQ: Componente I: Entropia 

Histograma: LPQ: Índice máximo 
Histograma: YIQ: Componente I: Índice 
máximo 

Histograma: LPQ: Índice mínimo 
Histograma: YIQ: Componente I: Índice 
mínimo 

Histograma: LPQ: Kurtosis Histograma: YIQ: Componente I: Kurtosis 

Histograma: LPQ: Média Histograma: YIQ: Componente I: Média 

Histograma: LPQ: Mediana Histograma: YIQ: Componente I: Mediana 

Histograma: LPQ: Valor máximo 
Histograma: YIQ: Componente I: Valor 
máximo 

Histograma: LPQ: Valor mínimo 
Histograma: YIQ: Componente I: Valor 
mínimo 

Histograma: LPQ: Variância Histograma: YIQ: Componente I: Variância 

Histograma: Luminância: Assimetria Histograma: YIQ: Componente Q: Assimetria 

Histograma: Luminância: Cumes Histograma: YIQ: Componente Q: Cumes 

Histograma: Luminância: Desvio 
padrão 

Histograma: YIQ: Componente Q: Desvio 
padrão 

Histograma: Luminância: Entropia Histograma: YIQ: Componente Q: Entropia 
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Histograma: Luminância: Índice 
máximo 

Histograma: YIQ: Componente Q: Índice 
máximo 

Histograma: Luminância: Índice 
mínimo 

Histograma: YIQ: Componente Q: Índice 
mínimo 

Histograma: Luminância: Kurtosis Histograma: YIQ: Componente Q: Kurtosis 

Histograma: Luminância: Média Histograma: YIQ: Componente Q: Média 

Histograma: Luminância: Mediana Histograma: YIQ: Componente Q: Mediana 

Histograma: Luminância: Valor 
máximo 

Histograma: YIQ: Componente Q: Valor 
máximo 

Histograma: Luminância: Valor 
mínimo 

Histograma: YIQ: Componente Q: Valor 
mínimo 

Histograma: Luminância: Variância Histograma: YIQ: Componente Q: Variância 

Histograma: NDLPQ: Assimetria Histograma: YIQ: Intensidade: Assimetria 

Histograma: NDLPQ: Cumes Histograma: YIQ: Intensidade: Cumes 

Histograma: NDLPQ: Desvio 
padrão 

Histograma: YIQ: Intensidade: Desvio padrão 

Histograma: NDLPQ: Entropia Histograma: YIQ: Intensidade: Entropia 

Histograma: NDLPQ: Índice 
máximo 

Histograma: YIQ: Intensidade: Índice máximo 

Histograma: NDLPQ: Índice mínimo Histograma: YIQ: Intensidade: Índice mínimo 

Histograma: NDLPQ: Kurtosis Histograma: YIQ: Intensidade: Kurtosis 

Histograma: NDLPQ: Média Histograma: YIQ: Intensidade: Média 

Histograma: NDLPQ: Mediana Histograma: YIQ: Intensidade: Mediana 

Histograma: NDLPQ: Valor máximo Histograma: YIQ: Intensidade: Valor máximo 

Histograma: NDLPQ: Valor mínimo Histograma: YIQ: Intensidade: Valor mínimo 

Histograma: NDLPQ: Variância Histograma: YIQ: Intensidade: Variância  
  

 

Quadro 2A: Todas as variáveis de textura extraídas do GroundEye®  

Variáveis de Textura 

Textura: Fourier: Média das fases Textura: Momentos de Hu: Primeiro 

Textura: Fourier: Média de 
magnitudes 

Textura: Momentos de Hu: Quarto 

Textura: Haralick: Contraste Textura: Momentos de Hu: Quinto 

Textura: Haralick: Correlação Textura: Momentos de Hu: Segundo 

Textura: Haralick: Dissimilaridade Textura: Momentos de Hu: Sétimo 

Textura: Haralick: Energia Textura: Momentos de Hu: Sexto 

Textura: Haralick: Entropia Textura: Momentos de Hu: Terceiro 

Textura: Haralick: Homogeneidade Textura: RunLength: GLD 

Textura: Haralick: Média Textura: RunLength: GLNU 

Textura: Haralick: Segundo 
momento angular 

Textura: RunLength: HGRE 

Textura: Laws: ER Textura: RunLength: LGE 

Textura: Laws: ES Textura: RunLength: LRE 

Textura: Laws: EW Textura: RunLength: LRHGE 

Textura: Laws: LE Textura: RunLength: LRLGE 

Textura: Laws: LR Textura: RunLength: RLD 
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Textura: Laws: LS Textura: RunLength: RLNU 

Textura: Laws: LW Textura: RunLength: SER 

Textura: Laws: RW Textura: RunLength: SRHGE 

Textura: Laws: SR Textura: RunLength: SRLGE 

Textura: Laws: SW 
Textura: SFM: Medida do espaço de 
frequência 

Textura: Momentos de Hu: Oitavo 
Textura: SFM: Medida do espaço de 
frequência modificado 

  Textura: Haralick: Variância  
 

Quadro 3A: Todas as variáveis de geometria extraídas do GroundEye®  

Variáveis de Geometria 

Geometria: Afinamento 
Geometria: Mudança de segmentos de retas 
no perímetro 

Geometria: Área Geometria: Mudança no perímetro 

Geometria: Área convexa Geometria: Número de lacunas 

Geometria: Área das Lacunas Geometria: Número de quinas por Harris 

Geometria: Circularidade Geometria: Número de quinas por Susan 

Geometria: Circularidade por fator 
de forma 

Geometria: Perímetro 

Geometria: Circularidade por 
FFCg 

Geometria: Perímetro convexo 

Geometria: Circularidade por 
FFCm 

Geometria: Quociente de aspecto 

Geometria: Complexidade da 
forma 

Geometria: Rácio de modificação 

Geometria: Compressão 
Geometria: Retângulos circunscritos: Área 
média 

Geometria: Convexidade do 
contorno 

Geometria: Retângulos circunscritos: Lado 
oposto à maior aresta 

Geometria: Deformação do 
contorno 

Geometria: Retângulos circunscritos: Lado 
oposto à menor aresta 

Geometria: Diâmetro contido 
Geometria: Retângulos circunscritos: Maior 
área 

Geometria: Diâmetro de Feret 
Geometria: Retângulos circunscritos: Maior 
aresta 

Geometria: Diâmetro máximo 
Geometria: Retângulos circunscritos: Maior 
perímetro 

Geometria: Diâmetro máximo 
lateral 

Geometria: Retângulos circunscritos: Média 
das maiores arestas 

Geometria: Diâmetro mínimo 
Geometria: Retângulos circunscritos: Média 
das menores arestas 

Geometria: Distâncias convexas 
Geometria: Retângulos circunscritos: Menor 
área 

Geometria: Distorção entre área e 
área convexa 

Geometria: Retângulos circunscritos: Menor 
aresta 

Geometria: Esfericidade da forma 
Geometria: Retângulos circunscritos: Menor 
perímetro 
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Geometria: Esfericidade da forma 
modificada 

Geometria: Retângulos circunscritos: 
Perímetro médio 

Geometria: Extensão Geometria: Solidez do contorno 

Geometria: Índice de variação 
vertical 

Geometria: SURF 

Geometria: Irregularidade do 
contorno Geometria: Variância elíptica 

 

Quadro 4A: Todas as variáveis de cor extraídas do GroundEye®  

Variáveis de Cor 

Cor: Abaixo do Otsu: Canal azul Cor: Dominância branca 

Cor: Abaixo do Otsu: Canal verde Cor: Dominância celestial 

Cor: Abaixo do Otsu: Canal vermelho Cor: Dominância ciano 

Cor: Abaixo do Otsu: CIELab: a Cor: Dominância cinza clara 

Cor: Abaixo do Otsu: CIELab: b Cor: Dominância cinza escuro 

Cor: Abaixo do Otsu: CIELab: L Cor: Dominância laranja 

Cor: Acima do Otsu: Canal azul Cor: Dominância magenta 

Cor: Acima do Otsu: Canal verde Cor: Dominância oliva 

Cor: Acima do Otsu: Canal vermelho Cor: Dominância preta 

Cor: Acima do Otsu: CIELab: a Cor: Dominância púrpura 

Cor: Acima do Otsu: CIELab: b Cor: Dominância rosa 

Cor: Acima do Otsu: CIELab: L Cor: Dominância turquesa 

Cor: Brilho Cor: Dominância verde 

Cor: CIELab: a Cor: Dominância vermelha 

Cor: CIELab: Abrangência Cor: Intensidade 

Cor: CIELab: b Cor: Luma 

Cor: CIELab: Concentração Cor: Luminosidade 

Cor: CIELab: Dispersão Cor: Matiz 

Cor: CIELab: Dispersão de a Cor: Média: Canal azul 

Cor: CIELab: Dispersão de b Cor: Média: Canal verde 

Cor: CIELab: Dispersão de L Cor: Média: Canal vermelho 

Cor: CIELab: L Cor: Predominante: Canal azul 

Cor: Concentração da matiz Cor: Predominante: Canal verde 

Cor: Dominância amarela Cor: Predominante: Canal vermelho 

Cor: Dominância azul Cor: Saturação 

  Cor: Variância da matiz 

 

 

Quadro 1B: Códigos dos genótipos  

Cód. G G. Cód. G G. 

1 5 22 227 

2 17 23 229 

3 47 24 231 

4 51 25 251 

5 54 26 276 

6 75 27 279 
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7 78 28 302 

8 85 29 303 

9 115 30 304 

10 122 31 372 

11 123 32 393 

12 127 33 398 

13 129 34 414 

14 151 35 424 

15 159 36 430 

16 160 37 442 

17 178 38 444 

18 196 39 446 

19 198 40 449 

20 199 41 529 

21 214 42 539 

 


