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RESUMO

O amendoim é uma cultura de elevada importancia econdmica, com f4cil manejo e grande
potencial de insercdo em sistemas agricolas sustentaveis, sendo uma alternativa viavel para a
geracdo de renda na agricultura familiar. No Brasil, seu cultivo tem crescido de forma modesta
nas ultimas décadas, concentrando-se principalmente na regido Sudeste, onde € integrado a
sistemas intensivos com rotacdo de culturas. No Nordeste, a producdo ainda € limitada,
predominando em pequenas propriedades com uso de méo de obra familiar. Um dos principais
entraves para a expansdo da cultura esta na escassez de cultivares adaptadas as condicoes
edafoclimaticas do semiarido. Este estudo teve como objetivo avaliar 100 acessos de amendoim
visando a identificacdo de genotipos divergentes, com base em descritores morfoldgicos
qualitativos e quantitativos, para a formacao de populacGes adaptadas a sistemas de cultivo de
base ecologica. O experimento foi conduzido em condicGes agroecolégicas na Fazenda
Experimental Piroas, da UNILAB, utilizando delineamento em blocos casualizados com trés
repeticdes. Foram avaliados 32 descritores, sendo 16 qualitativos e 16 quantitativos, conforme
diretrizes do IBPGR (1992), e os dados foram submetidos a analise de variancia, estimacao de
parametros genéticos e analise de agrupamento pelo método UPGMA, com base na Distancia
Generalizada de Mahalanobis. Os resultados indicaram ampla variabilidade genética e alta
herdabilidade para a maioria dos caracteres. Os gendtipos 15, 42 e 49 se destacaram por
caracteristicas produtivas relevantes, enquanto o genotipo 98 apresentou desempenho
agrondmico inferior, evidenciando o potencial dos acessos para uso em programas de
melhoramento.
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ABSTRACT

Peanut is a crop of high economic importance, with easy management and great potential for
integration into sustainable agricultural systems, being a viable alternative for income
generation in family farming. In Brazil, its cultivation has grown modestly in recent decades,
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mainly concentrated in the Southeast region, where it is integrated into intensive systems with
crop rotation. In the Northeast, production is still limited, predominantly in small properties
using family labor. One of the main obstacles to the expansion of the crop is the scarcity of
cultivars adapted to the edaphoclimatic conditions of the semi-arid region. This study aimed to
evaluate 100 peanut accessions with the goal of identifying divergent genotypes, based on
qualitative and quantitative morphological descriptors, for the formation of populations adapted
to ecologically based cultivation systems. The experiment was conducted under agroecological
conditions at the Piroas Experimental Farm of UNILAB, using a randomized block design with
three repetitions. A total of 32 descriptors were evaluated, with 16 qualitative and 16
quantitative, according to IBPGR guidelines (1992), and the data were subjected to analysis of
variance, estimation of genetic parameters, and cluster analysis using the UPGMA method,
based on the Mahalanobis Generalized Distance. The results indicated wide genetic variability
and high heritability for most traits. Genotypes 15, 42, and 49 stood out for relevant productive
characteristics, while genotype 98 showed inferior agronomic performance, highlighting the
potential of the accessions for use in breeding programs.

Keywords: Arachis hypogeae L.. agroecological systems. intercorpping cultive.



1. INTRODUCAO

Originario da América do Sul, o amendoim (Arachis hypogaea L.) é uma das
oleaginosas mais cultivadas no mundo, sendo uma leguminosa de relevante importancia
econdmica. Sua versatilidade permite ampla utilizacdo, principalmente na alimentagéo
humana, na extracdo de 6leo vegetal e na formulacdo de racGes para animais (Souza &
Ferrarezi Junior, 2022). Esse destaque se deve, em grande parte, a sua composi¢cdo
nutricional, com grdos que apresentam elevado teor de éleo, predominancia de &cidos
graxos insaturados, como oleico e linoleico, além de serem fontes de fibras, carboidratos,
vitaminas, minerais e proteinas (Santos et al., 2021; Aradjo et al., 2014).

Globalmente, o Brasil ocupa a décima posicdo entre os maiores produtores de
amendoim, com cerca de 280 mil hectares cultivados e producgéo estimada em 1,175
milhdo de toneladas (CONAB, 2025; FAO, 2025). A producéo nacional esta concentrada
majoritariamente no estado de S&o Paulo, responsavel por aproximadamente 90% do
volume total, consolidando-se como o principal polo produtor do pais. Em contraste, a
regido Nordeste aparece em quarto lugar no ranking nacional, com producéo estimada de
3,7 mil toneladas e produtividade media de 989 kg/ha na safra 2024/2025 (Deus et al.,
2025).

No contexto da agricultura familiar, o cultivo do amendoim contribui para a
diversificacdo produtiva e a geracdo de renda, fortalecendo os sistemas agricolas de base
ecoldgica e promovendo impactos sociais e econdmicos positivos nas comunidades
locais. A cultura tem se mostrado viavel nesse segmento, especialmente por permitir a
agregacao de valor aos produtos cultivados (Demétrio et al., 2024; Soares et al., 2021).
Assim, a adoc¢do de cultivares adaptadas ao semidrido e a0 manejo agroecologico pode
favorecer o aumento da produtividade e garantir maior estabilidade da producdo (Ruiz et
al., 2022; Bassanezi et al., 2021).

No Brasil, o Registro Nacional de Cultivares (RNC) contabiliza atualmente 38
cultivares de amendoim registradas, sendo a maioria desenvolvida por instituices como
o Instituto Agronémico de Campinas (IAC) e a EMBRAPA (RNC, 2025). Entretanto,
observa-se uma limitacdo quanto a adaptacdo dessas cultivares ao Nordeste. Das
registradas, apenas seis sao recomendadas para a regido, das quais apenas duas pertencem
ao tipo forrageiro (RNC, 2025). Esse panorama reforca a necessidade de desenvolver e

validar materiais genéticos adaptados as condi¢es do semidrido, especialmente voltados



para sistemas agroecoldgicos. O cultivo em ambientes com condigdes adversas demanda
cultivares com tolerancia a salinidade, toxicidade do solo, rusticidade e competitividade,
essenciais para 0 avan¢o da cultura e o aumento da produtividade (Demétrio et al., 2024;
Soares et al., 2021).

Nesse contexto, os bancos de germoplasma tém papel estratégico, pois
conservam a diversidade genética e oferecem acessos com potencial para formar novas
combinacgdes genéticas, possibilitando o desenvolvimento de cultivares. Essa diversidade
é um recurso vital para enfrentar desafios como pragas, doencas e mudancas climaticas,
fornecendo uma base genética para a selecdo de gendtipos mais resistentes e adaptaveis a
diferentes ambientes (Heuert et al., 2021; Colina-Vasques, 2024).

Considerando a caréncia de cultivares para a regido semiarida, este trabalho teve
como objetivo avaliar 100 acessos de amendoim, com vistas a identificagcdo de acessos
divergentes por meio de descritores qualitativos e quantitativos, para realizacdo de
cruzamentos divergentes e formacao de populacdes para selecdo de cultivares adaptadas

ao semiarido e aos sistemas agricolas de base ecoldgica.

2. METODOLOGIA

2.1 Dos acessos e do banco de germoplasma

O experimento foi conduzido com acessos do Banco Ativo de Germoplasma de
Amendoim (BAG Amendoim), vinculado ao Instituto de Desenvolvimento Rural (IDR)
da Universidade da Integracao Internacional da Lusofonia Afro-Brasileira (UNILAB), em
Redencgao, Ceara. O Banco Ativo de Germoplasma de Amendoim foi instituido em 2017,
com a incorporagao inicial de 28 acessos, obtidos por meio de intercambios e coletas
realizadas na regido do Cariri cearense. Posteriormente, seu acervo foi ampliado com a
doacdo de 104 acessos provenientes do Banco de Germoplasma do Centro de Ciéncias
Agrérias da Universidade Federal do Ceard (CCA/UFC). Atualmente, o BAG Amendoim
retne um total de 132 acessos de Arachis hypogaea L., representando as subespécies
hypogaea, fastigiata, vulgaris e hirsuta.

A Tabela 1 apresenta a distribui¢do de 100 acessos do Banco de Germoplasma
de amendoim da UNILAB, com base em sua origem geografica e institucional. Observa-

se que a maior parte dos acessos foi incorporada por meio de doacdo do Banco de



Germoplasma do Centro de Ciéncias Agrarias da Universidade Federal do Ceara
(CCA/UFCQC), representando uma importante contribuicdo para a composi¢do do acervo
além de acessos provenientes do Senegal e da India, evidenciando a diversidade ¢ a

possibilidade de contar com pools génicos distinto entre os acessos do BAG.

Tabela 1. Dados de passaporte dos acessos do BAG amendoim.

Local de coleta N° acessos Acessos
Campina - Grande 01 UNIO1
Ceara 02 UNIO02; UNIO3

UNIO04; UNIOS5; UNIO6; UNIO7; UNIOS; UNI09;
UNI10; UNI11; UNI12; UNI13; UNI14; UNI15;
UNI16; UNI17; UNI18; UNI19; UNI20; UNI21;
UNI22; UNI23; UNI24; UNI25; UNI26; UNI27;
CCA/UFC 43 UNI28; UNI29; UNI30; UNI31; UNI32; UNI33;
UNI34; UNI35; UNI36; UNI37; UNI38; UNI39;
UNI40; UNI41; UNI042; UNI43; UNI44; UNI45;

UNI46;

Cruz das Almas (Ba) 01 UNI47

Desconhecida 01 UNI48
Estados Unidos 06 UNI49; UNI50; UNIS1; UNIS2; UNIS3; UNIS4
UNISS5; UNIS6; UNIS7; UNIS8; UNIS9; UNI6O;
Fortaleza/CE 17 UNI61; UNI62; UNI63; UNI64; UNI6S; UNI66;

UNI67; UNI68; UNI69; UNI70; UNI71

UNI72; UNI73; UNI74; UNI75; UNI76; UNI77;

India 09 UNI78; UNI79; UNISO
Nigéria 01 UNISI
Sdo Paulo — IAC/Outros 05 UNI82; UNI83: UNI84: UNI85; UNI86
UNI87; UNISS; UNIS9; UNI9O; UNI9I; UNI92;
Senegal 19 UNI93; UNI94; UNI95; UNI96; UNI97; UNIOS:

UNI99; UNI100;

Fonte: Autoria propria, 2025.

2.2 Do plantio e coleta de dados

Os experimentos foram conduzidos na Fazenda Experimental Pirods (FEP),
vinculada ao Instituto de Desenvolvimento Rural (IDR) da Universidade da Integracao
Internacional da Lusofonia Afro-Brasileira (UNILAB), localizada no municipio de
Redencdo, Ceara. O delineamento experimental adotado foi em blocos casualizados, com
trés repeticdes. As plantas foram cultivadas em fileiras do tipo leirdo, com 5 metros de

comprimento, espagadas em 0,70 m entre fileiras e 0,40 m entre plantas. A semeadura foi



realizada diretamente no solo, utilizando quatro sementes por cova. Apos a germinagao,
foi realizado raleio, mantendo-se duas plantas por cova. Cada linha de cultivo era
composta de 13 plantas. Os dados foram coletados em 5 plantas por parcela experimental.

A Fazenda Experimental Piroas (FEP) opera sob principios da produgao organica
e agroecologica, portanto, ndo foram utilizados adubos quimicos nem defensivos
agricolas sintéticos. No entanto, a area destinada ao experimento foi previamente
enriquecida com esterco bovino curtido, como forma de adubacdo organica. O
experimento foi cultivado em regime de sequeiro entre os meses de margo a julho de
2019. As colheitas foram iniciadas aos 90 dias ap6s o plantio e foram finalizadas aos 120
dias ap0s o plantio. Para colheita foi realizado teste da ponta a vagem, aleatoriamente, em
pelo menos 5 plantas de cada parcela experimental.

Foram avaliados ao todo 32 descritores, sendo 16 de natureza qualitativas e 16
relacionados a caracteristicas quantitativas. Descritores qualitativos: Habito de
Crescimento (HC), Tipo de Ramificacao (TR), Pigmentacao do Tronco (PT), Pilosidade
dos Ramos (PR), Tipo de Inflorescéncia (TI), Cor da Pétala Frontal (CPF), Cor da Pétala
Anterior (CPA), Pigmentacdo dos Ginoforos (PG), Cor da Folha (CorF), Superficie do
Foliolo (SupF), Margem do Foliolo (MarF), Apice do Foliolo (ApiF), Ponta da Vagem
(PV), Estrangulamento da Vagem (EV), Reticulacdo da Vagem (RV) e Numero de
Sementes por Vagem (NSV). Descritores quantitativos: Altura da Haste Principal (AHP),
Largura da Planta (LP), Comprimento da Folha Intermediaria (ComF), Largura da Folha
(LargF), Numero de Ramificacdes Primarias (NRP), Numero de Ramificagdes
Secundarias (NRS), Numero de Vagens Maduras (NVM), Numero de Vagens Imaturas
(NVI), Numero Total de Vagens (NTV), Numero de Ginoforos Totais (NGT), Nuimero de
Ginoforos Totais Inferiores (NGTI), Comprimento da Vagem (CV), Largura da Vagem
(LV), Comprimento da Semente (ComS), Peso de 100 Vagens (P100V) e Peso de 100
Sementes (P100S).

A selecdo de descritores, bem como, as classes/pesos atribuidos aos descritores
morfologicos foram realizadas com base na lista de descritores do International Plant
Genetic Resources Institute (IBPGR, 1992), utilizando-se, a moda dos dados coletados.
Os dados foram tomados em 5 plantas aleatorias em cada unidade de avaliagdo. Os dados
quantitativos foram tomados ap6s a secagem completa das vagens. Os descritores foram

amostrados na Fazenda Experimental Pirods e no Laboratorio de Recursos Genéticos e



Melhoramento de Plantas do IDR/Unilab.

2.3 Analise estatisticas

Os dados coletados foram tabulados e procedeu-se teste de normalidade para 0s
dados de natureza quantitativa. Os dados quantitativos e qualitativos foram avaliados por
meio de andlise de variancia da qual foram extraidos os parametros genéticos, média e
moda para o célculo de matriz de diversidade genética. A similaridade genética entre 0s
individuos foi estimada com base na Distancia Generalizada de Mahalanobis (D?) e o
agrupamento foi realizado com a Ligacdo Média Entre Grupos (UPGMA). Todos 0s

dados estatisticos foram gerados com base no Programa Genes (Cruz et al., 2013).

3. RESULTADOS E DISCURSSOES

A analise dos parametros genéticos revelou que a maioria dos descritores
morfologicos avaliados apresentou altos valores de herdabilidade, variando de 68,1% a
98,59%, indicando forte influéncia genética sobre essas caracteristicas, com exce¢do do
tipo de inflorescéncia, que apresentou herdabilidade bastante baixa, com valor de 1,5%,
sugerindo maior influéncia de fatores ambientais nesse carater (Tabela 1).

Entre os descritores que se destacaram com 0s maiores valores de herdabilidade
estdo o habito de crescimento, com 82,90%, a cor da pétala frontal com 93,75% e a
anterior com 88,71%, a superficie com 81,55%, a margem com 95,82% e o apice do
foliolo com 89,33%, além da ponta da vagem com 98,59%, o estrangulamento com
96,35% e a reticulagdo com 91,95%. Todos esses descritores apresentaram relacédo
CVg/CVe superior a 1, o que indica que a variabilidade genética supera a ambiental,
caracterizando uma condicdo favoravel para a selecao fenotipica, conforme mostrado na
Tabela 2. Esses achados estdo de acordo com o que foi relatado por Santos et al. (2021),
que afirmam que descritores com alta herdabilidade sdo fortemente influenciados pelo
genotipo, o que reduz os efeitos do ambiente e aumenta a confiabilidade na selecéo.

Ainda na Tabela 2, os valores das variancias genética, fenotipica e ambiental
indicam que, na maioria dos descritores avaliados, houve predominancia da variancia
genética entre 0s acessos. Esse comportamento contribuiu para que as estimativas de
herdabilidade em nivel de planta fossem elevadas, favorecendo a selecdo. A excecéo foi

o descritor tipo de inflorescéncia, que apresentou variancia genética nula, resultando em



herdabilidade reduzida, contudo, este parametro em si ndo representa grande importancia
e deve-se ter em mente que o banco avaliado se restringe a especies de A. hypogaea L. A
variancia genotipica é fundamental para os programas de melhoramento, pois contribui
diretamente para a herdabilidade, a qual expressa a propor¢do da variancia fenotipica que
é herdavel, ou seja, estima a confiabilidade do valor fenotipico como indicador do valor

genotipico (Berchembrock et al., 2021).

Tabela 2. Variagdo amostral e parametros genéticos para 16 descritores qualitativos avaliados em 100
acesso de amendoim.

Variaveis Média 6’ g o’ f c’a CVg/CVe h2 (%)
HC 4.79 .88 1.06 .18 1.27 82.90
TR 2.65 .29 A1 A1 0.92 71.90
PT .38 15 .20 .04 1.05 76.62
PR 3.20 91 1.19 .28 1.03 76.17
TI 1.0 .00 .00 .00 0.07 1.50
CPF 3.89 .69 13 .04 2.24 93.75

CPA 3.89 .80 91 .10 1.62 88.71
PG .62 .10 A5 .04 0.86 68.91
CorF 2.79 23 .32 .09 0.93 72.31
SupF 1.19 A1 14 .02 1.21 81.55
MarF 1.47 23 23 .00 2.77 95.82
ApiF 2.63 .39 43 .04 1.67 89.33
PV 4.48 1.84 1.87 .02 4.84 98.59
EV 3.96 1.86 1.93 .07 2.97 96.35
RV 3.84 1.30 1.42 A1 1.95 91.95
NSV 2.20 .07 109 .03 0.88 69.95

o°g -Variancia genotipica; o?f -Variancia fenotipica; o%a Variancia ambiental; CVg/CVe - Coeficiente de
variacdo genotipico/coeficiente de variacdo experimental; h? (%) Herdabilidade; HC — Habito de
crescimento; TR - Tipo de ramificagéo; PT — Pigmentac¢éo do tronco; PR - pilosidade dos ramos; TI -
Tipo de inflorescéncia; CPF - Cor da pétala (parte frontal); CPA - Cor da pétala (parte anterior); PG -
Pigmentacéo dos ginéforos; CorF - Cor do foliolo; SupF - Superficie do foliolo; MarF - Margem do
foliolo; ApiF - Apice do foliolo; PV - Ponta da vagem; EV - Estrangulamento da vagem; RV -
Reticulacdo da vagem; NSV - NUmero de sementes por vagens.
Fonte: Autoria prépria, 2025.

A anélise de variancia dos descritores quantitativos (Tabela 3) revelou diferencas
significativas ao nivel de 1% de probabilidade, de acordo com o teste F para 16 dos
caracteres avaliados neste grupo de acessos. O Unico descritor que ndo apresentou efeito
significativo dos tratamentos foi a largura da folha. As estimativas de herdabilidade
variaram de 93,18% para a altura da haste principal (AHP) a 19,85% para a largura da
folha.

Segundo Getahun (2021), os valores de herdabilidade podem ser classificados

como baixos (0-30%), médios (30-60%) e altos (acima de 60%). Com base nesse critério,



observa-se que a maioria dos descritores apresentou valores altos de herdabilidade,
embora apenas um deles tenha superado a marca de 90%. Esses resultados contrastam
com os encontrados por Ramos et al. (2022), que relataram herdabilidade elevada (acima
de 90%) para nove descritores, avaliados em 11 gen6tipos de amendoim, possibilitando
altos ganhos genéticos com a selecao.

Com base na relagdo CVg/CVe, observou-se que a maioria dos descritores
apresentou valores medianos, inferiores a 1, denotando possivel dificuldade na selecéo
para estes descritores. A maior influéncia ambiental sobre essas caracteristicas em
comparacdo as demais deve-se, contudo, a natureza quantitativa dos genes que
determinam estes descritores. Esse predominio da variancia ambiental diminui a
herdabilidade, dificultando a identificacdo precisa do valor genético dos acessos. Ainda
assim, descritores como nimero de gindforos totais inferiores (1,13) e h? de 79,55% e
peso de 100 sementes (0,91) e h? de 71,41% sdo indicadores de sucesso para selecdes
futuras. (Luz et al. 2010; Luz et al. 2011). Outros descritores nimero de vagens maduras
(0,91) e h? de 71,70%, NUmero de vagens imaturas (1,54) e h? de 87,79%, niimero de
totais de vagens (1.09) e h? 78,31% e Comprimento de Vagem (1,45) e h? 86,43% também
se apresentaram como Otimos descritores em processos de selecdo, por se destacarem
influéncia genéticas.

De acordo com Kakeeto et al. (2019), em estudo semelhante, foram observados
valores de herdabilidade variando entre 70% e 100% para os descritores avaliados,
destacando-se o peso de 100 sementes, que apresentou alta herdabilidade, evidenciando
0 potencial desse carater para ganhos com a selecdo. Em Luz et al., (2014) em progénies
de amendoim em 4 populacdes de amendoim em que a herdabilidade do descritor peso de
100 Vagens ficou entre 10 a 30% de herdabilidade. No entanto, no presente estudo esses
descritores, apresentaram resultados diferentes, onde a herdabilidade ficou acima, com

resultado 64,22%, mostrando um indicador mediano para ganho em selecéo.

Tabela 3. Andlise de varidncia para 16 descritores quantitativos avaliados em 100 acesso de amendoim.
Descritores

FV GL AHP LP ComF LarF
Blocos 2 13.79 1054.43 A3 1.58
Tratamentos 99 314.77** 237.05** 1.25** 1.74ns
Residuo 198 21.46 74.88 41 1.39
Média 41.16 42 .47 6.73 3.28
CVg/CVe 2.13 .84 .826 .28

h? (%) 93.18 68.41 67.2 19.85




Descritores

FV GL NRP NRS NVM NVI
Blocos 2 23.29 32.26 106.46 .09
Tratamentos 99 5.25** 8.63** 346.70** 34.25**
Residuo 198 2.39 3.06 98.11 4.18

Média 4.64 1.71 24.86 5.48
CVg/CVe .62 17 91 1.54
h2 (%) 54.31 64.46 71.70 87.79
Descritores
FV GL NVT NGT NGTI CVv
Blocos 2 129.58 1681.17 46.73 7.45
Tratamentos 99 507.85** 844.51** 57.00** 62.18**
Residuo 198 110.11 272.20 11.65 8.43
Média 30.39 25.08 7.13 29.30
CVg/CVe 1.09 .83 1.13 1.45
h2 (%) 78.31 67.76 79.55 86.43
Descritores
FV GL LV ComS P100V P100S
Blocos 2 7.84 2.86 1704.56 154.95
Tratamentos 99 5.57** 10.08** 955.65** 253.43**
Residuo 198 2.45 3.76 341.85 72.45
Média 10.43 13.09 109.05 48.47
CVg/CVe .65 74 0.77 0.91
h? (%) 55.92 62.69 64.22 71.41

GL — Graus de liberdade; CVg/CVe - Coeficiente de variagdo genotipico/coeficiente de variacdo
experimental ; h? (%) — Herdabilidade; AHP — Altura da Haste Principal; LP — Largura da Planta; ComFI
— Comprimento; LargF — Largura de foliolo; NRP - NUmero de RamificacBes Primérias; NRS - NUmero
de Ramificacdes Secundéarias; NVM - Numero de Vagens Madura; NVI - Nimero de Vagens Imaturas;

NTV - NUmero total de Vagens; NGT - Nimero de Ginéforos Totais; NGTI - Ndmero de Ginéforos

Totais Inferior; CV - Comprimento da vagem; LV - Largura da vagem; ComS — Comprimento da

Semente; P100V - Peso de 100 Vagens; P100S - Peso de 100 Sementes. ** significativo a 1% no teste F;
* significativo a 5% no teste F; ns — ndo significativo.
Fonte: Autoria prépria, 2025.

A Tabela 4 apresenta as contribuic@es relativas dos caracteres para a diversidade
genética entre os acessos avaliados. Verifica-se que a distribuicdo do valor acumulado
(%) entre os descritores foi relativamente equilibrada, com destaque para o carater
margem do foliolo, que apresentou a maior contribuicao individual (13,60%), enquanto o
tipo de inflorescéncia apresentou a menor (0,29%). Esses resultados indicam que, com
excecdo dos descritores relacionados as folhas, os demais caracteres contribuiram de
forma menos expressiva para a formacéo dos grupos de divergéncia genética.

Dentre os descritores morfolégicos, também destacam-se superficie do foliolo
(SupF), com 8,35%, e apice do foliolo (ApiF), com 6,46%. Por estarem associados a

caracteristicas visuais de facil distin¢do, esses descritores refletem, possivelmente, a acao



de genes de natureza qualitativa e apresentam baixa interacdo genotipo x ambiente, o que
0s torna especialmente Gteis como marcadores fenotipicos. Conforme apontado por
Castro et al. (2023), a ado¢do de descritores morfoldgicos com essas caracteristicas é
fundamental para a prote¢do, manutencao, multiplicacéo e comercializagéo de cultivares,
além de representar uma ferramenta estratégica em programas de melhoramento genético
e registro varietal. Embora ndo estejam diretamente relacionados a produtividade, tais
descritores possuem grande potencial como indicadores auxiliares na identificagcdo de
cruzamentos bem-sucedidos e na distingdo de cultivares, contribuindo de forma
significativa para a eficiéncia dos programas de selegéo.

Entre os descritores quantitativos avaliados, destacaram-se aqueles com maior
contribuicdo para a divergéncia genética entre os acessos de amendoim: numero de
ramificacbes secundarias (NRS), com 3,05%, largura da vagem (LV), com 2,75%,
namero de gindforos totais (NGT), com 2,63%, comprimento da semente (ComsS), com
2,40%, numero de ramificacGes primarias (NRP), com 2,39%, e nimero de gindforos
totais inferidos (NGTI), com 2,38%. Esses caracteres, por estarem diretamente
relacionados a arquitetura da planta e a sua capacidade reprodutiva, se mostram altamente
promissores como critérios de selecdo em programas de melhoramento genético. Sua
expressiva contribuicdo para a variabilidade observada reforca o potencial desses
descritores na identificacdo de genitores divergentes, visando o aumento da produtividade
e da adaptacdo das cultivares a diferentes ambientes de cultivo. (Costa et al., 2021)

Em estudo semelhante, Costa et al. (2021), ao analisarem caracteristicas
agromorfolégicas em 60 gendtipos de amendoim por meio de analise multivariada,
encontraram resultados distintos. Nesse trabalho, os caracteres peso de cem sementes e
comprimento da vagem foram os que mais contribuiram para a diversidade genética,
enquanto o nimero de hastes apresentou menor relevancia. Os autores ainda ressaltam
que caracteristicas com baixa contribuicdo relativa podem ser desconsideradas em
andlises futuras, por ndo influenciarem significativamente a divergéncia genética entre 0s
genotipos.

Tabela 4. Contribuicéo relativa dos caracteres para diversidade morfoldgicos pelo método de SINGH
(1981).

Descritores Morfoldgicos Descritores Quantitativos

Variavel S.j Valorem % Variavel S.j Valor em %



MarF 2291.00 13.60 NRS 513.66 3.05

SupF 1404.00 8.35 LV 463.42 2.75
ApiF 1086.11 6.46 NGT 442.80 2.63
CorF 814.750 4.85 ComS 404.80 2.40
CPF 812.04 4.83 NRP 403.11 2.39
HC 660.63 3.93 NGTI 400.84 2.38
CPA 563.72 3.35 Cv 375.29 2.23
PT 509.55 3.03 LP 330.28 1.96
TR 454.12 2.70 NVI 313.17 1.86
NSV 391.16 2.32 NTV 306.49 1.82
PV 378.85 2.25 AHP 295.06 1.75
PG 373.77 2.22 NVM 243.83 1.45
RV 351.49 2.09 ComFlI 219.98 1.30
PR 328.87 1.95 P100V 210.73 1.25
EV 236.07 1.40 P100S 208.50 1.24
TI 50.0 0.29 LargF 87.04 51

S.j — Contribuicdo individual de cada variavel para a divergéncia genética total;

Valor em % — Contribuicfo percentual de cada varidvel para a divergéncia genética total; HC — Habito de
crescimento; TR - Tipo de ramificagéo; PT — Pigmentac¢ao do tronco; PR - pilosidade dos ramos; TI -
Tipo de inflorescéncia; CPF - Cor da pétala (parte frontal); CPA - Cor da pétala (parte anterior); PG -

Pigmentacéo dos ginéforos; CorF - Cor do foliolo; SupF - Superficie do foliolo; MarF - Margem do
foliolo; ApiF - Apice do foliolo; PV - Ponta da vagem; EV - Estrangulamento da vagem; RV -
Reticulacdo da vagem; NSV - Numero de sementes por vagens; AHP — Altura da Haste Principal; LP —
Largura da Planta; ComFI — Comprimento; LargF — Largura do foliolo; NRP - NUmero de Ramificacdes
Primérias; NRS - Namero de Ramifica¢des Secundérias; NVM - Numero de Vagens Madura; NVI -
Namero de Vagens Imaturas; NTV - Ndmero total de Vagens; NGT - NUimero de Gindforos Totais; NGTI
- NUmero de Gindéforos Totais Inferior; CV - Comprimento da vagem; LV - Largura da vagem; ComS —
Comprimento da Semente; P100V - Peso de 100 Vagens; P100S - Peso de 100 Sementes.

Fonte: Autoria prépria, 2025.

Na Figura 1, é apresentado o dendrograma obtido por meio da andlise de
agrupamento com base em variaveis categoricas, utilizando o método UPGMA. A analise
permitiu a formacao de seis grupos distintos entre os 100 acessos de amendoim avaliados.
O Grupo | concentrou 0 maior nimero de acessos, totalizando 52 gendtipos: 53, 54, 64,
86, 62, 65, 56, 59, 61, 63, 87, 69, 72, 70, 95, 81, 73, 58, 67, 78, 80, 82, 91, 71, 100, 85,
93, 92, 94, 99, 83, 77, 52, 84, 51, 55, 74, 68, 89, 90, 79, 97, 76, 88, 75, 57, 66, 96, 22, 33,



21, 25 e 36. O Grupo Il foi composto por 41 acessos: 12, 44,9, 14,1,6,5, 7, 2, 10, 8, 11,
3,4, 13,17, 32, 43, 45, 47, 41, 24, 26, 27, 38, 16, 39, 40, 46, 50, 20, 30, 28, 34, 35, 18,
23,19, 31,48 e 37. Os Grupos I, 1V, V e VI foram formados por apenas um acesso cada,
sendo eles os acessos 49, 98, 15 e 42, respectivamente. O método UPGMA mostrou-se
eficiente para essa discriminacao, como ja relatado na literatura (Cruz et al., 2014).

A andlise de agrupamento evidenciou uma ampla variabilidade genética entre os
acessos de amendoim, com a formacéo de dois grupos principais e quatro grupos menores,
compostos por gendtipos isolados: 15, 42, 49 e 98. O acesso 49 destacou-se por apresentar
0s maiores valores para peso de 100 vagens (P100V) e peso de 100 sementes (P100S),
demonstrando elevado potencial produtivo. O acesso 15, por sua vez, apresentou 0S
maiores valores para nimero de vagens imaturas (NVI) e namero de vagens totais (NVT),
0 que reforca sua aptidao para rendimento. Ja 0 acesso 42 obteve os maiores valores para
namero de vagens maduras (NVM) e nimero de ginoforos totais inferiores (NGTI), sendo
promissor para caracteristicas associadas ao desempenho reprodutivo. Em contrapartida,
0 acesso 98 apresentou 0s menores valores para numero de vagens maduras (NVM),
comprimento do foliolo (ComFl), altura da haste principal (AHP) e largura da planta (LP),
indicando desempenho inferior para esses descritores.

Essa estrutura revela a presenca de materiais geneticamente distintos dentro do
conjunto avaliado, o que é especialmente relevante para programas de melhoramento
genético, que buscam diversidade para ampliar a base genética e selecionar combinagdes
promissoras (Swarup et al., 2021).

A formacéo de grupos distintos, incluindo acessos isolados, evidencia a elevada
divergéncia genética de determinados gendtipos em relacdo aos demais, o que os qualifica
como potenciais genitores em programas de cruzamento. Genotipos como o 15 e 0 42,
oriundos da CCA/UFC, sendo o 15 proveniente dos Estados Unidos e 0 98 do Senegal,
ilustram a influéncia significativa da origem geografica sobre a diversidade observada. A
inclusdo de acessos com origens distintas e caracteristicas Unicas pode favorecer o
desenvolvimento de cultivares adaptadas a condicGes especificas, como aquelas
encontradas no semiarido ou em sistemas agricolas de base ecoldgica (Silveira et al.,
2019).

Estudos como o de Buratto et al. (2016), utilizando descritores morfoldgicos e

produtivos, permitiram a distingdo de acessos de amendoim com base na similaridade



genética, agrupando-os em cinco grupos distintos, com potencial aplicagdo na selecdo de
caracteristicas agrondmicas de interesse. Da mesma forma, Souza et al. (2019), ao avaliar
a produtividade de gendtipos de amendoim sob diferentes regimes de adubac&o,
identificaram o acesso 43, pertencente ao grupo I, como menos exigente em adubacao
em comparacdo aos demais. Ja Sousa et al. (2023), ao analisar 0s acessos 8 e 26 sob
diferentes condicOes de adubagdo e estresse, observaram que o manejo nutricional
adequado favoreceu o desempenho do acesso 26, enquanto o acesso 8 apresentou melhor
resposta na produtividade, nimero de vagens e massa seca de vagens sob condicdes de
estresse.



Figura 1. Dendrograma obtido pelo agrupamento Ligacdo Média Entre Grupos (UPGMA).
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CCC: 0.797; Distor¢do: 2.73; Estresse 16.53; Probabilidade: significativa a 1%. Grupo I: verde;
Grupo II: azul, Grupo I11: marrom, Grupo 1V: amarelo; Grupo V: rosa; Grupo VI: vermelho.
Fonte: Autoria prépria, 2025.

4. CONSIDERACOES FINAIS

Os acessos de amendoim avaliados apresentaram bons niveis de herdabilidade,
especialmente para os principais caracteres morfoldgicos e produtivos, o que indica forte
controle genético e menor influéncia ambiental sobre essas caracteristicas. Os genotipos
15, 42 e 49 destacaram-se por caracteristicas produtivas e reprodutivas relevantes,
evidenciando seu potencial. Portanto, esses resultados sugerem que 0s acessos possuem
potencial promissor para serem utilizados em programas de melhoramento genético, com

vistas & obtengdo de genotipos superiores adaptados as condigdes do semiérido.
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