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UTILIZAÇÃO DE REDES NEURAIS ARTIFICIAIS NA ESTIMATIVA DA 

DIVERSIDADE GENÉTICA ENTRE CULTIVARES BRASILEIRAS DE 

VIDEIRA 

 

RESUMO 

 
 

A videira (Vitis spp.) é uma frutífera de grande importância no mundo, onde 
apresenta ampla diversidade de cultivares plantadas. A uva é utilizada tanto 
para produção de alimentos industrializados quanto para consumo in 
natura, trazendo grandes benefícios à saúde humana, devido a sua alta 
qualidade nutricional, como a presença de compostos bioativos e 
antioxidantes. O gênero Vitis apresenta grande variabilidade genética 
quanto as características morfoagronômicas e aos atributos de qualidade 
dos frutos. Essas variações podem ser observadas em componentes de 
produção, características físicas, físico-químicas e compostos bioativos 
presentes nos frutos. Desse modo, o objetivo do presente estudo foi estimar 
parâmetros genéticos e estudar a diversidade genética em cultivares 
brasileiras de videira, com base em variáveis morfoagronômicas e de 
qualidade dos frutos. Trinta e seis cultivares foram avaliadas em duas 
safras consecutivas, utilizando vinte e uma variáveis. A estimativa dos 
parâmetros genéticos foi realizada utilizando REML/BLUP. Os valores 
genéticos foram utilizados para calcular a dissimilaridade entre as cultivares 
através da distância Euclidiana. A análise de agrupamento foi realizada 
utilizando mapas auto-organizáveis. De acordo com os resultados, todas 
as características analisadas apresentaram diferenças significativas entre 
as cultivares avaliadas, exceto percentagem de brotação. Análise de 
agrupamento revelaram a formação de 5 grupos, destacando similaridades 
e diferenças entre as cultivares com base em suas características. 
REML/BLUP e SOM foram eficientes nas estimativas dos parâmetros 
genéticos e diversidade genética entre as cultivares analisadas. A 
cultivares brasileiras de videira apresentam alta variabilidade genética para 
as características morfoagronômicas e de qualidade dos frutos, e permitiu 
a identificação de genótipos divergentes com potencial de aproveitamento 
em futuros cruzamentos promissores visando a obtenção de novas 
cultivares adaptadas a diferentes regiões edafoclimáticas e fortalecimento 
da viticultura tropical.  

 

Palavras–chave: uva, modelos mistos, mapas auto-organizados, 
dissimilaridade 
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ABSTRACT 

 
 

The vine (Vitis spp.) is a fruit tree of great importance in the world, which 
has a wide diversity of planted cultivars. Grapes are used for both 
industrialized foods and for fresh consumption, bringing great benefits to 
human health, due to their high nutritional quality, such as the presence of 
bioactive compounds and antioxidants. The genus Vitis presents great 
genetic variability in terms of morphoagronomic characteristics and fruit 
quality attributes. These variations can be observed in production 
components, physical, physicochemical characteristics and bioactive 
compounds present in the fruits. Therefore, the objective of the present 
study was to estimate genetic parameters and study genetic diversity in 
Brazilian grapevine cultivars, based on morphoagronomic and fruit quality 
variables. Thirty-six cultivars were evaluated in two consecutive harvests, 
using twenty-one variables. The estimation of genetic parameters was 
performed using REML/BLUP. The genetic values were used to calculate 
the dissimilarity between cultivars using Euclidean distance. Cluster 
analysis was performed using self-organizing maps. According to the 
results, all analyzed traits showed significant differences between the 
cultivars, except sprouting percentage. Cluster analysis revealed the 
formation of 5 groups, highlighting similarities and differences between 
cultivars based on their characteristics. REML/BLUP and SOM were 
efficient in estimating genetic parameters and genetic diversity among the 
cultivars studied. Brazilian grapevine cultivars present high genetic 
variability for morphoagronomic and fruit quality traits, and allowed the 
identification of divergent genotypes with potential for use in future crosses 
aimed at obtaining new cultivars adapted to different soil and climate regions 
and strengthening tropical viticulture. 
 
 
Keywords: grape, mixed models, self-organizing maps, dissimilarity 
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1 INTRODUÇÃO 
 

A videira (Vitis spp.) é uma cultura de grande importância 

socioeconômica, que apresenta ampla diversidade de cultivares plantadas. A 

uva é usada tanto para produção de industrializados quanto para consumo in 

natura, trazendo grandes benefícios à saúde humana, devido a sua alta 

qualidade nutricional, como a presença de sais minerais, compostos fenólicos e 

antioxidantes (De Lorenzis et al., 2015; Keskin et al., 2021). Segundo o IBGE 

(Instituto Brasileiro de Geografia e Estatística) no ano de 2022, a área plantada 

no Brasil foi estimada em 74,520 mil hectares, com produção de 1,633 milhões 

de toneladas de uvas de mesa e processamento, com destaque para a 

mesorregião do Submédio do Vale do São Francisco, que corresponde a cerca 

de 30% desta produção (Anuário Brasileiro de Horti e Fruit, 2022). 

O gênero Vitis apresenta grande variabilidade genética quanto as 

características morfoagronômicas e aos atributos de qualidade dos frutos. Essas 

variações podem ser observadas em componentes de produção, características 

físicas, físico-químicas e compostos bioativos presentes no fruto. Desse modo, 

estudos de diversidade genética são cruciais pois permitem a diferenciação 

entre acessos, auxiliam na identificação de genótipos contrastantes para a 

realização de cruzamentos promissores, possibilitam compreender a base 

genética e as relações de parentesco entre populações ou cultivares em uma 

determinada região geográfica ou país. Ainda, são ferramentas importantes para 

identificar possíveis grupos com maior grau de heterose em cruzamentos futuros 

(Abiri et al., 2020; Campos et al., 2016; Deu et al., 2008; Kupe et al., 2021; Villano 

et al., 2023). 

A avaliação e caracterização morfoagronômica de um Banco de 

Germoplasma proporciona informações que contribuem para a escolha correta 

dos melhores genótipos de acordo com os objetivos dos programas de 

melhoramento genético. Para o avanço desses programas, é importante que 

sejam conhecidas a herança das características envolvidas e a base genética 

dos parentais, que podem ser elucidadas em estudos de diversidade genética 

(Dallakyan et al., 2020). Nesse cenário, as estimativas de parâmetros genéticos 

são fundamentais para compreender a ação dos genes envolvidos no controle 

de determinada característica e é considerada uma ferramenta importante para 
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os melhoristas, pois pode predizer o ganho genético (Viana; Resende, 2014). 

Dentre as metodologias recomendadas para obtenção das estimativas dos 

parâmetros genéticos, destaca-se o REML/BLUP (Máxima Verossimilhança 

Residual ou Restrita/Melhor Predição Linear não Viesada), o qual confere maior 

acurácia e precisão nas estimativas, especialmente aquelas obtidas de ensaios 

desbalanceados, situação comum em espécies perenes e quando se dispõe de 

grande número de plantas (Resende, 2016). 

A diversidade genética existente entre cultivares brasileiras de videira 

pode ser determinada através de métodos biométricos, para estimar a 

dissimilaridade, por meio de técnicas de análise multivariadas. Dentre essas 

técnicas, destacam-se as variáveis canônicas, componentes principais e os 

métodos de agrupamento, como o método de otimização de Tocher e o 

hierárquico de ligação média não ponderada entre grupos (UPGMA). A 

dissimilaridade pode ser medida através de variáveis quantitativas por 

intermédio da distância euclidiana e, principalmente, da distância generalizada 

de Mahalanobis que calcula a covariância dos resíduos (Mahmoud et al., 2023; 

Matsuo et al., 2012; Sharmin et al., 2021). 

Atualmente, também se tem utilizado redes neurais artificiais para inferir 

a divergência genética existente entre acessos ou cultivares. As redes neurais 

artificiais (RNAs) são técnicas computacionais que apresentam um modelo 

inspirado na estrutura neural do cérebro humano e que adquirem conhecimento 

por meio de experiência. No melhoramento genético de plantas, entre os 

modelos de RNAs, pode-se destacar os Mapas auto-organizados de Kohonen 

(SOMs), que é indicado para agrupamento de genótipos e reconhecimento de 

padrões (Oliveira et al., 2020; Sant’Anna et al., 2021). 

Em estudos recentes, os modelos de RNAs, devido à sua capacidade em 

solucionar problemas não linearmente separáveis e captar características 

complexas de dados incompletos, em nível experimental, têm sido utilizados na 

predição de valores genéticos para várias espécies como soja (Abraham et al., 

2020), ajowan (Niazian et al., 2018), milho (García-Martínez et al., 2020), cana-

de-açúcar (Ghazvinei et al., 2018), cártamo (Abdipour et al., 2019), beterraba 

(Caliskan et al., 2020), como também em estudo de aprendizado profundo para 

genômica de plantas e melhoramento de culturas (Wang et al., 2020), 

fenotipagem (Toda et al., 2020), previsão de rendimento de colheita (Khaki et 

https://acsess.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1002/csc2.20816?casa_token=Ka-y-8H-LuwAAAAA%3Ax5XWKwX4Z3n08cf5-omcct9qK2ZZ6HY7gDwOSPwdgHJXeTSziB4J97ctGfJDUZrKvAaDBWg146WAOJhE&csc220816-bib-0025
https://acsess.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1002/csc2.20816?casa_token=Ka-y-8H-LuwAAAAA%3Ax5XWKwX4Z3n08cf5-omcct9qK2ZZ6HY7gDwOSPwdgHJXeTSziB4J97ctGfJDUZrKvAaDBWg146WAOJhE&csc220816-bib-0038
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al., 2020), entre outros. 

Nesse contexto, a utilização de métodos biométricos avançados para 

maior acurácia dos valores genéticos, como modelos mistos e redes neurais 

artificiais é uma importante estratégia na caracterização dos recursos genéticos 

em programas de melhoramento. Dentre as vantagens, destacam-se a seleção 

de genótipos e posterior obtenção de cultivares adaptadas a diferentes regiões 

edafoclimáticas e redução do tempo e custo em programas de melhoramento 

genético. 

Desse modo, o presente estudo teve como objetivo caracterizar, estimar 

parâmetros genéticos e estudar a diversidade genética em cultivares brasileiras 

de videira, com base em variáveis morfoagronômicas, de qualidade dos frutos e 

compostos bioativos, utilizando modelos mistos e redes neurais artificiais a fim 

de agregar maiores informações para utilização das cultivares no melhoramento 

genético da videira ou em cultivos comerciais. 
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2 FUNDAMENTAÇÃO TEÓRICA 

2.1 A cultura da videira 

 
O provável centro de origem paleontológico da videira fica na atual 

Groelândia, com centros de diversidade na Ásia, Eurásia e América, sendo 

considerada uma das frutas de domesticação mais antiga (This et al., 2006). No 

Brasil, a videira foi introduzida em 1532, por Martim Afonso de Souza, na então 

capitania de São Vicente, atual estado de São Paulo, sendo a priori uvas finas 

(Vitis vinifera L.), com origem em Portugal e Espanha. A partir do século XIX 

foram introduzidas variedades americanas (Leão; Possidio, 2000). 

A videira pertence à família Vitaceae Juss. que é composta por 16 gêneros 

e contém cerca de 950 espécies. Dentre estes gêneros, o gênero Vitis é 

considerado o mais antigo, dividido em dois subgêneros com base nas 

diferenças no número de cromossomos: Euvitis (2n = 38) e Muscadinia (2n = 40), 

o único com importância econômica por produzir frutos comestíveis (Keller, 2015; 

Lu et al., 2018; USDA, 2023).  

As principais características morfológicas do gênero Vitis incluem: folhas 

simples, alternas, pecioladas, cordiformes, com cinco lóbulos, glabras na face 

adaxial e tomentosa na face abaxial; gavinhas simples ou bifurcadas; pétalas de 

flores fundidas que se separam na base, formando uma caliptra ou ‘tampa’; 

inflorescência do tipo racemo; corola com pétalas unidas distalmente formando 

caliptra; disco floral na forma de anel na base do ovário; prefloração valvar e 

gineceu bicarpelar e bilocular; frutos em forma de bagas, macias e com poupa; 

sementes com tegumento liso, podem estar presentes de uma a quatro por baga, 

ou ausentes (Keller, 2015; Walker et al., 2019).  

Ainda, a planta é classificada como angiosperma eudicotiledônea, 

trepadeiras, perene, lenhosa, monoica ou dioica, ramos com casca aderente ou 

que se desprende. As plantas masculinas são geralmente infrutíferas, sendo 

bastante utilizadas como porta-enxerto (Leão; Borges, 2009). O ciclo vital varia 

em função da espécie, cultivar, condições edafoclimáticas e os diversos tratos 

culturais. 

 

2.2 Importância econômica 



24  

 
A viticultura é uma atividade agrícola milenar, que se destaca atualmente 

pelo uso de novas tecnologias, diversidade de cultivares plantadas e 

produtividade (Oliveira et al., 2023). Segundo dados da FAOSTAT (Food and 

Agriculture Organization Corporate Statistical Database, 2023), no ano de 2021, 

foram colhidas mundialmente 73.5 milhões de toneladas de uvas em 6.76 

milhões de hectares. Devido a cultura ter sido explorada em diversas localidades, 

desde o continente Europeu, responsável por 36,6% da produção mundial, assim 

como, no continente Asiático responsável por 35,3% da produção, na América 

com 18,6%, África com 6,4% e até a Oceania que deteve 3,1% da produção 

mundial de uva neste ano. Os cinco países maiores produtores são, a China 

(11.200.000 t), a Itália (8.149.400 t), a Espanha (6.086.920 t), os Estados 

Unidos (5.488.490 t) e a França (5.073.580 t). No Brasil, a área plantada foi de 

75.007 ha com produção cerca de 1.748.197 toneladas de uvas, ocupando a 15ª 

posição no ranking mundial (IBGE, 2023; International Organization of Vine and 

Wine - IOV, 2022). 

No que tange às exportações brasileiras de uvas, no ano de 2022 foram 

exportadas cerca de 73,2 mil toneladas, resultando em uma receita de US$ 178,3 

milhões (COMEXTAT, 2023). No Nordeste brasileiro, os estados de Pernambuco 

e Bahia são os principais produtores e exportadores de uvas de mesa com média 

de produtividade de 42,5 t/ha e 29,5 t/ha, respectivamente. Nos demais estados 

o cultivo da videira ainda é muito reduzido, embora o interesse pela cultura venha 

aumentando significativamente (IBGE, 2023). 

O Submédio do Vale do São Francisco, localizado nos estados de 

Pernambuco e Bahia, é o principal produtor e exportador de uvas finas de mesa 

do país e, em 2022 sua produtividade foi de 35,7 t/ha. A uva gera mais de 3 

bilhões de reais em valor da produção no Brasil, sendo que aproximadamente 

dois terços deste total, 2 bilhões de reais, foi originado no Vale do São Francisco 

e mantém sua trajetória de crescimento de área, saindo de 8,5 mil ha em 2013 

para 11,1 mil ha em 2022, um aumento de 30,58% (IBGE, 2023; Oliveira et al., 

2023). Nesse cenário, o cultivo irrigado no semiárido tem se destacado pela 

antecipação de ciclos de produção de culturas influenciados por condições 

edafoclimáticas durante as fases fenológicas (Gambetta et al., 2020), permitindo 

até duas safras e meia por ano (Perin et al., 2023). 
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2.3 Recursos genéticos 

 
Por muitos séculos, os humanos vêm utilizando os recursos do mundo 

vegetal e adaptando-os às suas necessidades. A diversidade resultante de 

plantas úteis é uma importante fonte de alimento para humanos e animais. Além 

da nutrição, as plantas fornecem matéria-prima para as indústrias química e 

farmacêutica e são fonte de energia renovável (Turzhigitova et al., 2022). A troca 

global de germoplasma é facilitada pelo Tratado Internacional de Genética de 

Recursos Vegetais para Alimentação e Agricultura (ITPGRFA), que visa melhorar 

a conservação, troca e uso sustentável de recursos genéticos vegetais para 

alimentação e agricultura (Nybom; Lãcis, 2021). 

Os bancos de germoplasma desempenham um papel importante na 

conservação da variabilidade dos recursos genéticos de plantas (Migicovsky et 

al., 2019). No Brasil, existem inúmeros bancos de conservação de germoplasma, 

de diferentes espécies, mantidos, em geral, por instituições públicas de ensino e 

pesquisa.  

Considerando-se a videira, o mais importante Banco de Germoplasma é 

mantido pela Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuária (EMBRAPA) em dois 

locais com condições climáticas distintas: Embrapa Uva e Vinho em Bento 

Gonçalves - RS e Embrapa Semiárido em Juazeiro - BA. A diversidade genética 

armazenada nessas coleções pode fornecer novos impulsos para pesquisa de 

melhoramento, por exemplo, introduzindo novos alelos em cultivares existentes, 

com caracteres de interesse agronômico (Laura et al., 2021).  

Além da manutenção e regeneração, uma tarefa importante dos bancos 

de germoplasma é a caracterização morfoagronômica dos acessos (Emrul, 

2018), o que permite a realização de estudos a respeito da diversidade genética 

das espécies. 

 

2.4 Caracterização morfoagronômica e de qualidade de frutos 

 
A caracterização morfoagronômica é aplicada em diversas finalidades, 

com ênfase em caracteres de interesse comercial, bem como caracterização 
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morfofenológica, visando a produtividade e, parâmetros de qualidade do fruto. 

Além disso, essa atividade pode ser utilizada para gerar informações sobre 

acessos conservados, no estudo da diversidade genética, distinguir uma 

característica importante e subsidiar programas de melhoramento genético 

fazendo a identificação de um ou vários genótipos desejáveis (Akram et al., 2021; 

Moreira et al., 2009). Essas características podem ser classificadas como 

caracteres quantitativos ou qualitativos, determinadas sob interação com o 

ambiente. As características quantitativas são controladas por vários genes e 

possuem maior influência ambiental na expressão do fenótipo, já as qualitativas 

são controladas por um ou poucos genes e não sofrem tanta influência ambiental 

(Last et al., 2014). 

 

2.4.1 Componentes de produção 

 
O sucesso na produção de uvas em quantidade e qualidade superiores 

depende de vários fatores que estão associados desde o manejo até a colheita 

(Ferracioli Vedoato et al., 2020). Dentre esses fatores, o número de gemas 

deixadas após a poda afeta diretamente o rendimento. Segundo Ćirković e Garić 

(2006) que analisaram o rendimento na cultivar Riesling Rhine com 20 a 30 

gemas, no seu estudo o rendimento variou de 3,4 kg a 5,4 kg por videira. Porta-

enxerto, condições climáticas, características genéticas inerentes a cultivar, 

idade da planta e o sistema de produção podem interferir no desenvolvimento 

vegetativo da videira. Assim, as condições ideais de temperatura, intensidade 

luminosa, associadas ao controle da umidade do solo e correta disponibilidade 

de nutrientes, influenciam na fertilidade de gemas (Oliveira et al., 2023). 

O índice de fertilidade de gemas é uma característica importante no 

melhoramento da videira. Para determinar o rendimento de uma cultivar, faz-se 

necessário conhecer a fertilidade de gemas que pode ser definida como a 

capacidade de se diferenciar de gemas vegetativas em gemas frutíferas e pode 

ser considerada uma medida quantitativa do potencial de uma planta para 

produzir frutos (Leão; Silva, 2003). Da Silva et al. (2018) analisando a cultivar 

‘Isabel Precoce’, observaram alta fertilidade de suas gemas, com cerca de 2,0 

cachos por broto. 

O número de cachos, por sua vez, é consequência da fertilidade de gemas, 
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estando, portanto, altamente correlacionado com produção por planta ou 

produtividade. Essa característica depende de cada cultivar, mas em uma 

mesma cultivar pode ocorrer grandes variações de um ciclo para outro, onde o 

clima pode ter grande influência na fertilidade de gemas (Leão; Silva, 2003). A 

massa fresca de ramos e folhas é considerado um dos principais componentes 

de produção que avaliam o vigor das plantas. Altos valores de massa fresca de 

ramos e folhas tem sido associado a uma maior produção de fotoassimilados nos 

tecidos vegetais (Keller, 2015). 

 
2.4.2 Características físicas 

 
Características físicas presentes nos cachos e nas bagas, como peso, 

comprimento e largura dos cachos; peso, comprimento e diâmetro das bagas; e 

firmeza, são de grande importância para o melhoramento da videira, pois a 

qualidade de um produto alimentício é muito influenciada pela aparência externa 

(Khoje, 2018; Ozden; Deveci, 2023), além de ser um determinante no valor de 

mercado e na aceitação dos consumidores. As características relacionadas ao 

tamanho do cacho e uniformidade das bagas são importantes para a 

comercialização, pois cachos com peso médio de 300 g e com boa aparência 

externa são mais atrativos ao consumidor. Os mercados consumidores de uvas 

apresentam diferentes exigências com relação a características externas dos 

frutos. O mercado europeu é um pouco mais exigente que o norte-americano, já 

o mercado brasileiro apresenta mais flexibilidade (Tondato; Lima Filho; Tarsitano, 

2009). 

Durante a maturação, o fruto sofre mudanças notáveis na cor da casca, por 

exemplo, nas cultivares de uvas brancas em alguns casos passando de verde 

para verde amarelado e nas cultivares de uvas tintas de verde para rósea, 

avermelhada ou preta, como resultado de mudanças no conteúdo e composição 

de pigmentos individuais. A coloração do fruto é um dos principais parâmetros 

de qualidade, pois tem grande impacto na escolha pelo consumidor, devendo 

apresentar uniformidade e intensidade (İşçi; Kacar; Altındişli, 2020). As 

mudanças na cor da casca em uvas durante o amadurecimento estão 

relacionadas principalmente a modificação da concentração dos pigmentos nos 

tecidos superficiais (Agati et al., 2005). Comumente, essas mudanças da cor 

https://www.sciencedirect.com/topics/agricultural-and-biological-sciences/photosynthetic-pigment
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0925521418305593?casa_token=R6X0D3wxZRgAAAAA%3ABYfjDVtk_P7lEipMA4jOlleM7dbYiFpTJ4r55OSAShFFVc7wQxN8p-DMwQ5UYhisDqnFlQMF&bib0005
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verde para rósea, avermelhada ou preta é modulada pelo acúmulo de 

antocianinas juntamente com a degradação da clorofila (Agati et al., 2008; 

Hagen et al., 2006). 

A firmeza da uva também é considerada um importante atributo de 

qualidade, pois melhora as características sensoriais, aumenta a resistência ao 

transporte e previne o ataque de microrganismos (Brito et al., 2019), sendo uma 

característica decisiva na aceitabilidade dos consumidores, especialmente para 

o consumo in natura. Por outro lado, a perda de firmeza ou amolecimento dos 

tecidos do pericarpo pode ocasionar um efeito reverso, de modo a influenciar 

negativamente não só na qualidade da fruta, mas também na sua vida útil, 

transportabilidade e resistência a doenças (Nelson, 1978; Wu; Ren; Hua, 1992).  

À medida que as uvas amadurecem, ocorre a quebra da parede celular e 

perda de turgor que ocasiona no amaciamento dos frutos. Diversos fatores 

podem influenciar a integridade da firmeza, tais como o manejo, a cultivar, o 

estádio de maturação, pluviosidade e as práticas agronômicas. Segundo Ribeiro 

et al. (2012), alguns elementos da textura, como a resistência das bagas à força 

de compressão, podem indicar a facilidade do desprendimento do pedicelo das 

uvas, situação desejável em uvas para processamento. 

 
2.4.3 Características físico-químicas 

 
Os ácidos orgânicos são constituintes que influenciam diretamente o 

equilíbrio do sabor, estabilidade química e pH das frutas. Os ácidos tartárico, 

cítrico e málico são os ácidos orgânicos mais abundantes encontrados nas uvas. 

Altos teores de ácido muitas vezes reduzem a qualidade da fruta, mas 

concentrações moderadas podem melhorar a palatabilidade da baga (Yang et 

al., 2020). Durante o crescimento e maturação dos frutos a intensidade de 

síntese ou degradação desses compostos podem variar de acordo com as 

condições climáticas de cada região (Zeravik et al., 2016). Ainda, essas 

variações podem ocorrer em função da cultivar. De acordo com Uyak et al. 

(2020), as quantidades de ácidos orgânicos variaram de 1362,06 µg g-¹ a 

4269,90 µg g-¹ para o ácido tartárico em estudo com diferentes cultivares de 

uvas e de 1072,70 µg g-¹ a 2858,69 µg g-¹ para o ácido málico. 

Os sólidos solúveis estão associados à doçura, principalmente ao sabor da 

https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0925521418305593?casa_token=R6X0D3wxZRgAAAAA%3ABYfjDVtk_P7lEipMA4jOlleM7dbYiFpTJ4r55OSAShFFVc7wQxN8p-DMwQ5UYhisDqnFlQMF&bib0015
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0925521418305593?casa_token=R6X0D3wxZRgAAAAA%3ABYfjDVtk_P7lEipMA4jOlleM7dbYiFpTJ4r55OSAShFFVc7wQxN8p-DMwQ5UYhisDqnFlQMF&bib0015
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0925521418305593?casa_token=R6X0D3wxZRgAAAAA%3ABYfjDVtk_P7lEipMA4jOlleM7dbYiFpTJ4r55OSAShFFVc7wQxN8p-DMwQ5UYhisDqnFlQMF&bib0110
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0963996905000633?casa_token=6VtJ1JPgjIQAAAAA%3A2PkS3vLxklDkdCYbJWHdVLhTP0bpKbdpU_rT7g7Xyig0QQ5cUwuu8l4To9tg1NuPAJt1G2V8&bib48
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fruta (Shafique et al., 2006). Altos teores de sólidos solúveis são provenientes da 

conversão de amido em açúcares solúveis, decomposição de açúcares 

complexos em açúcares simples, digestão da parede celular e redução de ácidos 

orgânicos (Cortés et al., 2016; Khalil et al., 2023). Segundo Ahmadi Soleimanie 

e Vafaee (2023), os teores de sólidos solúveis podem apresentar grande 

variação de acordo com a cultivar, com registros de 22,40% para o maior valor e 

14,27% para o menor valor. 

Os teores de sólidos solúveis (SS) e a acidez titulável (AT) são 

características de qualidade importantes para a comercialização de uvas de 

mesa, que determinam sua maturação plena e afetam na decisão de compra do 

consumidor (Arendse et al., 2018). Consequentemente, o teor de SS e AT das 

uvas devem ser considerados durante o armazenamento. O teor de SS da fruta 

pode ser medido extraindo o suco da polpa e mensurado por intermédio de um 

refratômetro (Fernández-Novales et al., 2019), já a AT da fruta é determinada 

pelo método de titulação ácido-base (Sández et al., 2019). 

A relação entre sólidos solúveis e acidez titulável (SS/AT) expressa o sabor 

dos frutos. Os frutos com valor intermediários para esta característica são 

considerados mais palatáveis (Carvalho Júnior et al., 2021). De acordo com 

Chitarra e Chitarra (2005), o equivalente entre ácidos orgânicos e açúcares pode 

ser usado como critério de avaliação do ‘flavor’ (palavra designada para o 

conjunto de características relacionadas ao paladar e ao aroma da fruta), o flavor 

é um dos atributos mais importantes de qualidade dos frutos, e muitas vezes é o 

principal determinante da escolha de um determinado produto pelo consumidor. 

O SS/AT é um atributo importante, pois fornece informações precisas sobre o 

equilíbrio entre os dois componentes analisados, ou seja, sobre o sabor da fruta. 

 

2.4.4 Características químicas e compostos bioativos 

 
As uvas apresentam uma elevada fonte de compostos fenólicos, 

especificamente polifenóis que possuem excelentes propriedades antioxidantes 

(Ali et al., 2010). Esses compostos são de grande interesse tanto para a saúde 

do consumidor, por reduzirem o risco de diversas doenças crônicas, quanto para 

a qualidade da matéria-prima e de seus produtos elaborados (Samoticha; 

Wojdyło; Golis, 2017). A qualidade dos compostos bioativos e a composição das 

https://www-sciencedirect.ez21.periodicos.capes.gov.br/science/article/pii/S2212429222001031?via%3Dihub&bib1
https://www-sciencedirect.ez21.periodicos.capes.gov.br/science/article/pii/S030881462031431X?via%3Dihub&b0140
https://www-sciencedirect.ez21.periodicos.capes.gov.br/science/article/pii/S030881462031431X?via%3Dihub&b0140
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uvas são influenciadas por fatores intrínsecos relacionados a cada cultivar 

(Cunko et al., 2014), como por fatores extrínsecos, tais com as condições 

agrícolas e ambientais (Zhang et al., 2014). Características do solo, umidade e 

temperatura podem impactar diretamente no perfil nutricional e sensorial, 

incluindo compostos polifenólicos, substâncias aromáticas e açúcares 

(Mackenzie; Christy, 2005 ; Wang; Sun; Charg, 2015). Nos últimos anos, os 

compostos fenólicos ganharam interesse de outras indústrias por sua ampla 

gama de aplicações. 

Os polifenóis são produzidos pelos metabólitos secundários de diversas 

plantas, como as videiras, e são classificados em dois grupos: flavonoides 

(flavanóis, flavonóis  e  antocianinas)  e  não  flavonoides  (ácidos  

fenólicos,  estilbenos e taninos) (Garrido; Borges, 2013; Pandey; Rizvi, 2009; 

Williamson, 2017). Ambos contribuem para adstringência, cor, sabor, odor e 

estabilidade oxidativa das frutas. Ademais, atuam como um mecanismo de 

defesa contra ataques patogênicos em grandes concentrações e radiação UV, 

portanto, os polifenóis são amplamente encontrados no caule, folha, casca, 

semente e polpa nas uvas (Xia et al., 2010). Os polifenóis podem reduzir o 

estresse oxidativo causado por espécies reativas de oxigênio (ROS) e os danos 

causados por espécies reativas de nitrogênio (RNS), encerrando a reação em 

cadeia ou reduzindo a atividade catalítica envolvida em suas respectivas 

gerações (Hussain et al., 2016; Mao et al., 2017). Este mecanismo pode ser 

aplicado na indústria alimentícia para proporcionar maior vida de prateleira e 

estabilidade. Para a saúde humana, demonstrou fornecer inúmeros benefícios 

de promoção da saúde, incluindo anti-inflamatório, antienvelhecimento e 

antimicrobiano (Baxter, 2008; Magrone et al., 2019; Schagen et al., 2012; Yadav 

et al., 2015). 

Os flavonoides possuem uma estrutura básica C6-C3-C6 e podem ser 

divididos em vários subgrupos de acordo com suas características estruturais. 

Esses subgrupos são antocianinas, flavanóis, flavonóis e flavanonóis. Os 

flavonoides podem ocorrer em várias formas modificadas, correspondendo a 

hidroxilação, metilação e principalmente glicosilação (Abad-García et al., 2009). 

Os não flavonoides podem ser subdivididos em ácidos fenólicos e estilbenos. Os 

ácidos fenólicos são geralmente hidroxilados e podem ser divididos em dois 

grupos: ácidos hidroxibenzóicos e hidroxicinâmicos. Os principais compostos 

https://www-sciencedirect.ez21.periodicos.capes.gov.br/topics/food-science/phenolic-compound
https://www-sciencedirect.ez21.periodicos.capes.gov.br/science/article/pii/S2212429222001031?via%3Dihub&bib59
https://www-sciencedirect.ez21.periodicos.capes.gov.br/science/article/pii/S2212429222001031?via%3Dihub&bib93
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fenólicos identificados nas uvas são: quercetina, quercetina 3-ramnósido, 

quercetina 3-glucósido, quercetina 3-galactósido, kaempferol, miricetina, 

catequina e epicatequina (flavonoides); ácido gálico, protocatequina, ácido 

vanílico, ácido caféico, ácido caftárico, ácido pt-resveratrol, t-piceid e ε-viniferina 

(estilbenos) (Fontana et al., 2016; Piñeiro et al., 2017). 

As antocianinas pertencem ao grupo de flavonoides solúveis em água e são 

amplamente distribuídas em flores e frutos, na qual conferem pigmentação 

arroxeada, alaranjada, azulada e avermelhada (Khoo et al., 2017; Mazza, 2018). 

Esses pigmentos estão localizados principalmente nos vacúolos das células da 

casca das uvas e são um dos critérios chaves para avaliação dos atributos de 

qualidade (Crupi et al., 2021). As antocianinas mais comuns nas uvas são 

cianidina, delfinidina, malvidina, pelargonidina, peonidina e petunidina, e suas 

concentrações variam de acordo com a cultivar (Liang et al., 2008; Paun; 

Botoran; Niculescu, 2022). 

 

2.5 Diversidade genética na videira 

 
Uma condição fundamental para a evolução biológica é a existência da 

diversidade genética. No passado, a natureza dióica das espécies de videira 

selvagem desempenhou um papel crucial na manutenção da heterozigose e, 

consequentemente, da diversidade genética. Isso também aumentou as chances 

de hibridação e o desenvolvimento de formas híbridas, especialmente em áreas 

onde espécies simpátricas coexistiam. As uvas também desempenharam um 

papel importante na conservação e no aumento da diversidade genética, pois 

quando as bagas amadureciam, elas eram consumidas por pássaros, que 

dispersavam suas sementes na natureza. Essas sementes podiam gerar 

indivíduos únicos e introduzir novos alelos nas populações por onde passavam 

(Walker et al., 2019; Yue et al., 2019). 

A pesquisa sobre diversidade genética desempenha um papel crucial no 

aprimoramento das populações de plantas e na disponibilização de recursos 

valiosos de germoplasma para o desenvolvimento de novas variedades (Yue et 

al., 2019). Estresses bióticos e abióticos causados por patógenos emergentes, 

pragas e mudanças climáticas têm impulsionado a busca por variedades mais 

https://www-sciencedirect.ez21.periodicos.capes.gov.br/science/article/pii/S030881462031431X?via%3Dihub&b0060
https://www-sciencedirect.ez21.periodicos.capes.gov.br/science/article/pii/S030881462031431X?via%3Dihub&b0060
https://www-sciencedirect.ez21.periodicos.capes.gov.br/science/article/pii/S030881462031431X?via%3Dihub&b0125
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adaptadas. A diversidade genética adequada é fundamental para o 

desenvolvimento de culturas capazes de enfrentar esses desafios (Riaz et al., 

2018). 

Os Bancos Ativos de Germoplasma, quando devidamente estabelecidos, 

representam ferramentas valiosas para a preservação e conservação da ampla 

diversidade e variabilidade genética presente na natureza. A importância da 

diversidade genética consiste na introdução de novos traços dentro do contexto 

genotípico já existente. A variabilidade genética é essencial, pois sem ela não há 

ganho com a seleção (Costa et al., 2012; Brown et al., 2014). 

A análise da diversidade genética em bancos e coleções de germoplasma 

facilita a classificação dos acessos e a identificação de subconjuntos de acessos 

principais que podem ser úteis para objetivos específicos de melhoramento. O 

estudo da diversidade genética envolve a análise da variação entre indivíduos, 

grupos de indivíduos ou populações por meio de métodos específicos ou 

combinações de métodos. Os dados normalmente incluem medições numéricas 

e, em muitos casos, combinações de diferentes tipos de variáveis (Mohammadi; 

Prasanna, 2003). 

A estimativa da diversidade genética de acessos, linhagens e populações 

na videira pode ser estudada por meio de várias técnicas estatísticas, como 

modelos mistos e análises multivariadas. Essas técnicas se baseiam em dados 

fenológicos (Gutierrez et al., 2021), morfológicos (Abiri et al., 2020), de 

desempenho agronômico (Leão et al., 2010), químicos (Yakchi et al., 2022) e 

moleculares (Huerta-Acosta et al., 2022). O método de Tocher, análise de 

componentes principais e os métodos de agrupamentos (Mahmoud et al., 2023; 

Matsuo et al., 2012; Sharmin et al., 2021), são os mais utilizados em estudos de 

diversidade na videira. Recentemente, com o avanço da bioinformática, técnicas 

computacionais e técnicas matemáticas em análise biológica têm sido propostas 

na avaliação da diversidade genética (Da Costa et al., 2022). 

 
2.5.1 Medidas de dissimilaridade genética e técnicas de agrupamento 
 
 

Uma das primeiras etapas em qualquer programa de melhoramento é a 

avaliação da diversidade genética existente na população a ser melhorada. Cyril 

et al. (2014) relataram que o sucesso de um programa de melhoramento 

https://acsess.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1002/csc2.20816?casa_token=Ka-y-8H-LuwAAAAA%3Ax5XWKwX4Z3n08cf5-omcct9qK2ZZ6HY7gDwOSPwdgHJXeTSziB4J97ctGfJDUZrKvAaDBWg146WAOJhE&csc220816-bib-0025
https://acsess.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1002/csc2.20816?casa_token=Ka-y-8H-LuwAAAAA%3Ax5XWKwX4Z3n08cf5-omcct9qK2ZZ6HY7gDwOSPwdgHJXeTSziB4J97ctGfJDUZrKvAaDBWg146WAOJhE&csc220816-bib-0038
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depende da variabilidade genética disponível, dos avanços genéticos e dos 

efeitos indiretos sobre o rendimento e seus atributos. A estimativa da diversidade 

genética pode ser realizada por meio de caracteres agronômicos, morfológicos, 

moleculares, entre outros (Amorim et al., 2007). No entanto, é importante que os 

caracteres apropriados sejam selecionados. Entre as características que podem 

apoiar a avaliação da qualidade das uvas estão: aparência externa, sabor, 

textura, valor nutritivo, tamanho, peso e forma dos frutos. 

Além da escolha adequada dos caracteres a serem avaliados, outra 

importante decisão a ser tomada diz respeito à eficiência da metodologia 

utilizada. De acordo com Borém e Miranda (2005) no estudo da diversidade 

genética não existem métodos únicos para se atingirem objetivos específicos. 

O melhorista deve, de forma crítica, avaliar cada situação e otimizar os recursos 

disponíveis para alcançar os objetivos dentro da melhor relação custo-benefício. 

Os estudos de diversidade genética podem ser baseados em diversos 

métodos multivariados como variáveis canônicas, componentes principais, 

métodos de agrupamentos, além dos métodos de inteligência computacional. As 

análises de agrupamento visam reunir as observações em vários grupos, 

apresentando homogeneidade dentro do grupo e heterogeneidade entre os 

grupos formados. As metodologias baseadas em modelos de agrupamentos 

dependem, fundamentalmente, de medidas de dissimilaridade previamente 

estimadas, que incluem a distância euclidiana e a generalizada de Mahalanobis, 

além de algoritmos como o de Gower, dentre outras (Cruz et al., 2011). A seguir, 

são citados alguns estudos de diversidade genética na cultura da videira, 

utilizando esses métodos multivariados. 

Leão (2008) avaliou a diversidade genética na coleção do BAG de videira 

da Embrapa Semiárido, com base em características morfoagronômicas de 

variação contínua e discreta, utilizando técnicas multivariadas, incluindo análise 

de componentes principais, método de otimização de Tocher, UPGMA e projeção 

gráfica das distâncias. Conclui que, os resultados encontrados indicaram que 

essas técnicas foram eficientes na formação de grupos de genótipos mais 

semelhantes, tanto com base em suas características fenotípicas quanto em sua 

genealogia e origem. 

Leão et al. (2011) analisaram a diversidade genética em 136 acessos de 

uvas de mesa do BAG da Embrapa Semiárido, com base em características 
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morfoagronômicas de variação contínua e discreta. A análise de agrupamento 

utilizando o método de Tocher resultou na formação de 30 grupos com 

descritores morfoagronômicos de variação contínua e 9 grupos, com base em 

características multicategóricas. Não houve concordância entre os grupos 

obtidos pela análise de descritores fenotípicos contínuos e discretos, 

independentemente do método de agrupamento utilizado. No entanto, foi 

identificada uma variabilidade genética satisfatória entre os acessos de uvas de 

mesa avaliados. 

Leão e Motoike (2011) avaliaram a diversidade genética em 47 acessos 

de uvas de mesa do BAG de Videira da Embrapa Semiárido, utilizando 20 

marcadores moleculares RAPD e sete marcadores microssatélites, e 

observaram as distâncias genéticas entre os pares de acessos com base no 

índice de similaridade de Jaccard para os marcadores RAPD e no complemento 

aritmético do índice ponderado para os dados de microssatélites. Os grupos 

foram formados utilizando a análise de agrupamento de Tocher e o método de 

agrupamento não ponderado (UPGMA). Concluíram que os marcadores 

microssatélites foram mais eficientes do que os RAPD na identificação das 

relações de parentesco. Além disso, destacaram que as informações de 

distância genética, baseadas em características moleculares e combinadas com 

o desempenho agronômico das cultivares, possibilitaram a recomendação de 

parentais para cruzamentos, visando a obtenção de híbridos superiores nas 

populações segregantes do programa de melhoramento de videira da Embrapa 

Semiárido. 

Batista et al. (2015) analisando a divergência genética entre 31 variedades 

de videira do BAG da Embrapa Semiárido, com base em características de 

qualidade e compostos bioativos presentes nos frutos, utilizando os métodos de 

agrupamento UPGMA e a análise de variáveis canônicas. Concluiu-se que a 

variabilidade genética para os teores de compostos fenólicos, especificamente 

taninos poliméricos, polifenóis extraíveis totais e antocianinas totais, entre as 

variedades de videira do BAG da Embrapa Semiárido, permitiu identificar 

genótipos divergentes com potencial para futuras ações de melhoramento, 

visando aprimorar as propriedades funcionais das uvas. 

Abiri et al. (2020) avaliaram a diversidade genética em 55 cultivares de 

uva (Vitis vinifera) em uma coleção do Centro de Pesquisa Agrícola e de 
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Recursos Naturais no Irã, utilizando análise de agrupamento UPGMA para medir 

a dissimilaridade e similaridade entre das cultivares estudadas, com base em 

características morfológicas e pomológicas. Os dados observados revelaram 

elevada variabilidade morfológica dentro da coleção estudada de cultivares de 

videira, contribuindo para o processo de melhoramento genético da uva. 

Outros trabalhos podem ser encontrados na literatura utilizando métodos 

multivariados para estudo da diversidade genética em manga (Kumar et al., 

2022), acerola (Nascimento et al., 2024), goiaba (Sharma et al., 2023), melão 

(Amorim et al., 2022), melancia (Gao et al., 2022), maçã (Velicevici et al., 2021), 

citrus (Martasari et al., 2023), pera (Bielsa et al., 2021), ameixa (Sümbül et al., 

2023), entre outros. 

A avaliação da performance relativa de centenas ou milhares de plantas 

geneticamente distintas só se tornou possível com o desenvolvimento de 

técnicas experimentais e de análises estatísticas, que permitem afirmar, com 

certo nível de confiança, que determinados indivíduos são superiores aos demais 

(Barros et al., 2005). Nesse contexto, as redes neurais artificiais podem contribuir 

como uma nova técnica para o estudo da divergência genética em diversas 

espécies de plantas, e ser uma ferramenta útil para otimização dos recursos e 

auxiliar na escolha de genitores para obter cruzamentos promissores com maior 

precisão. 

 
2.5.2 Redes Neurais Artificiais (RNAs) 

 
Redes Neurais Artificiais (RNAs) são técnicas computacionais inspiradas 

em neurônios biológicos que adquirem conhecimento por meio da experiência. 

As principais vantagens das redes neurais artificiais são sua estrutura não linear, 

o que permite capturar características mais complexas de conjuntos de dados; 

não requerem informações detalhadas sobre os processos físicos do sistema a 

serem modelados; muito eficaz na classificação, previsão, reconhecimento de 

padrões e construção de clusters (Haykin, 2008; Haykin, 2009; Kavzoglu; Mather, 

2003; Sudheer et al., 2003). 

Neste contexto, o uso das técnicas de bioinformática como uso das RNAs 

na agricultura, tem-se mostrado uma tecnologia promissora, com grande 

aplicação na análise de variáveis agrícolas (Carneiro et al., 2022), como a 
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previsão de rendimento de culturas de arroz e cana-de-açúcar (Krupavath et 

al., 2022), avaliação do estado fisiológico de cultivares de feijoeiro (Coelho et 

al., 2022), dentre outros. No melhoramento genético, tem sido empregada em 

estudos de predição de valor genético (Silva et al., 2014), avaliação de 

adaptabilidade e estabilidade (Barbosa et al., 2023), análise de tecnologia de 

estufa no desenvolvimento de uma agricultura inteligente (Escamilla-García et 

al., 2020) e diversidade genética, destacando-se o modelo de mapas auto-

organizáveis de Kohonen, para o estudo da dissimilaridade genética entre 

cultivares (Sá et al., 2022). 

Diversos são os modelos de redes neurais para o melhoramento genético 

de plantas, destacando-se a rede de Kohonen, ou mapas auto-organizáveis 

(SOMs). A rede de Kohonen apresenta ampla vantagem sobre os métodos 

tradicionais quando utilizada no agrupamento de acessos e reconhecimentos de 

padrões (Viana; Rezende, 2014). Trata-se de uma rede de duas camadas que 

pode organizar um mapa topológico a partir de um início aleatório, que combina 

uma camada de entrada com uma camada competitiva de unidades 

processadoras e é treinada por um algoritmo de aprendizagem não 

supervisionada através da noção de vizinhança (função neighborhood) e usando 

a distância euclidiana (Haykin, 2001).  

O processo de aprendizagem começa com a atribuição de pesos 

sinápticos e, em seguida, inicia um processo competitivo no qual cada amostra 

de dados é alocada ao neurônio que melhor o representa. Em seguida, inicia-se 

a cooperação, na qual o neurônio vencedor determina a aproximação de outros 

neurônios por ordem de proximidade. Por fim, os neurônios que estabelecem a 

vizinhança entram na fase de adaptação, onde são feitos os ajustes de peso. 

Após todas as interações, o mapa é organizado em uma topologia que reflete a 

proximidade dos elementos em estudo. As redes SOM podem assumir uma 

topologia hexagonal, onde cada neurônio possui até seis vizinhos diretos, ou 

uma topologia quadrática com até quatro vizinhos diretos. Ademais, são 

estabelecidos diferentes arranjos para definir o número de neurônios disponíveis 

no mapa. As redes são forçadas a representar dados de alta dimensão em uma 

representação de menor dimensão, de forma a preservar as propriedades 

topológicas dos dados de entrada, ao mesmo tempo em que transforma os dados 

em um espaço topológico onde as localizações dos neurônios são representadas 
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por características estatísticas intrínsecas que fazem parte da natureza 

inerentemente não linear das redes SOM (Rosenblatt, 1958; Santos et al., 2019; 

Usama et al., 2019). 

As redes SOM têm sido amplamente utilizadas no melhoramento genético 

de plantas, especialmente em estudos de diversidade genética. Abaixo são 

citados alguns exemplos da eficiência da aplicabilidade das redes do tipo Mapas 

auto-organizáveis de Kohonen no melhoramento de espécies vegetais. 

Mancuso (2001) utilizou a rede SOM para agrupar 20 variedades de uvas 

de vinho com base em imagens das folhas dessas variedades e as converteu em 

variáveis contínuas, concluindo que as redes SOM podem agrupar de forma 

eficaz e, assim, elucidar complexas relações entre os dados ampelográficos que 

não poderiam ser detectadas por meio de métodos morfológicos tradicionais. 

Da Costa et al. (2022) utilizaram o SOM para organizar a diversidade 

genética de cultivares de soja [Glycine max (L.) Merr.] lançadas no Brasil no 

período de 1998 a 2017 e, além disso, comparar a similaridade entre os 

mantenedores dessas cultivares com base nas informações fenotípicas. 

Concluiu-se que a base genética de cultivares de soja lançadas no Brasil, entre 

1998 e 2017 é ampla e, mostrou a eficiência da aplicabilidade do SOM na 

estimativa da diversidade genética. 

Oliveira et al. (2020) utilizaram o SOM para mapear os efeitos de deriva 

genética, migração, seleção e consanguinidade ao longo de gerações por meio 

das frequências alélicas e genotípicas, inferindo-se que a rede SOM é eficiente 

para capturar padrões de diversidade genética populacional afetados por 

processos que reduzem a variabilidade, como deriva, endogamia e seleção, e a 

processos que aumentam a variabilidade genética, como a migração. 

Barbosa et al. (2011) avaliaram a viabilidade do SOM na estimativa da 

diversidade genética em acessos de mamão, implementando uma rede neural 

artificial, conforme modelo proposto por Kohonen (1982), na tentativa de propor 

uma classificação e a formação de grupos divergentes dos acessos, com base 

no uso de um banco de dados de caracteres de interesse agronômico. Concluiu-

se que a técnica de rede neural artificial é viável para classificação dos acessos, 

na qual foi observada a presença de diversidade genética significativa entre os 

acessos. 

Campos et al. (2016) avaliaram a formação de grupos heteróticos na 
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cultura da goiabeira com base em descritores quantitativos e utilizando uma rede 

neural artificial do tipo SOM. Foram formados três grupos, onde a consistência 

do agrupamento foi determinada por análise discriminante linear, que obteve um 

percentual de classificação dos grupos de 86%, concluindo-se que a 

metodologia de redes neurais artificiais se mostrou eficiente na detecção de 

divergência genética e formação de grupos heteróticos. 

Outros trabalhos podem ser encontrados na literatura utilizando as redes 

SOM para estudos de diversidade genética em seringueira (Sant’Anna et al., 

2021), tomateiro anão (De Oliveira et al., 2021), soja (Sá et al., 2022), sorgo 

(Silva et al., 2021), abóbora (Gomes et al., 2023), alfafa (Dos Santos et al., 2020), 

pimenta e pimentão (Rosado et al., 2021), arroz (Santos et al., 2019), estudo de 

populações (Da Silva Oliveira; Santos; Cruz, 2022), entre outros. 

 

2.6 Aplicação de modelos mistos no melhoramento genético da videira 

 

A estimativa de componentes de variância e a previsão de valores 

genéticos são procedimentos fundamentais em programas de melhoramento 

genético. Atualmente, o melhor procedimento para estimar parâmetros genéticos 

e para a realização da seleção em diversas espécies é o REML/BLUP (Máxima 

Verossimilhança Residual ou Restrita/Melhor Predição Linear não Viesada), 

também conhecido como abordagem de modelo misto. Este é um procedimento 

que permite a análise de dados desbalanceados, situação comum em espécies 

perenes como a videira, por causa do número diferente de plantas avaliadas, 

diferenças na idade das plantas dentro do mesmo ciclo de produção avaliado, 

entre outros. Ainda, sem a necessidade de delineamento experimental. O 

método REML/BLUP permite estimativas e previsões mais precisas de 

parâmetros genéticos e valores genéticos, respectivamente (Resende, 2016). 

Metodologias de modelos mistos são utilizadas como procedimento para 

aumentar a precisão na estimativa da variabilidade genética, envolvendo a 

estimativa de componentes de variância através de modelos de máxima 

verossimilhança restrita (REML) e a previsão de valores genotípicos através da 

melhor predição linear imparcial (BLUP), obtendo assim estimativas mais 
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precisas para o estudo de diversidade genética (Resende 2007; Alves e Resende 

2008). De acordo com Resende (2007), o uso de ferramentas de avaliação 

genética, baseadas em modelos mistos como o REML/BLUP, tendem a 

maximizar os ganhos genéticos obtidos, uma vez que são procedimentos de 

estimação utilizados para analisar tanto dados balanceados como 

desbalanceados, predizendo os valores genéticos de indivíduos. 

A aplicação de modelos mistos nos programas de melhoramento genético 

de plantas pode ser realizada em plantas autógamas, alógamas, mistas e de 

propagação vegetativa. Contempla vários projetos experimentais, vários tipos de 

acasalamento, interação genótipo x ambiente, experimentos repetidos em um 

único local, experimentos repetidos em vários locais, medidas repetidas, 

progênies pertencentes a uma única população, progênies pertencentes a várias 

populações, autocorrelação espacial e análise de resíduos, seleção pela 

distribuição do máximo e com base no conceito de média harmônica, análise 

multivariada, seleção genômica ampla, índice de seleção, entre outros (Resende, 

2016). 

A aplicação do REML/BLUP no melhoramento de plantas ajusta os efeitos, 

apresenta parâmetros de componentes de variância, valores genéticos aditivos, 

valores genéticos de dominância, valores genotípicos individuais, ganho genético 

de seleção, tamanho efetivo da população e outros parâmetros de interesse. 

Estatisticamente, também é interessante, pois permite testar a significância dos 

efeitos através de testes de razão de verossimilhança e análises de desvio. 

Também aborda variáveis contínuas (modelos lineares) e variáveis categóricas 

(modelos lineares generalizados) (Resende, 2016). A seguir estão alguns 

exemplos da eficiência da aplicação de modelos mistos no melhoramento de 

espécies vegetais em estudos de diversidade genética, estimativa de 

componentes de variância e parâmetros genéticos, estimativa dos coeficientes 

de repetibilidade e seleção de genótipos, estudos sobre controle genético de 

resistência a doenças. 

Carvalho et al. (2020), estudaram a diversidade genética e a estrutura de 

quatro populações naturais de Euterpe edulis, na qual as populações foram 

avaliadas por meio de marcadores microssatélites e seis caracteres 
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morfológicos de frutos, analisados com e sem o método REML/BLUP. Como 

resultados, inferiram que os dados moleculares e morfológicos indicaram alta 

diversidade genética nas populações de E. edulis, e que a análise REML/BLUP 

aumentou a precisão das estimativas de diversidade genética baseadas na 

morfologia, contribuindo para aprimorar as estratégias de melhoramento para a 

qualidade dos frutos e conservação genética da espécie. 

Carvalho et al. (2017), estimaram os componentes de variância e 

parâmetros genéticos (REML/BLUP) de um dialelo intervarietal para selecionar 

e prever os melhores genótipos para os componentes da produção do milho. Os 

resultados encontrados revelaram que foi possível compreender as proporções 

genéticas aditivas e parâmetros essenciais para o melhoramento do milho, e, 

também, determinar quais abordagens quanto à capacidade de combinação 

podem ser realizadas para obter híbridos intervarietais com componentes de 

rendimento superiores. Infere que os programas de melhoramento intervarietal 

de milho e estudos genéticos quantitativos que usam modelos mistos para 

predição de genótipos. 

Costa et al. (2023), estimaram os coeficientes de repetibilidade e 

selecionaram genótipos de manga com características agronômicas e comerciais 

desejáveis, utilizando a metodologia de modelo misto. Como resultados, 

inferiram que as estimativas do coeficiente de repetibilidade para a maioria das 

variáveis mostraram alto controle genético e alta estabilidade geral na avaliação 

das características ao longo de ciclos sucessivos. A acurácia preditiva da seleção 

para onze variáveis avaliadas em genótipos de manga revelou significativo grau 

de certeza nas inferências, acurácia e ganhos de seleção. Dos duzentos e 

noventa e dois genótipos avaliados no estudo, doze apresentaram maiores 

ganhos e médias para todas as características avaliadas, na qual foram 

escolhidas devido à seleção avançada, adaptabilidade e estabilidade e são 

promissoras para possível lançamento como novas cultivares. 

De Carvalho et al. (2023), utilizaram REML/BLUP para estimar os 

coeficientes de repetibilidade, número ótimo de colheitas e ganhos genéticos, 

seleção de híbridos superiores de uva de mesa para o desenvolvimento de 

cultivares adaptadas às condições do semiárido brasileiro. Os resultados 
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encontrados pelos referidos autores revelaram que os híbridos de uva 

apresentam grande variabilidade genética para todas as características 

analisadas, o que permitiu a seleção de genótipos superiores para o avanço do 

melhoramento genético. As estimativas do coeficiente de repetibilidade 

mostraram um elevado controle genético e uma elevada estabilidade global ao 

longo de épocas sucessivas. Quatro colheitas foram suficientes para avaliar os 

híbridos, pois corresponderam precisão seletiva maior ou igual a 70% para todas 

as características. A seleção genotípica permitiu altos ganhos genéticos para as 

características e cinquenta híbridos foram selecionados, pois atenderam aos 

requisitos mínimos para o mercado de uva de mesa. 

Arriel et al. (2016), estudaram o controle genético da seca da mangueira 

por meio da utilização de modelos mistos. Com os resultados obtidos os autores 

revelaram que a resistência em mangueira é poligênica com predomínio de 

genes expressando os efeitos de dominância e epistasia. Contudo, 

demonstraram que a aplicação do REML/BLUP no estudo do controle genético 

da resistência a doenças é eficiente. Diante o exposto, fica claro a eficiência da 

metodologia dos modelos mistos no melhoramento genético de plantas.  
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  RESUMO 
 

Estimar parâmetros genéticos e estudar a diversidade genética entre cultivares 
brasileiras de videira é de grande relevância para fornecer informações importantes 
para a compreensão da base e relações genéticas deste germoplasma, além de 
trazer subsídio para a seleção de genitores no melhoramento genético da videira. O 
objetivo deste estudo foi estimar parâmetros genéticos e avaliar a diversidade 
genética entre cultivares brasileiras de videira, utilizando mapas auto-organizados 
(SOM). Trinta e seis cultivares de videira foram avaliadas em duas safras 
consecutivas, utilizando-se onze características morfoagronômicas. Os componentes 
de variância foram estimados pela metodologia REML/BLUP. As análises de 
agrupamento foram realizadas obtendo-se as distâncias genéticas entre todas as 
cultivares, utilizando como medidas de dissimilaridade a distância euclidiana. As 
estimativas de repetibilidade individual (r) variaram de 0.67 a 0.95, sendo 
consideradas altas para todas as características avaliadas. A acurácia seletiva foi 
elevada e variou de 0.89 a 0.98. Análises de agrupamento revelaram a formação de 
5 grupos distintos. O método UPGMA integrou 19 cultivares (52,8%) no mesmo grupo, 
enquanto o SOM integrou 14 (38,9%). As cultivares alocadas nos grupos 1 e 5 
apresentaram grande dissimilaridade genética para todas as características 
analisadas, exceto para índice de fertilidade de gemas. REML/BLUP e SOM foram 
eficientes na estimativa dos parâmetros genéticos e diversidade genética entre as 
cultivares de videira avaliadas. De acordo com os resultados, as cultivares brasileiras 
de videira apresentam alta variabilidade genética para as características 
morfoagronômicas e podem ser utilizadas para futuros cruzamentos promissores 
visando a obtenção de cultivares adaptadas a diferentes regiões edafoclimáticas. 

  

Palavras – chave: Vitis ssp., modelos mistos, redes neurais artificiais, análise 
multivariada 
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ABSTRACT 
 
 
Genetic parameters estimation and genetic diversity studies among Brazilian 
grapevine cultivars is of great relevance to provide important information for 
understanding the basis and genetic relationships of this germplasm, in addition to 
providing support for the selection of parents in the genetic improvement of 
grapevines. The objective of this study was to estimate genetic parameters and 
evaluate genetic diversity among Brazilian grapevine cultivars, using self-organizing 
maps (SOM). Thirty-six grapevine cultivars were evaluated in two consecutive 
harvests, using eleven morphoagronomic characteristics. The variance components 
were estimated using the REML/BLUP methodology. Cluster analyzes were 
performed by obtaining genetic distances between all cultivars, using Euclidean 
distance as dissimilarity measures. Individual repeatability estimates (r) ranged from 
0.67 to 0.95, considered high for all characteristics evaluated. Selective accuracy 
was high and ranged from 0.89 to 0.98. Cluster analyzes revealed the formation of 5 
distinct groups. The UPGMA method integrated 19 cultivars (52.8%) into the same 
group, while the SOM integrated 14 (38.9%). The cultivars allocated to groups 1 and 
5 showed great genetic dissimilarity for all analyzed characteristics, except for the 
bud fertility index. REML/BLUP and SOM were efficient in estimating genetic 
parameters and genetic diversity among the evaluated grapevine cultivars. 
According to the results, Brazilian grapevine cultivars present high genetic variability 
for morphoagronomic characteristics and can be used for promising future crosses 
aiming to obtain cultivars adapted to different soil and climate regions. 
 
 
Keywords: Vitis ssp., mixed models, artificial neural networks, multivariate analysis 
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1 INTRODUÇÃO 
 
 

A videira (Vitis ssp.) é uma das culturas frutíferas mais rentáveis do mundo, 

devido ao alto valor de exportação, ampla diversidade de cultivares comercialmente 

exploradas e ao rendimento dos vinhedos (Oliveira et al., 2023). Segundo dados da 

FAOSTAT (Food and Agriculture Organization Corporate Statistical Database, 

2023), o Brasil é o décimo quinto maior produtor mundial de uva, contribuindo com 

aproximadamente 1,7 milhões de toneladas, em uma área de 7,5 milhões de 

hectares, com destaque para a região do Submédio do Vale do São Francisco, que 

corresponde a cerca de 30% da produção brasileira (Anuário Brasileiro de Horti e 

Fruit, 2022). Destaca-se ainda como uma das espécies frutíferas mais importantes 

economicamente, usada principalmente para o consumo in natura e/ou 

processamento, gerando mais de três bilhões de reais em valor de produção no 

Brasil (IBGE, 2023).  

O gênero Vitis apresenta grande variabilidade genética quanto às 

características morfoagronômicas. Nesse contexto, estudos de diversidade genética 

são necessários em programas de melhoramento genético, pois podem diferenciar 

as cultivares e ajudar a identificar genótipos contrastantes para utilização em 

cruzamentos que sejam mais promissores, representando uma peça-chave para 

identificar possíveis grupos heteróticos, que são importantes no melhoramento 

vegetal, pois permitem o uso mais eficiente do germoplasma (Campos et al., 2016; 

Villano et al., 2023). A escolha da metodologia mais adequada para avaliar a 

diversidade genética depende da precisão desejada pelo pesquisador, da 

simplicidade da análise e de como os dados foram obtidos (Cruz, 2012). 

A diversidade genética indicada por estimativas morfológicas pode não 

refletir a verdadeira variação genética, uma vez que essas características são 

fortemente influenciadas por diversos fatores. Dentre esses fatores, a variância 

ambiental apresenta grande influência sobre características, principalmente as que 

são controladas por vários genes (Last et al., 2014). Nesse cenário, a metodologia 

de modelos mistos, como a Máxima Verossimilhança Residual ou Restrita/Melhor 

Predição Linear Imparcial (REML/BLUP) é o procedimento ideal para estimar 

componentes de variância e prever valores genéticos a partir de dados 

morfológicos, fornecendo assim resultados precisos (Sanchéz et al., 2017). Além 

disso, é considerado o melhor método de estimativa ou predição para conjuntos de 
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dados desbalanceados em plantas perenes, uma vez que permite maximizar a 

probabilidade de variância genética após a correção dos efeitos fixos (Rodrigues et 

al., 2017). Nessa perspectiva, REML/BLUP tem sido cada vez mais utilizado no 

melhoramento de frutíferas, incluindo acerola (Paiva et al., 2002), mamão (Oliveira 

et al., 2012), manga (Costa et al., 2023), goiaba (Santos et al., 2017), graviola 

(Sanchéz et al., 2017) e videira (Carvalho et al., 2023; Leão et al., 2018; Sales et 

al., 2019). 

Tradicionalmente, técnicas multivariadas têm sido utilizadas para estimar a 

diversidade genética, utilizando caracteres qualitativos e quantitativos, como o 

método Tocher (Matsuo et al., 2012), análise de componentes principais (Li et al., 

2021) e o hierárquico de ligação média entre grupos (UPGMA) (Abiri et al., 2020). 

No entanto, recentemente, uma nova abordagem no melhoramento de plantas e 

estudos de diversidade genética tem sido o uso de Redes Neurais Artificiais (RNAs), 

que possibilita a otimização das inferências das distâncias genéticas de genótipos. 

As RNAs apresentam vantagens comparativas em relação às metodologias 

tradicionais, como a possibilidade de uma abordagem não paramétrica que tolera 

perda de dados, reconhece efetivamente padrões e estabelece grupos (Kavzoglu e 

Mather, 2003). Mapas auto-organizados (SOMs), são tipos de RNAs que utilizam 

mecanismo de aprendizagem competitiva que permite a visualização de padrões 

semelhantes e classificação de dados com base nas distâncias entre eles, 

estabelecendo agrupamentos (Cruz e Nascimento, 2018). Sua eficiência tem sido 

comprovada em estudos de diversidade genética de genótipos em videira 

(Mancuso, 2001), mamoeiro (Barbosa et al., 2011), goiabeira (Campos et al., 2016), 

arroz irrigado (Santos et al., 2019), sorgo de biomassa (Silva et al., 2020), alface 

(Catão et al., 2023), algodão (Cardoso et al., 2021), tomateiro anão (Oliveira et al., 

2021), abóbora (Gomes et al., 2024), entre outros. 

Deste modo, o objetivo deste estudo foi estimar parâmetros genéticos e 

avaliar a diversidade genética entre cultivares brasileiras de videira, com base em 

características morfoagronômicas utilizando REML/BLUP e mapas auto-

organizados de Kohonen. 

 

2 MATERIAL E MÉTODOS 
 

2.1 Material genético e Condições experimentais 
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Foram avaliadas trinta e seis cultivares brasileiras de Vitis spp. (Tabela 1), 

enxertadas sobre o porta-enxerto ‘IAC 572’. As plantas possuem idade aproximada 

entre 3 a 10 anos e pertencem ao Banco Ativo de Germoplasma de Videira da 

Embrapa Semiárido, localizado na Estação Experimental de Mandacaru em 

Juazeiro, Bahia, Brasil (9°24” S, 40°26” W e altitude de 365,5m). As avaliações 

foram realizadas durante dois ciclos de produção consecutivos, nas safras do 2º 

semestre de 2022 e 1º semestre de 2023. O clima da região é classificado de acordo 

com Köppen, como Bswh, que corresponde a semiárido, quente e seco (Alvares et 

al., 2013). Os solos predominantes na área experimental são classificados como 

Vertissolos (Santos et al., 2018). 

 

Tabela 1. Informações de 36 cultivares brasileiras de videira conservadas no Banco 

Ativo de Germoplasma (BAG) da Embrapa Semiárido. 

Cultivar Uso Origem Espécie Pedigree 

1. A Dona M IAC H. interespecífico Soraya x IAC 544-14 

2. Aurora M IAC H. interespecífico IAC 394-16 x Maria 

3. Benitaka M Comercial V. vinifera L. Mutação somática 

natural 

4. Branca salitre M Embrapa V. vinifera L. NI 

5. BRS Carmem P Embrapa H. interespecífico Muscat Belly A x 

BRS Rúbea 

6. BRS Clara M Embrapa H. interespecífico CNPUV 154-147 x 

Centennial Seedless 

7. BRS Cora P Embrapa H. interespecífico Muscat Belly A x H. 

65.9.14 

8. BRS Ísis M Embrapa H. interespecífico CNPUV 681-29 x 

BRS Linda 

9. BRS Linda M Embrapa H. interespecífico CNPUV 154-90 x 

Saturn 

10. BRS Magna P Embrapa H. interespecífico BRS Rúbea x IAC 

1398-21 

11. BRS Margot P Embrapa H. interespecífico Merlot x Villard Noir 

12. BRS 

Melodia 

M Embrapa H. interespecífico CNPUV 681-29 x 

BRS Linda 

13. BRS Morena M Embrapa H. interespecífico Marroo Seedless x 

Centennial Seedless 

14. BRS Núbia M Embrapa H. interespecífico Michele Palieri x 
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Arkansas 2095 

15. BRS Tainá M Embrapa H. interespecífico Sugraone x Marroo 

Seedless 

16. BRS Violeta P Embrapa H. interespecífico BRS Rúbea’ x IAC 

1398-21 

17. BRS Vitória M Embrapa H. interespecífico CNPUV 681-29 x 

BRS Linda 

18. BRS Maria 

Bonita 

M Embrapa H. interespecífico Marroo Seedless x 

Centennial Seedless 

19. BRS Pérola M Embrapa H. interespecífico NI 

20. Concord 

Clone 

P Embrapa H. interespecífico Mutação somática 

natural 

21. Dona Zilá M Embrapa H. interespecífico Niagara Branca x 

Catawba Rosa 

22. IAC 0116-31 M IAC H. interespecífico Seibel 7053 x Pinot 

Noir 

23. IAC 138-22 

(Máximo) 

P IAC H. interespecífico Seibel 11-342 x 

Syrah  

24. IAC 77526 M IAC H. interespecífico IAC 394-16 x Maria 

25. Itália Muscat M Comercial V. vinifera L. Vitis vinifera L. 

26. Isabel 

Precoce 

P Embrapa H. interespecífico Mutação somática 

natural 

27. Isaura M IAC H. interespecífico NI 

28. Maria M IAC H. interespecífico Jumbo x IAC 8-2 

29. Moscatel de 

Jundiai 

M IAC H. interespecífico Seyve Villard 5276 x 

Pirovano 4 

30. Moscato 

Embrapa 

P Embrapa H. interespecífico Couderc 13 x July 

Muscat 

31. Niágara 

Rosada 

M Comercial H. interespecífico Concord x Cassady 

32. Patrícia M IAC H. interespecífico Soraya x IAC 544-14 

33. Patrícia 

Dourada 

M IAC H. interespecífico Mutação somática 

natural 

34. Paulistinha M IAC H. interespecífico Niagara Branca x 

Sultanina 

35. Piratininga M IAC H. interespecífico (Seibel 7053 x 

Muscat Hamburg) X 

Soraya 

36. Soraya M IAC H. interespecífico IAC 8-5 x Pirovano 

215 
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Notas: M – Mesa; P – Processamento; Embrapa – Empresa Brasileira de Pesquisa 
Agropecuária; IAC – Instituto Agronômico de Campinas; NI – Não informado. 

 

O estudo foi conduzido sem delineamento experimental. Cada cultivar foi 

representada por quatro plantas. As plantas foram espaçadas em 3 × 2 m, 

conduzidas em cordão bilateral, no sistema de condução do tipo espaldeira. A 

irrigação foi realizada diariamente em sistema de gotejamento e o volume de água 

aplicado foi calculado de acordo com a evapotranspiração da cultura. As práticas de 

manejo foram realizadas de acordo com as recomendações para a cultura da videira 

na região de estudo (Leão et al., 2009), incluindo fertilização foliar e do solo, podas, 

desbrotas, despontes, amarrio de ramos, tratamentos fitossanitários e controle da 

vegetação espontânea. 

Os frutos foram colhidos quando atingiram teor de sólidos solúveis totais 

superior a 16 e 20 °Brix, para uvas de mesa e uvas para processamento, 

respectivamente, determinado por meio de um refratômetro manual. A primeira safra 

ocorreu de 16 de agosto de 2022 (data da poda) a 1 de janeiro de 2023 (final da 

colheita) e a segunda safra de 7 de fevereiro de 2023 a 27 de junho de 2023. As 

variáveis climáticas que abrangem esses dois períodos de cultivo são apresentadas 

na Figura 1. 

 

Figura 1. Variações sazonais da precipitação (mm), temperatura média, mínima e 

máxima (°C) e radiação global (MJ m −2) em Juazeiro, BA, Brasil, entre agosto de 

2022 e junho de 2023. Fonte: Estação Agrometeorológica de Mandacaru, Juazeiro, 
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Bahia, Brasil (9°24′S, 40°26′W) (Embrapa, 2023). 

 

2.2 Características avaliadas 

 

Foram avaliadas onze características morfoagronômicas para as 36 

cultivares de videira. Durante a poda de produção, o vigor vegetativo foi determinado 

por meio da massa fresca de ramos e folhas (g), utilizando-se balança digital, 

expresso em kg por planta. Na fase de crescimento inicial dos brotos, 

aproximadamente 20 dias após a poda, foi estimada a percentagem de brotação 

(%), utilizando a equação PB = ((número de brotos / número de gemas) x 100), e 

quando as inflorescências estavam visíveis, foi estimado o índice de fertilidade das 

gemas, utilizando a equação IF = (número de cachos / número de brotos). A 

produção (kg planta -1) foi obtida através do peso de todos os cachos colhidos por 

planta. Para o número de cachos (NB), foram contados os cachos que estavam na 

planta no momento da colheita. 

As características relacionadas aos cachos foram determinadas a partir da 

média de uma amostra composta por 5 cachos por planta, totalizando 20 cachos 

por cultivar. A massa do cacho (g) foi medida em balança de precisão. O 

comprimento (cm) e largura (cm) dos cachos foram determinados utilizando régua 

escalonada, expressa em centímetros. As análises físicas das bagas foram obtidas 

através da média de uma amostra de 10 bagas retiradas de cada um dos cinco 

cachos previamente avaliados, totalizando 50 bagas por planta, para determinação 

da massa (g), comprimento (mm) e diâmetro (mm) das bagas. 

 

2.3 Análises estatísticas 
 

Os componentes de variância foram estimados pelo método da máxima 

verossimilhança restrita (REML), e a predição dos valores fenotípicos e genotípicos, 

pela melhor predição linear não viciada (BLUP), por meio do software Selegen-

REML/BLUP (Resende, 2016). Utilizando o modelo básico de repetibilidade que 

assume ausência de delineamento, podendo ser escrito na forma matricial, através da 

equação seguinte (Resende, 2007):  
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𝑦 = 𝑋𝑚 + 𝑊𝑝 + 𝑒 

em que y é o vetor da variável a ser analisada, m é o vetor de efeito de medição 

(considerado fixo) adicionado à média geral, p é o vetor de efeitos fenotípicos 

permanentes assumidos como aleatórios, ℇ é o vetor de residual (aleatório), X é a 

matriz de incidência para os efeitos fixos e W é a matriz de incidência para os efeitos 

fenotípicos permanentes. 

Foram estimados os seguintes parâmetros genéticos: 𝜎𝑓𝑝
2 : variância fenotípica 

permanente entre plantas (variância genotípica + variância ambiental permanente 

entre medidas), 𝜎𝑒𝑡
2 : variância ambiental temporária,  𝜎𝑓

2: variância fenotípica individual 

𝜎𝑓𝑝
2 + 𝜎𝑒𝑡

2 , r: repetibilidade individual (
𝜎𝑓𝑝

2

𝜎𝑝
2+𝜎𝑒𝑡

2 ), rm: repetibilidade da média de m 

medições repetidas (
𝜎𝑝

2

𝜎𝑓𝑝
2 +

𝜎𝑒𝑡
2

2

), Acm: Acurácia seletiva, 𝐴𝑐𝑚 = [1 − 𝑃𝐸𝑉 𝜎𝑔
2⁄ ]

1 2⁄
. 

Os valores genéticos (BLUPs) foram utilizados para calcular a dissimilaridade 

entre os genótipos através da distância Euclidiana. 

A significância dos efeitos aleatórios do modelo (efeitos fenotípicos 

permanentes) foi avaliada pela análise de deviance (ANADEV) por meio do teste de 

razão de verossimilhança (LRT) (Mangiafico, 2016) utilizando as funções lme e gls do 

pacote R nlme (Pinheiro et al., 2022). LRT é calculado de acordo com a equação: 

LRT = (–2LogL)p-1 – (–2LogL)p, 

onde LogL é o logaritmo do ponto máximo da função de verossimilhança residual (L) 

associada aos modelos reduzido (p-1) e completo (p), e (-2LogL) é a deviance. O LRT 

foi comparado com a função densidade de probabilidade (χ2) com um grau de 

liberdade em p ≤ 0,01 e p ≤ 0,05. 

Para a seleção do melhor modelo foram considerados os modelos completos 

(incluindo o efeito genotípico) e reduzido (excluindo o efeito genotípico), com base no 

critério de informação de Akaike (AIC), no critério de informação Bayesiano (BIC) e no 

log - probabilidade (Loglik). Diferenças significativas entre os genótipos para cada 

característica analisada foram avaliadas com base no intervalo de confiança de 95% 

(Costa et al., 2023). O software utilizado foi o R (R Core Team, 2020). 

 Utilizando-se o software Genes (Cruz, 2016), a dissimilaridade genética entre 

os pares de genótipos foi determinada pela Distância euclidiana (dii’), realizada 

conforme o estimador abaixo:   
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Xij =  
Xij

S(Xj)
 

 onde que: S(Xj) é o desvio-padrão dos dados do j-ésimo caráter, então: 

dii′ = √
1

n
∑(Xij − Xi′j)

2

j

 

em que dii’ é a distância euclidiana média baseada em dados padronizados e n 

é o número de caracteres analisados. 

Após a obtenção da matriz de dissimilaridade entre genótipos, realizou-se o 

agrupamento dos genótipos pelo método hierárquico da Ligação Média entre grupo 

(UPGMA), e foi gerado um dendrograma de maior similaridade, onde foi determinado 

o ponto de corte de acordo com Mojena (1977). Desse modo, os grupos formados 

pela análise UPGMA foram utilizados como parâmetros para construção da rede do 

SOM de Kohonen. 

Como segunda alternativa para reconhecer a organização da diversidade, 

foram utilizados os mapas auto-organizados de Kohonen (SOMs). Diferentes 

arquiteturas de rede foram testadas variando o número de linhas (1 a 5) e colunas (1 

a 4). Kohonen (2001) destaca que a determinação do número de neurônios e dos 

parâmetros de aprendizagem é um processo empírico baseado na experiência do 

pesquisador e em métodos de tentativa e erro. Em seguida, para selecionar a melhor 

arquitetura de rede, foram realizados 1.000 treinamentos para cada uma das 

combinações. A topologia definida foi retangular, a distância utilizada para configurar 

as redes neurais artificiais foi a distância euclidiana. Para realizar esta análise foi 

utilizado o software Genes (Cruz, 2016) integrado ao software R. 

 

3 RESULTADOS 
 
 

De acordo com o teste de razão de verossimilhança (LRT), dentre as 11 

características morfoagronômicas avaliadas, apenas percentagem de brotação não 

apresentou diferença significativa entre as cultivares (p = 0.458) quando 

comparados os modelos completo e fixo (Tabela 2). O modelo completo apresentou 

menores valores de AIC e BIC para todas as características analisadas, exceto para 

percentagem de brotação (573.472 e 584.714), respectivamente. O modelo 

completo apresentou os maiores valores de logLik para todas as características 
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avaliadas (Tabela 2), indicando ser o mais adequado para a análise. Assim, para as 

análises de agrupamento foram utilizadas as 10 características com efeito 

genotípico significativo. 
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Tabela 2. Teste de razão de máxima verossimilhança (LRT) para IF - índice de fertilidade das gemas (cacho.broto-1), PB - 

percentagem de brotação (%), MF - massa fresca de ramos e folhas (kg), PP - produção por planta (kg), NC - número de cachos 

por planta, MC - massa do cacho (g), CC - comprimento do cacho (cm), LC - largura do cacho (cm), MB - massa da baga (g), CB - 

comprimento da baga (mm) e DB - diâmetro da baga (mm), obtidas de 36 cultivares de videira, Petrolina, PE, 2022-2023 

Parâmetros Características 

IF PB MF PP NC MC CC LC MB CB DB 

Modelo completo 

AIC 48.686 573.472 147.052 332.385 594.974 818.792 343.301 263.769 225.566 308.681 268.503 

BIC 59.929 584.714 158.295 343.627 606.217 830.035 354.544 275.012 236.808 319.924 279.745 

logLik -19.343 -281.736 -68.526 -161.192 -292.487 -404.396 -166.650 -126.884 -107.783 -149.340 -129.251 

Modelo fixo 

AIC 76.505 571.032 176.826 349.551 629.870 860.888 368.958 283.019 276.508 386.749 332.66 

BIC 83.251 577.778 183.571 356.297 636.616 867.633 375.703 289.764 283.254 393.494 339.405 

logLik -35.252 -282.516 -85.413 -171.775 -311.935 -427.444 -181.479 -138.509 -135.254 -190.374 -163.33 

LRT (χ2) 31.819** 1.560ns 33.773** 21.166** 38.896** 46.095** 29.656** 23.249** 54.942** 82.067** 68.156** 

𝒑-value 1.23E-07 0.458 4.64E-08 2.53E-05 3.58E-09 9.78E-11 3.63E-07 8.94E-06 1.17E-12 1.51E-18 1.58E-15 

 
Notas: modelo completo - modelo com efeito genotípico, modelo fixo - modelo sem efeito genotípico, AIC – critério de informação de Akaike, 
BIC – Critério de informação bayesiano, logLik - probabilidade de log., **significativo pelo teste χ2, com 1 grau de liberdade aos níveis de 1% e 
5% de significância, ns não significativo.
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Os componentes de variância (REML individual) estimados para as variáveis 

de efeito genotípico significativo são apresentados na Tabela 3. Observou-se que a 

maior proporção da variância fenotípica individual (Vf) foi composta pela variância 

fenotípica permanente entre as plantas (Vfp) para todas as variáveis. 

 

Tabela 3. Média geral, variância fenotípica permanente entre plantas (Vfp), variância 

ambiental temporária (Vet), variância fenotípica individual (Vf), repetibilidade 

individual (r = h2), repetibilidade da média de safras ou medidas repetidas (rm) e 

acurácia da seleção baseada na média de duas safras ou medidas repetidas (Acm). 
 

Características Média Vfp Vet Vf r = h2 rm Acm 

IF (cacho.broto-1) 0.62 0.11 0.03 0.14 0.77 ± 0.29 0.87 0.93 

MF (kg) 1.72 0.47 0.12 0.60 0.78 ± 0.29 0.88 0.93 

PP (kg) 3.97 4.81 2.33 7.15 0.67 ± 0.27 0.80 0.89 

NC 26.03 321.36 70.99 392.35 0.81 ± 0.30 0.90 0.94 

MC (g) 188.84 9103.99 1536.36 10640.49 0.85 ± 0.30 0.92 0.96 

CC (cm) 14.29 7.13 2.30 9.43 0.75 ± 0.28 0.86 0.92 

LC (cm) 8.33 1.92 0.83 2.76 0.69 ± 0.27 0.82 0.90 

MB (g) 3.41 2.24 0.27 2.51 0.88 ± 0.31 0.94 0.97 

CB (mm) 19.42 11.57 0.59 12.17 0.95 ± 0.32 0.97 0.98 

DB (mm) 16.61 5.20 0.41 5.61 0.92 ± 0.32 0.96 0.98 

 
Notas: Índice de fertilidade das gemas (IF), Massa fresca de galhos e folhas (MF), 
Produção por planta (PP), Número de cachos por planta (NC), Massa do cacho (MC), 
Comprimento do cacho (CC), Largura do cacho (LC), Massa da baga (MB), Comprimento 
da baga (CB), Diâmetro da baga (DB). 
 

Os valores da Vfp foram elevados para as variáveis massa do cacho 

(9103.99) e número de cachos (321.36), intermediários para comprimento da 

baga (11.57), comprimento do cacho (7.13), e baixos para diâmetro da baga 

(5.20), produção por planta (4.81), massa da baga (2.24), largura do cacho (1.92), 

massa fresca (0.47), índice de fertilidade de gemas (0.11). As médias de índice 

de fertilidade das gemas, massa fresca de ramos e folhas, produção por planta, 

número de cachos por planta, massa do cacho, comprimento do cacho, largura 
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do cacho, massa da baga, comprimento da baga e diâmetro da baga foram 0.62, 

1.72 kg, 3.97, 26.03 kg, 188.84 g, 14.29 cm, 8.33 cm, 3.41 g, 19.42 mm e 16.61 

mm, respectivamente. 

As estimativas de repetibilidade individual (r = h2) variaram de 0,67 a 0,95 

e foram consideradas altas para todas as características avaliadas, a saber, CB 

(0.95), DB (0.92), MB (0.88), MC (0.85), NC (0.81), MF (0.78), IF (0.77), CC 

(0.75), LC (0.69) e PP (0.67) (Tabela 3). O coeficiente de repetibilidade pode 

variar de 0 a 1, sendo 1 repetibilidade máxima. Esta classificação considera as 

faixas indicadas por Resende (2002), para repetibilidade (r) em espécies 

perenes, como baixa (r ≤ 0.30), mediana (0.30 ≥ r ≤ 0.60) e alta (r ≥ 0.60). A 

acurácia seletiva média (Acm) prevista pelo procedimento REML para os 

parâmetros avaliados apresentou variação de 0,89 (produção por planta) a 0,98 

(comprimento e diâmetro da baga) (Tabela 3), indicando alto grau de certeza nas 

inferências e acurácia para todas as variáveis. 

Os valores genotípicos (BLUP individual) estimados para as características 

de efeito significativo entre as cultivares avaliadas neste estudo são apresentados 

na Tabela 4. 
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Tabela 4. BLUP individual de 36 cultivares brasileiras de videira em termos de IF - índice de fertilidade das gemas (cacho.broto-1), 

MF - massa fresca de ramos e folhas (kg), PP - produção por planta (kg), NC - número de cachos por planta, MC - massa do cacho 

(g), CC - comprimento do cacho (cm), LC - largura do cacho (cm), MB - massa da baga (g), CB - comprimento da baga (mm) e DB - 

diâmetro da baga (mm).  

Nº Cultivar IF MF PP NC MC CC  LC  MB  CB  DB  

1 A Dona 0.66 1.56 7.28 49.86 188.34 15.72 9.24 2.80 18.48 15.99 

2 Aurora 1.11 3.13 3.68 31.85 138.49 14.16 8.58 2.59 16.93 14.98 

3 Benitaka 0.21 1.40 4.12 12.41 410.04 18.00 10.39 6.32 25.04 20.71 

4 Branca salitre 0.30 1.39 4.78 17.59 336.55 16.67 10.00 4.50 20.51 18.97 

5 BRS Carmem 0.43 1.58 2.80 24.65 157.49 13.22 8.21 2.87 17.92 16.07 

6 BRS Clara 0.40 2.96 2.62 7.54 145.79 14.85 9.02 2.29 19.90 14.98 

7 BRS Cora 0.57 2.12 2.59 33.65 85.63 11.73 7.17 2.94 18.54 17.00 

8 BRS Ísis 0.71 2.01 7.88 29.60 428.50 19.21 10.76 4.89 24.88 18.67 

9 BRS Linda 0.50 2.32 1.72 12.83 149.09 14.84 8.23 3.86 20.89 17.00 

10 BRS Magna 0.78 1.75 7.32 59.66 166.18 13.02 8.26 3.33 18.49 17.16 

11 BRS Margot 0.79 0.89 2.35 24.94 129.23 12.64 7.55 2.12 14.56 13.12 

12 BRS Melodia 0.36 1.43 1.22 10.13 72.29 11.42 6.01 2.20 16.49 14.54 

13 BRS Morena 0.51 1.77 2.48 18.50 155.63 14.28 8.36 3.14 18.81 16.42 

14 BRS Núbia 0.22 0.96 2.39 9.45 242.22 14.88 9.25 7.04 25.81 21.41 

15 BRS Tainá 0.40 1.54 2.65 14.97 224.01 15.39 8.99 4.26 22.33 18.37 

16 BRS Violeta 0.77 0.95 2.28 22.28 100.41 12.64 7.27 2.29 17.24 15.91 

17 BRS Vitória 0.57 2.10 2.68 18.91 178.12 12.64 7.25 3.64 21.38 16.78 

18 BRS Maria Bonita 0.29 1.31 5.18 12.04 212.75 14.01 9.18 3.16 22.20 16.84 
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19 BRS Pérola 0.35 1.10 1.83 11.29 170.88 13.38 7.63 2.46 19.54 14.36 

20 Concord Clone 0.89 0.97 3.27 11.48 55.03 9.28 6.17 1.85 15.49 15.01 

21 Dona Zilá 0.43 0.92 1.80 12.94 133.27 10.85 7.35 2.91 18.10 16.05 

22 IAC 0116-31 0.86 2.26 4.39 59.32 121.89 13.87 7.74 1.82 14.39 13.62 

23 IAC 138-22 0.81 1.27 3.22 28.25 140.78 13.20 8.26 1.68 14.29 12.92 

24 IAC 77526 0.94 2.21 4.16 27.35 157.69 14.39 8.42 2.65 17.27 15.75 

25 Itália Muscat 0.64 2.75 6.41 22.06 371.99 19.93 10.63 7.66 26.59 22.00 

26 Isabel Precoce 1.79 2.80 6.08 81.16 95.57 10.82 6.64 2.84 17.70 15.93 

27 Isaura 0.21 0.80 1.07 7.83 75.31 10.22 6.44 2.23 17.08 14.25 

28 Maria 0.81 2.04 6.36 42.32 223.03 16.39 9.46 3.13 18.79 16.41 

29 Moscatel de Jundiai 0.70 1.36 6.87 52.45 178.22 16.61 8.93 2.76 16.74 15.47 

30 Moscato Embrapa 0.55 2.70 6.56 35.68 244.54 18.44 10.48 2.60 16.78 15.74 

31 Niágara Rosada 0.96 1.74 4.44 21.50 159.72 11.72 6.54 3.55 19.90 17.53 

32 Patrícia 0.43 1.27 5.94 33.24 278.06 15.31 8.52 3.80 19.66 17.34 

33 Patrícia Dourada 0.86 1.83 6.27 27.50 313.73 16.23 8.27 4.24 21.58 18.36 

34 Paulistinha 0.74 2.44 3.25 25.77 145.57 14.64 7.15 2.06 16.17 13.46 

35 Piratininga 0.28 1.06 2.16 10.69 181.14 13.68 8.59 4.29 22.44 19.26 

36 Soraya 0.47 1.47 2.82 15.31 231.03 15.99 8.84 5.97 26.36 19.58 
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Conforme apresentado na Tabela 4, houve variações de 0.21 cacho.broto-1 

(‘Benitaka’ e ‘Isaura’) a 1.79 cacho.broto-1 (‘Isabel Precoce’) para índice de 

fertilidade das gemas, de 0.80 kg (‘Isaura’) a 3.13 kg (‘Aurora’) para massa fresca 

de ramos e folhas, de 1.07 kg (‘Isaura’) a 7.32 kg (‘BRS Magna’) para produção 

por planta e de 7.54 (‘BRS Clara’) a 81.16 (‘Isabel Precoce’) para número de 

cachos por planta. Além disso, com relação as características inerentes aos 

cachos avaliados, a massa do cacho variou de 55.03 g (‘Concord Clone’) a 428.50 

g (‘BRS Ísis’), comprimento do cacho de 9.28 cm (‘Concord Clone’) a 19.21 cm 

(‘BRS Ísis’) e largura do cacho de 6.01 cm (‘BRS Melodia’) a 10.76 cm (‘BRS Ísis’) 

(Tabela 4). Quanto as características nas bagas, a massa da baga variou de 1.68 

g (‘IAC 138-22’) a 7.66 g (‘Itália Muscat’), o comprimento da baga de 14.29 mm 

(‘IAC 138-22’) a 26.59 mm (‘Itália Muscat’) e o diâmetro da baga de 12.92 mm (‘IAC 

138-22’) a 22.00 mm (‘Itália Muscat’) (Tabela 4). 

A análise de agrupamento UPGMA, baseada na dissimilaridade genotípica 

(BLUP individual) de 36 cultivares de videira para todas as características 

analisadas, exceto para percentagem de brotação, está representada na Figura 

2. A maior distância genética foi observada entre as cultivares ‘A Dona’ e ‘BRS 

Ísis’ (0.4976), enquanto entre ‘BRS Carmem’ e ‘BRS Morena’ foi observado menor 

distância (0.0613), sendo estas duas últimas desenvolvidas pela Embrapa 

(Tabela 1).
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Figura 2. Dendrograma obtido pelo método hierárquico de ligação média entre grupos (UPGMA), com base nas dissimilaridades 

genotípicas de 36 cultivares brasileiras de videira.
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De acordo com o dendrograma (Figura 2), utilizando-se o ponto de corte 

subjetivo k1 = 1.25 (0.3347), foram formados 5 grupos, a saber: I) ‘Aurora’, ‘BRS 

Carmem’, ‘BRS Clara’, ‘BRS Cora’, ‘BRS Linda’, ‘BRS Margot’, ‘BRS Melodia’, 

‘BRS Morena’, ‘BRS Violeta’, ‘BRS Vitória’, ‘BRS Pérola’, ‘Concord Clone’, ‘Dona 

Zilá’, ‘IAC 0116-31’, ‘IAC 138-22’, ‘IAC 77526’, ‘Isaura’, ‘Niágara Rosada’, 

‘Paulistinha’; II) ‘A Dona’, ‘BRS Magna’, ‘Maria’, ‘Moscatel de Jundiai’, ‘Moscato 

Embrapa’;  III) ‘Benitaka’, ‘Branca Salitre’, ‘BRS Núbia’, ‘BRS Tainá’,  ‘BRS Maria 

Bonita’, ‘Patrícia’, ‘Patrícia Dourada’, ‘Piratininga’, ‘Soraya’; IV) ‘Isabel Precoce’; e 

V) ‘BRS Ísis’, ‘Itália Muscat’. Dezenove cultivares (52,8%) incluindo uvas de mesa 

e processamento pertencentes aos programas de melhoramento genético da 

Embrapa e IAC foram integradas no grupo I.  

A topologia de rede ótima para o mapa auto-organizado de Kohonen foi 

encontrada utilizando cinco colunas e quatro linhas totalizando 20 neurônios, com 

1.000 iterações realizadas, o suficiente para estabilizar o processo de treinamento 

(Figura 3). 

Figura 3. Número de iterações necessárias da rede de mapas auto-organizados 

de Kohonen em função da distância média até a unidade mais próxima. O número 

de 1.000 interações foi suficiente para conseguir a estabilização da distância entre 

vizinhos. 
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Considerando como critério a distância entre os neurônios vizinhos 

baseado na Figura 4a, verificou-se que um possível grupo formado pode ser 

observado entre os neurônios 11, 12, 16 e 17 devido à maior proximidade entre 

eles. Os neurônios 11, 16,18 e 19 apresentaram maior distância comparados com 

o neurônio 5, entretanto, menor distância com os neurônios 12, 13, 14, 15, 17 e 

20. O neurônio 5 apresentou maior proximidade com os neurônios 1, 2, 3, 6 e 7 

comparado com os neurônios vermelhos mais próximos (Figura 4a). 
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Notas: (a) Os números centrais referem-se ao número de neurônios. O gradiente de cor refere-se à distância entre os neurônios vermelhos mais 
próximos e os amarelos mais distantes; (b) Os nomes em cada neurônio são referentes as cultivares avaliadas. O gradiente de cor refere-se ao 
número de cultivares alocadas dentro do mesmo neurônio. 

 
Figura 4. Mapa auto-organizado de Kohonen em configuração retangular com 20 neurônios para 36 cultivares de videira. (a) 

Distância entre neurônios vizinhos da rede SOM de Kohonen. (b) Alocação das cultivares e organização da variação estabelecida 

pela rede SOM.
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O número de cultivares alocadas em cada neurônio são descritos na Figura 

4b. Os neurônios 2, 4, 5, 11 e 18 alocaram apenas uma única cultivar cada. Os 

neurônios 6, 7, 9, 10, 13, 14, 16, 17 e 19 reuniram duas cultivares cada. Os 

neurônios 1, 15 e 20 agruparam três cultivares cada. No entanto, os neurônios 8 e 

12 não alocaram nenhuma cultivar, e esse evento não é considerado erro na 

análise. Por ser um processo interativo as cultivares que talvez fossem alocadas 

nesses neurônios foram alocadas nos neurônios vizinhos. O neurônio 3 integrou o 

maior número de cultivares (A Dona, Maria, Moscatel de Jundiaí e Moscato 

Embrapa), todos híbridos interespecíficos, desenvolvidas pelos programas de 

melhoramento genético do Instituto Agronômico de Campinas e da Embrapa. 

A análise de agrupamento do SOM de Kohonen está representada na Figura 

5. Foram formados 5 grupos para os 20 neurônios em função da importância das 

variáveis analisadas.  

 

Notas: índice de fertilidade das gemas (V1), massa fresca de ramos e folhas (V2), produção 
por planta (V3), número de cachos por planta (V4), massa do cacho (V5), comprimento do 
cacho (V6), largura do cacho (V7), massa da baga (V8), comprimento da baga (V9), 
diâmetro da baga (V10), grupo 1 - neurônios vermelhos, grupo 2 - neurônios verde-claros, 
grupo 3 – neurônios verde-escuros, grupo 4 – neurônios azuis, grupo 5 – neurônios roxos. 

 

Figura 5. Agrupamento em função da importância das variáveis analisadas com 20 

neurônios para as 36 cultivares de videira. 
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O grupo 1 (neurônios vermelhos) foi formado com os neurônios 1, 2, 6 e 7 

(Figura 5), nas quais foram integradas as cultivares Benitaka, BRS Ísis, Itália Muscat, 

Patrícia Dourada, BRS Núbia, Soraya, Branca Salitre e Patrícia; apresentando 

importância para as variáveis número de cachos por planta, massa do cacho, 

comprimento do cacho, largura do cacho, massa da baga, comprimento da baga e 

diâmetro da baga. 

O grupo 2 (neurônios verde-claros) foi formado com oito neurônios (3, 4, 8, 9 

10, 13, 14 e 18) (Figura 5), apresentou importância para as variáveis índice de 

fertilidade das gemas, massa fresca de ramos e folhas, produção por planta, número 

de cachos por planta, massa do cacho, comprimento do cacho e largura do cacho; e 

integrou o maior número de cultivares, a saber: A Dona, Maria, Moscatel de Jundiaí, 

Moscato Embrapa, BRS Magna, Aurora, IAC 77526, IAC 0116-31, Paulistinha, BRS 

Carmem, BRS Morena, BRS Cora, Niágara Rosada e BRS Vitória. A proximidade 

dos grupos 1 e 2 é explicada pelo compartilhamento de importância dos caracteres 

número de cachos por planta, massa do cacho, comprimento do cacho e largura do 

cacho, sendo esses três últimos caracteres responsáveis pelo padrão de 

similaridade com o grupo 4. 

O grupo 3 (neurônios verde-escuros) apresentou grande importância para as 

características de componentes de produção, índice de fertilidade das gemas, massa 

fresca de ramos e folhas, produção por planta e número de cachos por planta, na 

qual foi formado apenas com um único neurônio (5) e uma única cultivar (Isabel 

Precoce). Sua proximidade com outros grupos é explicada pelo compartilhamento 

de importância das características, número de cachos por planta (Grupo 1 e 2), 

massa do cacho (Grupo 5), comprimento do cacho (Grupo 5), largura do cacho 

(Grupo 5), massa da baga (Grupo 5), comprimento da baga (Grupo 2 e 5) e diâmetro 

da baga (Grupo 2 e 5). 

O grupo 4 (neurônios azuis) foi formado com quatro neurônios (11, 12, 16 e 

17), integrando as cultivares BRS Tainá, BRS Maria Bonita, Piratininga, BRS Clara 

e BRS Linda; apresentou maior importância para as variáveis massa fresca de ramos 

e folhas, comprimento do cacho, largura do cacho, comprimento da baga e diâmetro 

da baga. O grupo 5 (neurônios roxos) foi formado com os neurônios 15, 19 e 20, e 

integrou as cultivares BRS Margot, BRS Violeta, IAC 138-22, BRS Pérola, Dona Zilá, 

BRS Melodia, Concord Clone e Isaura; com maior importância para a variável índice 
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de fertilidade das gemas. A proximidade dos grupos 4 e 5 é estabelecida pelo 

comportamento da característica produção por planta. 

Análise comparativa dos grupos 1 e 4 permite identificar que esses grupos se 

diferenciam principalmente pelo índice de fertilidade das gemas, produção por planta 

e número de cachos por planta. Esses grupos apresentam similaridade genética para 

as características massa fresca de ramos e folha; massa, comprimento e largura do 

cacho; e massa, comprimento e diâmetro da baga. Os grupos 2 e 5 diferem entre si, 

principalmente quanto à massa fresca de ramos e folhas, e diâmetro da baga. 

Entretando, apresentaram proximidade para as características índice de fertilidade 

das gemas, produção por planta, comprimento e largura do cacho, e comprimento 

da baga. As cultivares alocadas nos grupos 1 e 5 apresentaram grande 

dissimilaridade genética para todas as características analisadas, exceto para índice 

de fertilidade das gemas. As variáveis massa do cacho, comprimento do cacho, 

largura do cacho, massa da baga, comprimento da baga e diâmetro da baga foram 

determinantes no agrupamento das cultivares no grupo 1. 

 

4 DISCUSSÃO 

 
Programas de melhoramento genético demandam experimentação intensiva 

para que valores genéticos acurados possam ser obtidos e utilizados como critérios 

de seleção (Resende e Brondani, 2023). Neste contexto, alguns parâmetros são 

essenciais para que se tenha sucesso no melhoramento e na indicação de 

genótipos contrastantes promissores para serem recomendados em futuros 

cruzamentos, entre eles o método adotado na estimativa da diversidade genética, 

as correlações genéticas entre os caracteres, o tipo de herança envolvida e a 

precisão experimental (Nicolai et al., 2013; Paiva et al., 2002).  

Desse modo, modelos com parâmetros genéticos significativos são os mais 

adequados para estimar componentes de variância e prever valores genotípicos 

para cada característica. A análise de deviance utilizando o teste da razão de 

verossimilhança avalia a significância dos efeitos genotípicos, e é indicada para 

análise de modelos mistos com dados desbalanceados (Carvalho et al., 2023). 

Neste estudo, esta análise revelou efeito significativo entre as cultivares avaliadas 

para todas as características analisadas, exceto para percentagem de brotação. 

As médias obtidas para as características avaliadas no presente estudo 
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(Tabela 3) concordam com as médias encontradas por Carvalho et al. (2023), que 

estudando 200 híbridos (F1) originados de 39 cruzamentos entre cultivares de Vitis 

spp, em quatro safras consecutivas observaram médias de 3.03 kg para produção 

por planta, 211.02 g para massa dos cachos, 14.13 cm para comprimento dos 

cachos, 8.20 cm para largura dos cachos, 2.95 g para massa das bagas, 18.51 mm 

para comprimento das bagas e 15.97 mm para diâmetro das bagas, discordando 

apenas no resultado referente a número de cachos, onde o resultado encontrado 

pelos referidos autores foi de 15.13 (NC). Sales et al. (2019) avaliando 81 híbridos 

de uvas de mesa observaram resultados superior do presente estudo para médias 

de número de cachos (48.22) e massa dos cachos (314.06 g). 

Vale ressaltar que os estudos citados acima foram realizados para novos 

híbridos de uvas de mesa, em experimentos que tinham apenas uma única planta 

por genótipo e no presente estudo avaliou-se cultivares de uvas de mesa e uvas 

para processamento, que já passaram pelo processo de seleção e recomendação. 

A variância fenotípica permanente entre as plantas representou a maior 

porção da variância fenotípica para todas as características avaliadas, indicando 

baixa influência do ambiente na expressão dessas características, permitindo 

estimar a diversidade genética com base na variância genética dos genótipos em 

todas as características avaliadas. O mesmo comportamento pode ser observado 

em trabalhos realizados na cultura da mangueira (Costa et al., 2023), aceroleira 

(Lopes et al., 2001), pessegueiro (Bruna et al., 2012) e videira (Leão et al., 2018; 

Sales et al., 2019; Carvalho et al., 2023). 

A superioridade da variância fenotípica permanente estimada entre plantas 

(Vfp) em relação à variância ambiental temporária (Vet) para todas as características 

analisadas reflete a possibilidade de preservação da herdabilidade de genótipos por 

propagação vegetativa ou para serem utilizados em novos cruzamentos, 

preservando as características das cultivares brasileiras de videira. Carvalho et al. 

(2023) avaliando híbridos de videira também encontraram valores de Vfp superiores 

aos valores de Vet para massa, comprimento e diâmetro das bagas, indicando que, 

para estas características, a variação ambiental foi relativamente menor do que a 

variação genética. 

Em contrapartida, Sales et al. (2019) em videira, observaram valores de Vet 

mais elevados do que valores de Vfp para as variáveis rendimento e peso dos 

cachos. Por sua vez, Leão et al. (2018) em videira, observaram valores de Vet mais 
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elevados do que valores de Vfp para a massa de cachos, indicando que nesses 

estudos para essas características a variância ambiental foi maior que a genética. 

As diferenças obtidas neste estudo entre Vfp e Vet estão provavelmente relacionadas 

com a estrutura genética da população bem como os efeitos ambientais bióticos e 

abióticos que atuam sobre eles. 

A repetibilidade em espécies perenes (r = h2) é um dos parâmetros genéticos 

mais importantes para o melhorista e demonstra o comportamento dos genótipos 

em diferentes ambientes (locais e/ou anos) (Cruz et al., 2012). O coeficiente de 

repetibilidade é uma medida da capacidade dos organismos em manter a expressão 

da característica ao longo de várias colheitas (Carvalho et al., 2023). Segundo 

Resende (2002), a repetibilidade em espécies perenes pode ser classificada em alta 

(r > 0,60), média (0,30 < r < 0,60) e baixa (r < 0,30). Portanto, altos valores de 

repetibilidade têm sido associados a uma maior herdabilidade (h2) e/ou menor 

influência ambiental na expressão da característica, e sua magnitude mostra a 

importância da estimativa mais precisa da diversidade genética com base no valor 

genotípico previsto em vez do fenótipo observado (Carvalho et al., 2020). A 

repetibilidade foi considerada alta para todas as características avaliadas, indicando 

maior estabilidade dos genótipos na expressão das características ao longo das 

safras avaliadas. 

A acurácia expressa a correlação entre o valor genotípico real e o valor 

predito com base nas informações resultantes de experimentos de campo. Quanto 

menores os desvios absolutos entre esses valores, maior a precisão, além da 

eficácia da inferência sobre os valores genotípicos (Costa et al., 2023; Resende e 

Duarte, 2007). Para elevar a confiabilidade na coleta e avaliação de dados, os 

valores de acurácia devem ser superiores a 0,5 (Cortes et al., 2019). Neste estudo, 

foram obtidos altos valores de acurácia para todas as características, indicando alta 

confiabilidade e cenário favorável para inferência das distâncias genéticas entre as 

cultivares brasileiras de videira. 

Os valores genotípicos obtidos no presente estudo demonstram adequação 

para todas as características morfoagronômicas analisadas entre as cultivares de 

uvas de mesa e uvas para processamento avaliadas (Tabela 4), atendendo as 

exigências do mercado nacional e internacional (Santos et al., 2013). 

A metodologia REML/BLUP utilizada para estimar a variância genética com 

base na variância fenotípica, contribuiu para uma maior precisão nas estimativas da 
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dissimilaridade genética entre as cultivares brasileiras de videira avaliadas. 

Carvalho et al. (2020) utilizando REML/BLUP para estimar a variância genética em 

Euterpe edulis com base na variância fenotípica permanente, identificaram 

estimativas de diversidade genética diferentes da abordagem comum de dados 

fenotípicos, promovendo estimativas mais precisa da diversidade genética. 

A dissimilaridade genética entre as cultivares avaliadas foi bem representada 

pelo método de agrupamento UPGMA, que mostrou relação adequada entre a 

representação e a matriz de distância euclidiana (Abiri et al., 2020). Através deste 

método, foi encontrada dissimilaridade genética entre as cultivares de videira pela 

formação de cinco grupos. O método UPGMA é tradicionalmente utilizado para 

representar dissimilaridade genética entre populações de várias culturas perenes, 

incluindo a cultura da videira em diversos seguimentos (Abiri et al., 2020; Khadivi et 

al., 2019; Mujahed et al., 2019; Sümbül et al., 2023; Villano et al., 2023). 

Abiri et al. (2020), avaliando 55 cultivares de uva (Vitis vinifera), com base 

em características morfológicas, observaram a formação de 3 grupos principais, 

sendo que 69,1% concentraram em um único grupo. Os autores concluíram que, 

para as variáveis analisadas, existe alta variabilidade morfológica dentro da coleção 

estudada de cultivares de videira, contribuindo para o processo de melhoramento 

genético da uva. 

A utilização do mapa auto-organizado de Kohonen permitiu a visualização de 

padrões semelhantes e a classificação das cultivares com base nas distâncias entre 

elas (Oliveira et al., 2020). A topologia retangular utilizada neste estudo minimizou 

possíveis erros no processo de classificação (Ramiah, 2019). Dessa forma, as 

cultivares com maior similaridade genética foram alocadas dentro do mesmo 

neurônio. A organização da estrutura topológica refletiu a semelhança entre as 

cultivares em estudo, permitindo a classificação por aproximação (Santos et al., 

2019; Gomes et al., 2021). 

As diferenças encontradas no agrupamento realizado pelos dois métodos 

utilizados neste estudo podem ser explicadas pelo fato do dendrograma obtido pela 

distância euclidiana levar em consideração a variância das características 

estudadas durante o processo de agrupamento (Cruz et al., 2012). Entretando, no 

método SOM de Kohonen, o agrupamento não é afetado pelo erro experimental, e 

este método tem a capacidade de amplificar os dados de entrada e estima novos 

valores com diferentes pesos sinápticos para cada neurônio, e apenas ao final, 
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organiza os grupos por ordem de proximidade com base na distância euclidiana 

(Oliveira et al., 2020). 

As cultivares Aurora, IAC 0116-31, IAC 77526, Isabel Precoce, Niágara 

Rosada e Patrícia Dourada (Tabela 4), alocadas nos grupos 2, 3 e 4 apresentaram 

alta fertilidade de gemas, agregando maiores rendimentos, o que explica maior 

importância nesses grupos para essa variável. Semelhante aos resultados 

encontrados neste estudo, Silva et al. (2018) analisando a cultivar ‘Isabel Precoce’, 

observaram alta fertilidade de suas gemas, com cerca de 2,0 cachos por broto. Os 

menores índices de fertilidade de gemas foram encontrados nas cultivares Benitaka, 

BRS Núbia e Isaura (Tabela 4), alocadas nos grupos 1 e 5, o que explica os menores 

rendimentos e a menor importância para essa variável comparada com os outros 

grupos já mencionados.  

A massa fresca de ramos e folhas é um dos principais componentes de 

produção que avaliam o vigor das plantas. Altos valores de massa fresca de ramos 

e folhas tem sido associado a uma maior produção de fotoassimilados nos tecidos 

vegetais (Keller, 2015). As cultivares Aurora, BRS Clara e Isabel Precoce (Tabela 

4), alocadas nos grupos 2, 3 e 4 apresentaram maiores valores de massa fresca de 

ramos e folhas, o que explica a maior importância desses grupos para essa variável, 

e sua magnitude pode indicar um maior estoque de reservas de carboidratos nessas 

cultivares. Por outro lado, as cultivares BRS Margot, BRS Núbia, BRS Violeta, 

Isaura, Concord Clone e Dona Zilá (Tabela 4), alocadas nos grupos 1 e 5 não 

apresentaram tanta importância para essa variável. Esse evento pode estar 

associado ao baixo vigor inerente ao genótipo ou a incidência de doenças durante 

o período de repouso das plantas (Oliveira et al., 2024). 

O número de cachos, por sua vez, é consequência da fertilidade de gemas, 

estando, portanto, altamente correlacionado com produção por planta (Oliveira et 

al., 2024). Esses componentes de produção apresentam grandes variações, seja 

intrínseco a cada cultivar ou sob influência ambiental. As cultivares A Dona, BRS 

Magna, BRS Cora, Aurora, IAC 0116-31, Isabel Precoce, Maria, Moscatel de 

Jundiai, Moscato Embrapa e Patrícia (Tabela 4), alocadas nos grupos 1, 2 e 3 

apresentaram maior importância para número de cachos por planta, a qual podem 

ser correlacionadas com a produção por planta. No entanto, apenas esses dois 

últimos grupos apresentaram importância para produção por planta. 

A massa e tamanho do cacho e da baga são de grande importância para o 
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melhoramento de uvas de mesa, pois a aparência da fruta é determinante no valor 

de mercado e na aceitação dos consumidores (Khoje, 2018; Ozden e Deveci, 2023). 

Os grupos 1, 2 e 4 exibiram maior influência para as variáveis massa, comprimento 

e largura dos cachos, caracterizados pela sua maioria uvas de mesa. As uvas de 

mesa apresentam cachos maiores comparados com a uvas de processamento, o 

que explica a grande importância dessas variáveis para esses grupos. No entanto, 

os grupos 3 e 5, são compostos em sua maioria por uvas de processamento, nas 

quais essas características não apresentam tanta importância. 

A massa e a proporção comprimento/diâmetro da baga também são atributos 

importantes para os consumidores que preferem bagas elípticas ou alongadas 

(comprimento > diâmetro), pois associam esta forma a uvas de mesa sem sementes 

(Chitarra e Chitarra, 2005; Mascarenhas et al., 2010). As cultivares incluídas nos 

grupos 1 e 4 apresentaram maior importância para massa, comprimento e diâmetro 

das bagas; caracterizado esses dois grupos por uvas de mesa, devido as cultivares 

de uvas de mesa serem morfologicamente maiores que as uvas para 

processamento. Por outro lado, os grupos 2, 3 e 5 uma parcela das cultivares foi 

composta por de uvas para processamento, o que explica a menor importância dada 

a esses grupos para essas variáveis. 

A similaridade genética observada neste estudo entre as cultivares de videira, 

desenvolvidas nos dois programas de melhoramento genético de videira no Brasil, 

pode ser compreendida estudando suas genealogias, por meio do banco de dados 

do Ministério da Agricultura, Pecuária e Abastecimento (MAPA), Registro Nacional 

de Cultivares (RNC) (Brasil, 2024). As cultivares lançadas pelo programa de 

melhoramento genético da Embrapa, como a BRS Cora, BRS Ísis, BRS Linda, BRS 

Magna, BRS Melodia e BRS Vitória apresentam em suas genealogias parentais 

similares, como Bordô, Concord, Saturn, Niágara Branca, Vênus e BRS Linda. No 

entanto, os resultados obtidos neste estudo revelaram que, mesmo que as cultivares 

brasileiras de videira apresentem parentais similares, a base genética dessas 

cultivares de uvas de mesa e uvas para processamento é ampla. 

Por fim, estudos como este são fundamentais para que se possa 

compreender e ampliar a base genética das cultivares de videira desenvolvidas no 

Brasil. Nesse contexto, REML/BLUP e as redes neurais artificiais podem contribuir 

para aperfeiçoamento nos estudos da divergência genética na cultura da videira, e 

tornar-se uma ferramenta útil para otimização dos recursos e auxiliar na escolha de 
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genitores para direcionar os cruzamentos. 

 

5 CONCLUSÃO 
 

As estimativas do coeficiente de repetibilidade para todas as variáveis 

mostraram elevado controle genético e estabilidade geral na avaliação das 

características ao longo das safras estudadas. 

A análise REML/BLUP contribuiu para uma estimativa mais precisa da 

divergência genética entre as cultivares brasileiras de videira, baseada em variáveis 

morfoagronômicas.  

A metodologia de Mapas auto-organizáveis (SOMs), mostrou-se eficiente na 

detecção da divergência genética entre as cultivares analisadas, permitindo abordar 

o peso das variáveis analisadas nos grupos formados. 

Observou-se alta variabilidade genética entre as cultivares avaliadas, com 

relação às características morfoagronômicas, informações importantes para orientar 

a seleção de genitores em hibridações controladas no melhoramento de videira. 
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  RESUMO 
 

O conhecimento sobre a diversidade genética de uma espécie é essencial para o 
melhoramento genético. O objetivo deste estudo foi estimar a diversidade genética 
entre cultivares brasileiras de videira do Banco Ativo de Germoplasma (BAG) de 
videira da Embrapa Semiárido com ênfase nos atributos de qualidade e compostos 
bioativos dos frutos. Foram avaliadas trinta e seis cultivares de videira, 
considerando-se as seguintes variáveis: luminosidade (L), cromaticidade (c*), 
ângulo Hue (h*), firmeza da baga (FR), sólidos solúveis (SS), acidez titulável (AT), 
relação entre sólidos solúveis e acidez titulável (SS/AT), polifenóis extraíveis totais 
(PET), flavonoides amarelos (FLA) e antocianinas totais (ANT). Os componentes de 
variância foram estimados por meio REML/BLUP. A análise de agrupamento mapas 
auto-organizáveis foi realizada utilizando a distância euclidiana. As estimativas de 
repetibilidade individual (r) variaram de 0.40 a 0.93, sendo consideradas altas para 
a maioria das características avaliadas. A acurácia seletiva média foi elevada e 
variou de 0.76 a 0.97. Análise de agrupamento revelou a formação de 5 grupos. A 
proximidade entre os grupos 1, 2 e 3 é explicada pelo compartilhamento de 
importância dos caracteres L e c*, e os grupos 4 e 5 pelo h*, FR, SS, relação entre 
SS/AT e ANT. REML/BLUP permitiu obter as estimativas com precisão para 
diversidade genética entre as cultivares de videira avaliadas. A variabilidade 
genética existente entre as cultivares brasileiras de videira permitirá a identificação 
de genótipos com potencial de aproveitamento em futuras ações de melhoramento. 
 
Palavras – chave: uva, redes neurais artificiais, análise multivariada, 
dissimilaridade 
 
 
 
 
 
 
 



94 
 

ABSTRACT 
 

Knowledge about the genetic diversity of a species is essential for genetic 
improvement. The objective of this study was to estimate the genetic diversity 
among Brazilian grapevine cultivars from the Embrapa Semiárido Active 
Germplasm Bank (BAG) with emphasis on the quality attributes and bioactive 
compounds of the fruits. Thirty-six grapevine cultivars were evaluated, considering 
the following variables: luminosity (L), chromaticity (c*), Hue angle (h*), berry 
firmness (BF), soluble solids (SS), titratable acidity (TA), ratio between soluble 
solids and titratable acidity (SS/TA), total extractable polyphenols (TEP), yellow 
flavonoids (FLA) and total anthocyanins (ANT). Variance components were 
estimated using REML/BLUP. Cluster analysis of self-organizing maps was 
performed using Euclidean distance. Individual repeatability estimates (r) ranged 
from 0.40 to 0.93, being considered high for most of the characteristics evaluated. 
The average selective accuracy was high and ranged from 0.76 to 0.97. Cluster 
analysis revealed the formation of 5 groups. The proximity between groups 1, 2 
and 3 is explained by the sharing of importance of the characters L and c*, and 
groups 4 and 5 by h*, BF, SS, the relationship between SS/TA and ANT. 
REML/BLUP allowed us to obtain accurate estimates for genetic diversity among 
the evaluated grapevine cultivars. The genetic variability existing among Brazilian 
grapevine cultivars will allow the identification of genotypes with potential for use in 
future improvement actions. 
 
Keywords: grape, artificial neural networks, multivariate analysis, dissimilarity 
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1 INTRODUÇÃO 
 

A videira (Vitis ssp.) é uma das culturas frutíferas perenes mais importantes 

economicamente, devido ao alto valor de exportação, ampla diversidade de 

cultivares comercialmente exploradas e ao rendimento dos vinhedos (Oliveira et al. 

2023). Os frutos são utilizados principalmente para o consumo in natura e/ou 

processamento, trazendo grandes benefícios a saúde humana, devido a sua alta 

qualidade nutricional, como a presença de compostos bioativos (Lorenzis et al. 

2015; Keskin et al. 2021).  

No Brasil, a uva é a terceira fruta mais produzida e possui grande participação 

no agronegócio brasileiro, gerando mais de 3 bilhões de reais em valor de produção 

(IBGE, 2023). No que tange as exportações brasileiras de uva, no ano de 2022 

foram exportadas cerca de 73,2 mil toneladas, resultando em uma receita de US$ 

178,3 milhões (COMEXTAT, 2023). No cenário nacional, destaca-se a região do 

Submédio do Vale do São Francisco, principalmente pelos elevados rendimentos 

alcançados, em torno de 39 t/ha por ano, 73% superior à média nacional, 

representando cerca de 98% do volume total das exportações de uva do país (IBGE, 

2023), e qualidade da uva produzida. 

A consciência do consumidor quanto à qualidade nutricional da fruta está 

aumentando nos últimos anos (Ma et al. 2016). A demanda por alimentos de alta 

qualidade e os progressos tecnológicos na produção têm impulsionado o 

crescimento da indústria de frutas no mercado nacional, e principalmente 

internacional. A importância de uma alimentação rica em compostos bioativos tem 

sido enfatizada devido à sua capacidade de combater os radicais livres no 

organismo, bem como propriedades anticancerígena, antioxidante e anti-

inflamatória (Rahimi et al. 2024). 

As características de qualidade e compostos bioativos da uva são 

determinadas pelo genótipo e pelas condições ambientais (Batista et al. 2015). O 

gênero Vitis apresenta ampla variabilidade genética que pode ser observada em 

diversas características de qualidade dos frutos como, atributos de cor, firmeza do 

fruto, características físico-químicas e compostos bioativos (Batista et al. 2015). 

Nesse contexto, caracterizar e estimar a diversidade genética são importantes 

estratégias em programas de melhoramento genético e no desenvolvimento de 

novas cultivares de videira. Sendo então um fator chave na identificação de 
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possíveis grupos com maior grau de vigor híbrido em futuros cruzamentos (Campos 

et al. 2016; Villano et al. 2023).   

Vários países realizaram análises de diversidade genética entre cultivares 

comerciais para diversas culturas (Benti et al. 2020; Kim et al. 2021; Suwanatape et 

al. 2020). Entretando, estudos de caracterização e diversidade genética na cultura 

da videira utilizando variáveis de qualidade dos frutos e compostos bioativos ainda 

são pouco realizados. A caracterização e a avaliação de germoplasma em relação 

à qualidade e compostos bioativos em condições ambientais específicas são ações 

cruciais para o manejo dos bancos de germoplasma, bem como para a seleção de 

genótipos adaptados, com características que os tornem aptos para a incorporação 

em programas de melhoramento genético (Batista et al. 2015). Neste contexto, o 

objetivo deste estudo foi avaliar a diversidade genética entre cultivares brasileiras 

de videira com base em características de qualidade e compostos bioativos dos 

frutos. 

 

2 MATERIAL E MÉTODOS 
 

 O estudo foi realizado no Banco Ativo de Germoplasma (BAG) de videira da 

Embrapa Semiárido, localizado no Campo Experimental de Mandacaru em Juazeiro 

– Bahia, Brasil. A área do BAG está localizada nas coordenadas 9°24” S, 40°26” 

W, a uma altitude de 365,5 m acima do nível do mar. Os solos predominantes da 

área são classificados como Vertissolos (Santos et al. 2018). Segundo a 

classificação de Köppen Geiger, o clima da região é classificado como Bswh, 

correspondendo a um clima semiárido, quente e seco (Alvares et al. 2013). 

 

2.1 Material vegetal e Condições experimentais 
 

Trinta e seis cultivares brasileiras de Vitis spp. (Figura 1), enxertadas sobre 

o porta-enxerto ‘IAC 572’, foram avaliadas em dois ciclos de produção consecutivos, 

nas safras do 2º semestre de 2022 e 1º semestre de 2023. O BAG de videira da 

Embrapa Semiárido é constituído por aproximadamente 280 acessos, dentre eles 

estão as cultivares de videira selecionadas para esse estudo. As cultivares estão 

implantadas em campo sem delineamento experimental e foram representadas por 

quatro plantas para obtenção da média. As plantas utilizadas no presente estudo 
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foram espaçadas em 3 × 2 m, conduzidas em cordão bilateral no sistema de 

condução do tipo espaldeira. A irrigação foi realizada diariamente, através de 

sistema de gotejamento, e a lâmina de irrigação aplicada nas plantas foi calculada 

com base na evapotranspiração da cultura. As práticas de manejo foram realizadas 

de acordo com as recomendações para a cultura da videira na região de estudo 

(Leão e Borges 2009), incluindo adubação baseada em análises de solo e foliares, 

podas, desbrotas, despontes, amarrio de ramos, manejo fitossanitário e controle da 

vegetação espontânea. 
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Figura 1. Cachos de uvas no estádio de maturação plena de 36 cultivares 

brasileiras de videira do Banco Ativo de Germoplasma (BAG) da Embrapa 

Semiárido. 1 – A Dona (M); 2 – Aurora (M); 3 – Benitaka (M); 4 – Branca salitre (M); 

5 – BRS Carmem (P); 6 – BRS Clara (M); 7 – BRS Cora (P); 8 – BRS Ísis (M); 9 – 

BRS Linda (M); 10 – BRS Magna (P); 11 – BRS Margot (P); 12 – BRS Melodia (M); 
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13 – BRS Morena (M); 14 - BRS Núbia (M); 15 – BRS Tainá (M); 16 – BRS Violeta 

(P); 17 – BRS Vitória (M); 18 – BRS Maria Bonita (M); 19 – BRS Pérola (M); 20 – 

Concord Clone (P); 21 – Dona Zilá (M); 22 – IAC 0116-31 (M); 23 – IAC 138-22 (P); 

24 – IAC 77526 (M); 25 – Itália Muscat (M); 26 – Isabel Precoce (P); 27 – Isaura 

(M); 28 – Maria (M); 29 – Moscatel de Jundiai (M); 30 – Moscato Embrapa (P); 31 – 

Niágara Rosada (M); 32 – Patrícia (M); 33 – Patrícia Dourada (M); 34 – Paulistinha 

(M); 35 – Piratininga (M); 36 – Soraya (M); M – Mesa; P - Processamento. 

 

Os frutos foram colhidos no estádio de maturação, quando atingiram teor de 

sólidos solúveis superior a 16 e 20 °Brix para uvas de mesa e uvas para 

processamento, respectivamente, determinado com um refratômetro manual. A 

primeira safra ocorreu de 16 de agosto de 2022 (data da poda) a 1 de janeiro de 

2023 (final da colheita). A segunda safra aconteceu de 7 de fevereiro de 2023 a 27 

de junho de 2023. As variáveis climáticas que abrangem esses dois períodos são 

apresentadas na Figura 2. 

 

 
Figura 2. Variações sazonais da precipitação (mm), temperatura média, mínima e 

máxima (°C) e radiação global (MJ m-2) em Juazeiro, BA, Brasil, entre agosto de 

2022 e junho de 2023. Fonte: Estação Agrometeorológica de Mandacaru, Juazeiro, 

Bahia, Brasil (9°24′S, 40°26′W) (Embrapa, 2023). 

 

2.2 Características avaliadas 
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Foram avaliadas dez características de qualidade de frutos para as 36 

cultivares de uva. Para realização das análises foram selecionados vinte cachos por 

cultivar com base em características que refletiam sua importância para a qualidade 

e interesse comercial. As variáveis analisadas foram cor da baga (L, c* e h*), FR - 

firmeza da baga (N), SS - sólidos solúveis (%), AT - acidez titulável (%), SS/AT - 

relação entre sólidos solúveis e acidez titulável, PET - polifenóis extraíveis totais 

(mg 100g-1), FLA - flavonoides amarelos (mg 100g-1) e ANT - antocianinas totais 

(mg 100g-1). 

Os atributos de cor da casca foram medidos utilizando colorímetro Konica 

Minolta, com escala de leitura CIELAB, representado pelas coordenadas L 

(luminosidade) que varia de 0 a 100, L = 0 (cores escuras ou opacas) e L = 100 

(cores brancas ou de máximo brilho), c* (cromaticidade - saturação ou intensidade 

da cor) quanto maior o valor indica maior pureza ou intensidade da cor, e h* (ângulo 

Hue ou ângulo de tonalidade) varia de 0 a 360°, sendo 0° – vermelho, 90° – amarelo, 

180° – verde e 270° – azul. A coloração da casca foi realizada na região equatorial 

das bagas, em quarenta bagas representativas coletadas nas regiões superior, 

mediana e inferior de vinte cachos de cada cultivar. A FR foi realizada segundo 

metodologia descrita por Santos et al. (2022), utilizando 40 bagas, que foram 

separadas uniformemente dos cachos para compor a unidade experimental.  

O teor de SS foi determinado pela leitura direta do extrato da polpa com 

refratômetro digital (ATAGO, modelo PAL-1), e os resultados foram expressos em 

% (AOAC, 2002). A AT foi estimada por titulação a partir da diluição de 5 mL de 

suco de uva em 50 mL de água destilada, juntamente com solução 0,1 molar de 

hidróxido de sódio (NaOH), expressa em gramas de ácido tartárico/100 ml de suco 

(AOAC, 2002), determinada com um titulador digital. Para as avaliações de SS e AT 

foram utilizadas 200 bagas por cultivar. Esses dados de SS e AT foram usados para 

calcular a relação entre SS/AT. 

Para os demais atributos foram utilizadas 40 bagas por genótipo. A 

determinação do teor de PET foi utilizada de acordo com Larrauri et al. (1997). Os 

teores de FLA e ANT foram determinados conforme metodologia descrita por 

Francis (1982). 
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2.3 Análises estatísticas 
 

Os componentes de variância foram estimados por máxima verossimilhança 

restrita (REML), e a predição dos valores fenotípicos e genotípicos, pela melhor 

predição linear não viciada (BLUP), por meio do software Selegen-REML/BLUP 

(Resende, 2016). O modelo estatístico empregado foi o modelo básico de 

repetibilidade que assume ausência de delineamento, e pode ser representado na 

forma matricial por meio da equação seguinte (Resende, 2007):  

y = Xm + Wp + e 

onde y é o vetor de dados (variável a ser analisada), m é o vetor de efeito de medição, 

assumidos fixos, adicionado à média geral, p é o vetor de efeitos fenotípicos 

permanentes (efeitos genotípicos + efeitos de ambiente permanente), assumidos 

como aleatórios, ℇ é o vetor de erros ou resíduos de efeitos aleatórios, X é a matriz 

de incidência para os efeitos fixos e W é a matriz de incidência para os efeitos 

fenotípicos permanentes.  

Os parâmetros genéticos estimados foram: σfp
2 : variância fenotípica 

permanente entre plantas (variância genotípica + variância ambiental permanente 

entre medidas), σet
2 : variância ambiental temporária,  σf

2: variância fenotípica individual 

σfp
2 + σet

2 , r: repetibilidade individual (
σfp

2

σp
2 +σet

2 ), rm: repetibilidade da média de m 

medições repetidas (
σp

2

σfp
2 +

σet
2

2

), Acm: Acurácia seletiva, Acm = [1 − PEV σg
2⁄ ]

1 2⁄
. 

Os valores genéticos (BLUPs) foram utilizados para calcular a dissimilaridade 

entre as cultivares. 

A significância dos efeitos aleatórios do modelo (efeitos fenotípicos 

permanentes) foi avaliada por meio da análise de deviance (ANADEV) através do teste 

de razão de verossimilhança (LRT) (Mangiafico, 2016) utilizando o pacote R nlme 

(Pinheiro, 2022). LRT é calculado de acordo com a equação: 

LRT = (–2LogL)p-1 – (–2LogL)p, 

em que LogL é o logaritmo do ponto máximo da função de verossimilhança residual 

(L) associada aos modelos reduzido (p-1) e completo (p), e (-2LogL) é a deviance. O 

LRT foi comparado com o valor de função densidade de probabilidade (χ2) com um 

grau de liberdade, em 1% e 5% de significância. 

Para a seleção do melhor modelo foram considerados os modelos completos 
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(com efeito genotípico) e reduzido (sem efeito genotípico), com base no critério de 

informação de Akaike (AIC), no critério de informação Bayesiano (BIC) e no log - 

probabilidade (Loglik). Diferenças significativas entre os genótipos para todas as 

características analisadas foram avaliadas com base no intervalo de confiança de 95% 

(Costa et al. 2023), utilizando o software R (R Core Team, 2020). 

 A análise de componentes principais (PCA) foi aplicada às variáveis para 

reduzir a estrutura de dados e investigar a distribuição das cultivares brasileiras de 

videira em gráficos de fatores (PC1 versus PC2), utilizando o software Statistica 

versão 10 (StatSoft Inc., USA). As correlações de Pearson foram calculadas utilizando 

o software Statistica versão 10 (StatSoft Inc., USA). 

Para identificar a organização da diversidade, foram utilizados os mapas auto-

organizados de Kohonen (SOMs). Diferentes arquiteturas de rede foram testadas 

variando o número de linhas (1 a 5) e colunas (1 a 4). Kohonen (2001) enfatiza que a 

determinação do número de neurônios e dos parâmetros de aprendizagem é um 

processo empírico baseado na experiência do pesquisador e em métodos de tentativa 

e erro. Então, para o processo interativo, foram estipuladas 1.000 interações para 

cada uma das combinações buscando selecionar a melhor arquitetura de rede. Ainda, 

a topologia de rede utilizada foi a bidimensional retangular, a distância utilizada para 

configurar o SOM foi a distância euclidiana. Para realizar esta análise foi utilizado o 

software Genes integrado ao software R (Cruz, 2016). 

 

3 RESULTADOS 
 

A análise de deviance através do teste de razão de verossimilhança (LRT) é 

apresentada na Tabela 1. Todas as características avaliadas exibiram efeito 

genotípico significativo (p < 0.01). O modelo completo apresentou menores valores 

de AIC e BIC para todas as características analisadas. O modelo completo 

apresentou os maiores valores de logLik para todas as características avaliadas 

(Tabela 1), indicando ser o mais adequado para a análise. Desse modo, a análise 

de agrupamento foi aplicada a todas as características avaliadas no presente 

estudo.
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Tabela 1. Teste de razão de máxima verossimilhança (LRT) para L - luminosidade, c* - cromaticidade, h* - ângulo Hue, FR - 

firmeza da baga (N), SS - sólidos solúveis (%), AT - acidez titulável (%), SS/AT - relação entre sólidos solúveis e acidez titulável, 

PET - polifenóis extraíveis totais (mg 100g-1), FLA - flavonoides amarelos (mg 100g-1) e ANT - antocianinas totais (mg 100g-1), 

obtidas de 36 cultivares de videira, Petrolina, PE, 2022-2023  

Parâmetros Características 

 L c* h* FR SS AT SS/AT PET FLA ANT 

Modelo completo 

AIC 492.645 427.304 772.710 253.446 308.918 -36.611 500.795 846.761 907.907 1099.461 

BIC 503.888 438.547 783.952 264.688 320.160 -25.369 512.037 858.004 919.149 1110.704 

logLik -241.323 -208.652 -381.355 -121.723 -149.459 23.305 -245.398 -418.381 -448.954 -544.731 

Modelo fixo 

AIC 515.293 488.392 814.057 269.500 319.883 -28.026 503.161 915.689 913.848 1121.511 

BIC 522.039 495.138 820.802 276.246 326.628 -21.280 509.906 922.435 920.593 1128.256 

logLik -254.647 -241.196 -404.029 -131.75 -156.942 17.013 -248.581 -454.845 -453.924 -557.755 

LRT (χ2) 26.648** 65.088** 45.346** 20.054** 14.964** 12.585** 6.365** 72.928** 9.941** 26.049** 

𝒑-value 1.63E-06 7.35E-15 1.42E-10 4.42E-05 0.000563 0.00185 0.041462 1.46E-16 0.006939 2.21E-06 

Notas: Modelo completo - modelo com efeito genotípico, modelo fixo - modelo sem efeito genotípico, AIC – critério de informação de Akaike, 
BIC – Critério de informação bayesiano, logLik - probabilidade de log., **significativo pelo teste χ2, com 1 grau de liberdade aos níveis de 1% e 
5% de significância, ns não significativo. 
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Os componentes de variância das 10 características avaliadas são 

apresentados na Tabela 2. Observou-se que a maior proporção da variância 

fenotípica (Vf) foi composta pela variância fenotípica permanente entre as plantas 

(Vfp) para as características L, c*, h*, FR, SS, AT, PET e ANT. Para as variáveis 

relação SS/AT e FLA a variância ambiental temporária (Vet) representou a maior 

proporção da variância fenotípica. 

 

Tabela 2. Média geral, variância fenotípica permanente entre plantas (Vfp), variância 

ambiental temporária (Vet), variância fenotípica individual (Vf), repetibilidade 

individual (r = h2), repetibilidade da média de safras ou medidas repetidas (rm) e 

acurácia da seleção baseada na média de duas safras ou medidas repetidas (Acm). 

Características Média Vfp Vet Vf r = h2 rm Acm 

L 36.18 55.73 20.61 76.35 0.73 ± 0.28 0.84 0.91 

c* 10.70 47.77 4.21 51.99 0.91 ± 0.31 0.95 0.97 

h* 112.04 4644.68 805.50 5450.18 0.85 ± 0.30 0.92 0.95 

FR (N) 5.27 1.50 0.77 2.27 0.66 ± 0.27 0.79 0.89 

SS (%) 17.57 2.76 1.92 4.68 0.58 ± 0.25 0.74 0.86 

AT (%) 0.69 0.017 0.014 0.03 0.54 ± 0.24 0.70 0.84 

SS/AT 27.13 26.17 38.02 64.20 0.40 ± 0.21 0.57 0.76 

PET (mg 100g-1) 167.90 21781.66 1497.14 23278.81 0.93 ± 0.32 0.96 0.98 

FLA (mg 100g-1) 106.70 11273.96 11400.36 22674.33 0.49 ± 0.23 0.66 0.81 

ANT (mg 100g-1) 341.73 319120.66 121350.02 440470.69 0.72 ± 0.28 0.84 0.91 

Notas: L - luminosidade, c* - cromaticidade, h* - ângulo Hue, FR - firmeza da baga (N), SS - 
sólidos solúveis (%), AT - acidez titulável (%), SS/AT - relação entre sólidos solúveis e acidez 
titulável, PET - polifenóis extraíveis totais (mg 100g-1), FLA - flavonoides amarelos (mg 100g-
1) e ANT - antocianinas totais (mg 100g-1). 

 

Os valores da Vfp foram elevados para ANT (319120.66), PET (21781.66), FLA 

(11273.96) e h* (4644.68), intermediários para L (55.73), c* (47.77) e relação entre 

SS/AT (26.17), e baixos para SS (2.76), FR (1.50) e AT (0.017). As médias de L, c*, 

h*, FR, SS, AT, relação entre SS/AT, PET, FLA e ANT foram 36.18, 10.70, 112.04, 

5.27 N, 17.57 %, 0.69 %, 27.13, 167.90 mg 100g-1, 106.70 mg 100g-1 e 341.73 mg 
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100g-1, respectivamente. 

As estimativas de repetibilidade individual (r = h2) variaram de 0.40 a 0.93, sendo 

consideradas altas para a maioria das características avaliadas: PET (0.93), c* 

(0.91), h* (0.85), L (0.73), ANT (0.72), FR (0.66), e intermediárias para SS (0.58), AT 

(0.54), FLA (0.49) e SS/AT (0.40) (Tabela 2). O coeficiente de repetibilidade pode 

variar de 0 a 1, sendo 1 repetibilidade máxima. Esta classificação considera as faixas 

indicadas por Resende (2009), para repetibilidade (r) em espécies perenes como alta 

(r ≥ 0.60), média (0.30 ≥ r ≤ 0.60) e baixa (r ≤ 0.30). A acurácia seletiva média (Acm) 

prevista pelo procedimento REML para os parâmetros avaliados apresentou 

variação de 0.76 (SS/AT) a 0.97 (c*) (Tabela 2), indicando alto grau de certeza nas 

inferências para todas as variáveis. 

Os valores genotípicos (BLUP individual) estimados para as características de 

qualidade e compostos bioativos presente nos frutos entre as cultivares avaliadas 

neste estudo são apresentados na Tabela 3.
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Tabela 3. BLUP individual de 36 cultivares brasileiras de videira em termos de L - luminosidade, c* - cromaticidade, h* - ângulo Hue, 

FR - firmeza da baga (N), SS - sólidos solúveis (%), AT - acidez titulável (%), SS/AT - relação entre sólidos solúveis e acidez titulável, 

PET - polifenóis extraíveis totais (mg 100g-1), FLA - flavonoides amarelos (mg 100g-1) e ANT - antocianinas totais (mg 100g-1). 

Nº Cultivar L c* h* FR SS AT SS/AT PET FLA ANT 

1 A Dona 33.26 8.76 44.59 6.32 19.15 0.75 26.26 84.65 50.13 54.59 

2 Aurora 43.93 20.02 117.37 3.90 18.59 0.89 22.83 49.52 47.05 54.59 

3 Benitaka 30.59 7.09 41.81 5.63 16.75 0.74 23.91 109.86 58.14 108.14 

4 Branca salitre 39.80 13.73 115.86 5.49 16.86 0.96 20.66 77.89 42.08 54.59 

5 BRS Carmem 27.96 1.41 206.33 6.99 19.44 0.76 26.89 284.07 239.20 1718.12 

6 BRS Clara 46.81 22.89 116.77 4.69 17.67 0.90 22.98 118.52 47.03 54.59 

7 BRS Cora 28.93 1.58 229.19 5.55 18.87 0.65 29.15 395.72 164.73 933.62 

8 BRS Ísis 32.08 10.54 54.05 5.95 15.97 0.65 25.86 104.78 205.35 101.91 

9 BRS Linda 42.60 18.54 117.63 4.73 14.70 0.72 24.18 164.24 56.13 54.59 

10 BRS Magna 28.67 1.34 189.67 4.09 17.81 0.57 32.84 214.21 146.55 1070.63 

11 BRS Margot 28.77 1.46 199.16 6.51 19.48 0.67 29.20 298.07 119.43 896.44 

12 BRS Melodia 35.32 12.00 45.67 4.77 17.88 0.70 26.79 107.03 60.87 62.61 

13 BRS Morena 42.15 17.56 113.97 7.13 16.98 0.73 24.58 152.05 439.00 796.12 

14 BRS Núbia 31.72 2.78 290.27 6.01 16.86 0.51 33.79 105.72 86.07 186.96 

15 BRS Tainá 42.59 13.48 112.55 5.93 16.08 0.61 26.81 90.52 47.57 54.59 

16 BRS Violeta 27.72 1.07 139.73 4.57 19.02 0.57 33.61 742.51 304.32 2113.05 

17 BRS Vitória 28.15 2.92 68.29 4.10 18.93 0.64 29.69 363.08 117.18 356.18 

18 BRS Maria Bonita 35.40 10.50 38.45 5.08 15.64 0.68 25.10 110.06 55.61 74.08 

19 BRS Pérola 55.80 17.49 100.02 4.78 17.13 0.59 25.10 100.11 44.44 54.59 
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20 Concord Clone 31.77 2.57 277.79 4.32 17.48 0.59 32.10 202.40 167.51 1257.72 

21 Dona Zilá 41.83 8.89 85.86 5.48 15.27 0.49 32.35 120.83 183.42 91.99 

22 IAC 0116-31 42.19 18.14 105.01 5.86 19.33 0.71 27.87 140.91 53.98 54.59 

23 IAC 138-22 26.69 0.93 145.03 3.17 15.22 0.75 22.45 523.03 105.05 844.81 

24 IAC 77526 43.42 20.31 114.89 3.82 19.63 0.75 27.16 47.85 47.35 54.59 

25 Itália Muscat 40.67 14.78 115.52 5.79 15.60 0.91 20.28 54.65 57.02 54.59 

26 Isabel Precoce 28.03 1.70 78.00 4.06 19.60 0.78 26.64 126.07 90.68 302.47 

27 Isaura 32.61 10.09 28.32 4.92 16.34 0.58 28.52 246.55 147.21 70.33 

28 Maria 41.89 18.92 114.20 4.22 17.97 0.80 24.21 52.03 46.08 54.59 

29 Moscatel de Jundiai 41.23 15.78 110.78 6.41 17.43 0.69 25.85 89.54 47.48 54.59 

30 Moscato Embrapa 41.72 16.87 115.32 6.66 19.06 0.58 32.62 60.07 47.49 54.59 

31 Niágara Rosada 34.42 12.53 44.11 3.76 17.66 0.64 27.94 95.05 53.25 58.96 

32 Patrícia 29.39 6.57 27.53 7.15 18.50 0.77 25.64 112.13 97.87 227.48 

33 Patrícia Dourada 39.25 12.11 90.16 6.81 16.65 0.57 32.17 101.61 188.13 88.96 

34 Paulistinha 39.55 17.83 113.42 3.68 19.31 0.57 33.96 119.75 48.59 54.59 

35 Piratininga 32.35 9.92 35.87 6.01 17.07 0.67 26.26 211.50 83.70 122.78 

36 Soraya 33.20 12.02 90.42 4.28 16.46 0.60 20.56 67.81 45.40 54.59 
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Conforme apresentado na Tabela 3, houve variações entre os 

componentes de cor de 55.80 (‘BRS Pérola’) a 26.69 (‘IAC 138-22’) para L, de 

22.89 (‘BRS Clara’) a 0.93 (‘IAC 138-22’) para c* e de 290.27 (‘BRS Núbia’) a 

27.53 (‘Patrícia’) para h*. A FR variou de 7.15 N (‘Patrícia’) a 3.17 N (‘IAC 138-

22’). Quanto as características físico-químicas avaliadas, o teor de SS variou de 

19.63 % (‘IAC 77526’) a 14.70 % (‘BRS Linda’), a AT de 0.96 % (‘Branca Salitre’) 

a 0.49 % (‘Dona Zilá’) e a relação entre SS/AT de 33.96 (‘Paulistinha’) a 20.28 

(‘Itália Muscat’) (Tabela 3). 

 Além disso, com relação aos compostos bioativos presentes nos frutos 

avaliados, o teor de PET variou de 742.51 mg 100g-1 (‘BRS Violeta’) a 47.85 mg 

100g-1 (‘IAC 77526’), o teor de FLA de 439.00 mg 100g-1 (‘BRS Morena’) a 42.08 

mg 100g-1 (‘Branca Salitre’) e o teor de ANT de 2113.05 mg 100g-1 (‘BRS Violeta’) 

a 54.59 mg 100g-1 (‘A Dona’, ‘Aurora’, ‘Branca Salitre’, ‘BRS Clara’, ‘BRS Linda’, 

‘BRS Tainá’, ‘BRS Pérola’, ‘IAC 0116-31’, ‘IAC 77526’, ‘Itália Muscat’, ‘Maria’, 

‘Moscatel de Jundiaí’, ‘Moscato Embrapa’, ‘Paulistinha’ e ‘Soraya’), todas uvas 

brancas (Figura 1), com teores de ANT padrão (Tabela 3). 

As estimativas de correlações de Pearson entre as características 

avaliadas são apresentadas na Tabela 4. As correlações foram baixas ou 

negativas para a maioria das características avaliadas. A maior correlação 

positiva foi entre L e c* (0.87), seguido pelas estimativas de correlação 

significativas para teor de PET e ANT (0.78), teor de FLA e ANT (0.66), h* e ANT 

(0.56), teor de PET e FLA (0.49), h* e SS/AT (0.35), SS/AT e ANT (0.33) e teor 

de SS e SS/AT (0.33). Por outro lado, também houve correlações negativas entre 

algumas características (Tabela 4). A maior correlação negativa observada foi 

entre AT e SS/AT (-0.77), seguida por c* e teor de ANT (-0.64).  
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Tabela 4. Correlações de Pearson entre características de qualidade de frutos e 

compostos bioativos em cultivares brasileiras de videira. 

 L c* h* FR SS AT SS/AT PET FLA 

c* 0.87*         

h* -0.14 ns -0.34*        

FR -0.01 ns -0.06 ns -0.02 ns       

SS -0.17 ns -0.11 ns 0.15 ns 0.03 ns      

AT 0.16 ns 0.32 ns -0.16 ns -0.02 ns 0.08 ns     

SS/AT -0.23 ns -0.36* 0.35* 0.06 ns 0.33* -0.77*    

PET -0.56* -0.62* 0.27 ns -0.13 ns 0.13 ns -0.21 ns 0.29 ns   

FLA -0.29 ns -0.35* 0.22 ns 0.31 ns 0.00 ns -0.24 ns 0.29 ns 0.49*  

ANT -0.53* -0.64* 0.56* 0.01 ns 0.28 ns -0.16 ns 0.33* 0.78* 0.66* 

Notas: L - luminosidade, c* - cromaticidade, h* - ângulo Hue, FR - firmeza da baga (N), SS - 
sólidos solúveis (%), AT - acidez titulável (%), SS/AT - relação entre sólidos solúveis e acidez 
titulável, PET - polifenóis extraíveis totais (mg 100g-1), FLA - flavonoides amarelos (mg 
100g-1), ANT - antocianinas totais (mg 100g-1), ns não significativo, * significativo pelo teste 
t (p<0,05). 

 

De acordo com a PCA, o conjunto de dados foi representado nos dois 

primeiros componentes principais, e juntos representaram 54,59% da 

variabilidade total dos dados (Figura 3). A PCA colocou as 10 características 

avaliadas em dez componentes. Os quatro primeiros componentes apresentaram 

autovalores maior que 1 e explicaram 77,74% da variação total (Tabela 5). O 

primeiro componente, que representou 40,12% da variação total, as maiores 

contribuições foram das características ANT, PET e c*. O segundo componente, 

que explicou 14,47% da variação total, teve sua maior contribuição oriunda das 

variáveis AT e relação SS/AT. O terceiro componente, explicando 12,06% da 

variação total, incluiu FR e FLA. Finalmente, o quarto componente, responsável 

por 11,08% da variação total, teve a maior contribuição do teor de SS. 
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Tabela 5. Primeiros dez componentes da análise PCA de 10 atributos de 

qualidade e compostos bioativos analisados em 36 cultivares brasileira de videira, 

2022-2023 

PC Autovalor 

 

Variância total (%) 

 

Variância acumulada (%) 

 

1 4.012** 40.12 40.12 

2 1.447** 14.47 54.60 

3 1.206** 12.06 66.65 

4 1.108** 11.08 77.74 

5 0.961ns 9.61 87.35 

6 0.703ns 7.03 94.37 

7 0.286ns 2.86 97.23 

8 0.126ns 1.26 98.49 

9 0.084ns 0.84 99.34 

10 0.066ns 0.66 100.00 

Notas: ** autovalor significativo (p≥1), ns não significativo. 

 

 

Figura 3. Análise de componentes principais (PCA) obtida de 36 cultivares de 

videira, 2022-2023: gráfico de carga fatorial de características de qualidade de 

uvas ao longo de PC1 e PC2 (A) e distribuição das amostras em gráficos de 

pontuação (B). 
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A topologia de rede ótima para o mapa de Kohonen foi encontrada utilizando 

as dimensões com cinco colunas e quatro linhas totalizando 20 neurônios, 

realizando 1.000 iterações, o suficiente para estabilizar o processo de treinamento 

(Figura 4). 

 

Figura 4. Número de interações necessárias da rede SOM de Kohonen em 

função da distância média até a unidade mais próxima. O número de 1.000 

interações foi suficiente para conseguir a estabilização da distância entre os 

neurônios vizinhos. 

 

Considerando como critério a distância entre os neurônios vizinhos 

baseado na Figura 5a, verificou-se que um possível grupo formado pode ser 

observado entre os neurônios 1, 2, 6, 7, 11, 12, 16 e 17 devido à maior 

proximidade entre eles. Esses neurônios apresentaram maior distância genética 

comparados com o neurônio 5, no entanto, menor distância com os neurônios 3, 

4, 8, 9, 10, 13, 14, 15 e 18. O neurônio 5 apresentou maior proximidade com os 

neurônios 19 e 20 comparado com os neurônios vermelhos mais próximos (Figura 

5a).  
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Notas: (a) Os números centrais referem-se ao número de neurônios. O gradiente de cor refere-se à distância entre os neurônios vermelhos 
mais próximos e os amarelos mais distantes; (b) Os nomes em cada neurônio são referentes as cultivares avaliadas. O gradiente de cor 
refere-se ao número de cultivares alocadas dentro do mesmo neurônio. 

 

Figura 5. Mapa auto-organizado de Kohonen em configuração retangular com 20 neurônios para 36 cultivares de videira. (a) 

Distância entre neurônios vizinhos da rede SOM de Kohonen. (b) Alocação das cultivares e organização da variação 

estabelecida pela rede SOM.
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O número de cultivares alocadas em cada neurônio são descritos na Figura 

5b. Os neurônios 5, 7, 18 e 19 alocaram apenas uma única cultivar cada. Os 

neurônios 2, 3, 4, 6, 8, 11, 12 e 20 alocaram duas cultivares cada. Os neurônios 

14, 15, 16 e 17 agruparam três cultivares cada. Entretanto, os neurônios 9, 10 e 

13 não alocaram nenhuma cultivar e esse evento não é considerado erro na 

análise. Por ser um processo interativo, as cultivares que talvez fossem alocadas 

nesses neurônios foram alocadas nos neurônios vizinhos. O neurônio 1 integrou 

o maior número de cultivares (A Dona, Benitaka, Patrícia e Piratininga), todas 

uvas de mesa, desenvolvidas pelos programas de melhoramento genético do IAC 

e da Embrapa. 

Os agrupamentos formados pela rede SOM de Kohonen está representada 

na Figura 6. Foram formados 5 grupos para os 20 neurônios em função da 

importância das variáveis de qualidade e compostos bioativos dos frutos 

analisadas. 

 

Notas: V1 - luminosidade (L), V2 - cromaticidade (c*), V3 - ângulo Hue (h*), V4 - firmeza da 
baga (FR), V5 - sólidos solúveis (SS), V6 - acidez titulável (AT), V7 - relação entre sólidos 
solúveis e acidez titulável (SS/AT), V8 - polifenóis extraíveis totais (PET), V9 - flavonoides 
amarelos (FLA), V10 - antocianinas totais (ANT), grupo 1 - neurônios vermelhos, grupo 2 - 
neurônios verde-claros, grupo 3 – neurônio verde-escuro, grupo 4 – neurônios azuis, grupo 
5 – neurônios roxos. 

 

Figura 6. Agrupamento em função da importância das variáveis avaliadas, com 20 
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neurônios para as 36 cultivares de videira. 

 

O grupo 1 (neurônios vermelhos) foi formado com dez neurônios (1, 2, 6, 7, 

11, 12, 13, 16, 17 e 18) (Figura 6), integrou o maior número de cultivares, a saber: 

A Dona, Aurora, Benitaka, Branca Salitre, BRS Clara, BRS Linda, BRS Melodia, 

BRS Tainá, BRS Maria Bonita, BRS Pérola, IAC 0116-31, IAC 77526, Isabel 

Precoce, Itália Muscat, Maria, Moscatel de Jundiaí, Niágara Rosada, Patrícia, 

Piratininga e Soraya; apresentando importância para as variáveis L, c*, SS e AT. 

O grupo 2 (neurônios verde-claros) foi formado com os neurônios 3, 4 e 8 

(Figura 6), apresentou importância para as variáveis L, c*, FR, SS e relação entre 

SS/AT; nas quais foram integradas as cultivares BRS Ísis, Dona Zilá, Isaura, 

Moscato Embrapa, Patrícia Dourada e Paulistinha. A proximidade dos grupos 1 e 2 

é explicada pelo compartilhamento de importância dos caracteres L, c* e SS, sendo 

este último caractere responsável pelo padrão de similaridade com o grupo 4. 

O grupo 3 (neurônio verde-escuro) apresentou grande importância para FR 

e FLA, na qual foi formado apenas com um único neurônio (5) e uma única cultivar 

(BRS Morena). Sua proximidade com outros grupos é explicada pelo 

compartilhamento de importância das características, L e c* (Grupo 1 e 2) e ANT 

(Grupo 4 e 5). 

O grupo 4 (neurônios azuis) foi formado com três neurônios (9, 10 e 15), 

integrando as cultivares Concord Clone, BRS Magna e BRS Núbia; apresentou 

maior importância paras as variáveis h* e relação entre SS/AT. O grupo 5 (neurônios 

roxos) foi formado com os neurônios 14, 19 e 20, e integrou as cultivares BRS 

Carmem, BRS Cora, BRS Margot, BRS Violeta, BRS Vitória e IAC 138-22; com 

maior importância para as variáveis h*, SS, relação entre SS/AT, PET, FLA e ANT. 

A proximidade dos grupos 4 e 5 é estabelecida pelo comportamento das 

características h*, FR, SS, SS/AT e ANT. 

Análise comparativa dos grupos 1 e 4 permite identificar que esses grupos 

se diferenciam principalmente pelo h*, AT, FLA e ANT. Esses grupos apresentam 

similaridade genética para as características L, c*, FR, SS, relação entre SS/AT e 

PET. Os grupos 2 e 5 diferem entre si, principalmente quanto a L, c*, h*, AT, PET e 

ANT. Entretando, apresentaram proximidade para as características FR, SS, 
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relação entre SS/AT e FLA. As cultivares alocadas nos grupos 1 e 5 apresentaram 

grande dissimilaridade genética para L, c*, relação entre SS/AT, PET, FLA e ANT. 

Em contrapartida, maior similaridade genética para h*, FR, SS e AT. As variáveis 

SS, PET, FLA e ANT foram determinantes no agrupamento das cultivares no grupo 

5. 

 
4 DISCUSSÃO 
 

O conhecimento da diversidade genética entre cultivares de videira é muito 

importante para programas de melhoramento genético e pode ser verificado através 

de características de qualidade e compostos bioativos dos frutos. Desse modo, a 

estimativa de parâmetros genéticos (Carvalho et al. 2020) e o uso das redes neurais 

pode contribuir para uma maior precisão nos estudos de diversidade genética da 

videira. Nesse contexto, modelos com parâmetros genéticos significativos são os 

mais recomendados para estimar componentes de variância e predizer valores 

genotípicos para cada característica. A análise de deviance utilizando o teste da 

razão de verossimilhança avalia a significância dos efeitos genotípicos, sendo 

indicada para análise de modelos mistos (Carvalho et al. 2023). Neste estudo, esta 

análise revelou efeito significativo entre as cultivares avaliadas para todas as 

características analisadas, indicando condições favoráveis para estimativa da 

diversidade genética. 

As médias obtidas para as características avaliadas no presente estudo 

(Tabela 2) concordam com as médias encontradas por Sales et al. (2019) em que 

estudando 81 híbridos de uvas de mesa observaram médias de 17.08 % para SS e 

27.88 para relação entre SS/AT. Leão et al. (2018) estudando 194 progênies, 

derivadas de 30 cruzamentos entre cultivares de espécies de Vitis vinifera e híbridos 

interespecíficos, em quatro safras observaram média de 17.13 % para SS, 

corroborando com o atual estudo. Carvalho et al. (2023) avaliando 200 híbridos (F1) 

originados de 39 cruzamentos entre cultivares de Vitis spp, observaram resultados 

diferentes do presente estudo para médias de SS (16.50 %) e relação entre SS/AT 

(36.39).  

As diferenças observadas no estudo acima, pode ser explicada por que foi 

realizado em novos híbridos de uva de mesa, em experimentos com apenas uma 

planta por genótipo. Neste estudo, foram avaliadas cultivares de uvas de mesa e de 

processamento que já passaram por um processo de seleção e recomendação. 
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Os valores de Vfp foram maiores que os valores de Vet para a maioria das 

características avaliadas, indicando que a contribuição da variação ambiental foi 

relativamente menor que a contribuição da variação genética para a expressão 

destas características, exceto para relação entre SS/AT, na qual o Vet apresentou 

maior porção da variância fenotípica individual, indicando que essa característica é 

fortemente influenciada pelas condições ambientais. O mesmo resultado pôde ser 

encontrado por Carvalho et al. (2023), que observaram valores de Vet superiores 

aos valores de Vfp para relação entre SS/AT, indicando que para essa característica 

a variação ambiental foi maior que a variação genética. 

A repetibilidade em espécies perenes (r = h2) é um dos parâmetros genéticos 

mais importantes para o melhorista e demonstra o comportamento das cultivares 

em manter a expressão da característica ao longo de diferentes ambientes ou anos 

(Carvalho et al. 2023). Altos valores de repetibilidade indicam maiores estabilidades 

devido á maior influência da natureza genética em relação ao ambiente na 

expressão da característica, e sua magnitude mostra a importância da estimativa 

mais precisa da diversidade genética com base no valor genotípico previsto em vez 

do fenótipo observado (Carvalho et al. 2020). As estimativas do coeficiente de 

repetibilidade obtidas neste estudo foram, em sua maioria, consideradas altas 

(Tabela 2), demonstrando que essas variáveis apresentam grande estabilidade 

média em termos de similaridade de valores nos ciclos sucessivos de avaliações, 

sendo pouco influenciadas pelo ambiente, apresentando maior herdabilidade dos 

genótipos na expressão das características ao longo das safras avaliadas. 

Na literatura é escasso informações sobre os parâmetros genéticos para as 

características de compostos bioativos na videira, quer seja em estudos de 

diversidade genética ou outros objetivos. 

A acurácia representa a correlação entre o valor genotípico real e o valor 

predito com base nas informações experimentais de campo. Quanto menores os 

desvios absolutos entre esses valores, maior será a precisão, além da eficácia da 

inferência sobre os valores genotípicos (Costa et al. 2023; Resende e Duarte 2007). 

Estimativas de acurácia superiores a 0,70 são suficientes para uma inferência 

precisa sobre o valor genético dos indivíduos (Santos et al. 2015). Neste estudo 

foram obtidos altos valores de acurácia para todas as características, indicando bom 

controle experimental, baixa influência ambiental, alto controle genético, alta 

confiabilidade e cenário favorável para inferência das distâncias genéticas entre as 
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cultivares utilizadas neste estudo. 

Os valores genotípicos obtidos no presente estudo demonstram que as 

cultivares de uvas de mesa e uvas para processamento avaliadas (Tabela 3), 

apresentaram boas características associadas ao sabor, coloração, firmeza do fruto 

e compostos bioativos. 

A metodologia de modelo misto REML/BLUP utilizada para estimar a 

variância genética a partir da variância fenotípica, contribuiu para melhorar a 

precisão da estimativa da diversidade genética entre as cultivares de videira 

avaliadas.  

A análise de correlação fornece uma imagem real da associação entre 

diferentes características, bem como a contribuição direta e indireta de uma 

característica sobre outra. No presente estudo, as características foram avaliadas 

para análise de correlação que refletiu significativamente as correlações positivas e 

negativas. Correlações altas e positivas entre características de qualidade dos 

frutos sugerem que as associações entre essas características são de interesse 

biológico (Skinner et al., 1999). Analisando as correlações entre as características 

apresentadas na tabela 4, observa-se que PET, FLA e ANT apresentaram 

correlações positivas entre si. Uma importante correlação observada foi entre o teor 

de ANT e h*, essa correlação permite que frutos ricos em ANT sejam selecionados 

a partir da avaliação da cor das bagas, quanto maior o h* das bagas, maior o teor 

de ANT, considerando que a avaliação do teor de ANT em frutos é uma análise 

onerosa e de elevado custo. 

A análise de componentes principais serve como uma técnica de redução de 

dados que identifica variáveis que explicam a maior parte da variação observada 

em um conjunto de dados (Jolliffe, 2002). Gawande e Haral (2023) enfatizaram a 

importância dos dois primeiros componentes principais na exibição da variabilidade 

intrínseca entre os diferentes genótipos e os caracteres associados a estes foram 

considerados valiosos na discriminação de genótipos. Leão et al. (2011) precisaram 

de doze componentes principais para explicar as variações de seu conjunto de 

dados. Neste estudo, com base nos autovalores e nas cargas fatoriais das 

características avaliadas, foram necessários dez componentes principais para 

explicar 100% da variação total dos dados. 

Batista et al. (2015), avaliando 31 variedades do Banco Ativo de 

Germoplasma de videira da Embrapa Semiárido, com base em onze características 
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de qualidade e compostos bioativos dos frutos, observaram a formação de 5 grupos, 

sendo que 58% concentraram em um único grupo. Os autores concluíram que, para 

as variáveis de compostos bioativos que foram analisadas, a variabilidade genética 

existente nessas variedades permitiu a identificação de genótipos divergentes com 

potencial de aproveitamento em futuras ações de melhoramento voltadas para a 

melhoria das propriedades funcionais. 

O uso do SOM de Kohonen permitiu a identificação de padrões similares e a 

categorização das cultivares com base em suas distâncias (Oliveira et al. 2020). A 

adoção da topologia retangular neste estudo visou minimizar potenciais erros na 

etapa de classificação (Ramiah, 2019). Consequentemente, as cultivares com maior 

afinidade genética foram agrupadas dentro do mesmo neurônio. A disposição da 

estrutura topológica refletiu a similaridade entre as cultivares em análise, facilitando 

a classificação por proximidade (Santos et al.  2019; Gomes et al. 2021). 

Todas as características analisadas no presente estudo são de particular 

interesse econômico. A coloração das bagas é um dos atributos de qualidade mais 

atraentes para os consumidores, devendo apresentar uniformidade e intensidade. 

Abe et al. (2007) ressaltaram que quanto mais intensa for a coloração da uva, maior 

sua relevância como alimento funcional, uma vez que as uvas de coloração escura 

contêm maior teor de compostos bioativos e exibem maior atividade antioxidante. 

As cultivares Aurora, Branca Salitre, BRS Clara, BRS Linda, BRS Morena, BRS 

Tainá, BRS Pérola, IAC 0116-31, IAC 77526, Maria, Moscatel de Jundiaí e Moscato 

Embrapa (Tabela 3), integradas nos grupos 1, 2 e 3 apresentaram maior importância 

para os atributos de cor L e c*, e explica a proximidade entre esses grupos. As 

cultivares BRS Carmem, BRS Cora, BRS Núbia e Concord Clone (Tabela 3), 

alocadas nos grupos 4 e 5 apresentaram maiores valores para o atributo h*, o que 

explica a intensidade de cor presentes nos frutos dessas cultivares. 

A firmeza é amplamente utilizada como indicador de qualidade em bagas de 

uva. Esta é uma característica importante em uvas de mesa, pois frutos com maior 

resistência à força de compressão apresentam maior vida útil, associada à menor 

suscetibilidade a podridões pós-colheita e a danos mecânicos. O grupo 3 composto 

exclusivamente pela cultivar 'BRS Morena', destacou-se pela maior importância 

atribuída a FR. Mascarenhas et al. (2012), avaliando a FR em diferentes cultivares 

de videira apresentaram valores superiores de 6.65 N para a cultivar 'BRS Morena', 

seguida de 5.80 N para 'BRS Clara', 5.13 N e 3.96 N para ‘BRS Linda’, o mesmo 
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comportamento pôde ser observado neste estudo, o que explica os maiores pesos 

atribuídos para este grupo. Entretando, o grupo 5 formado em sua maioria com uvas 

para processamento apresentou pouca importância para esta variável. Batista et al. 

(2015), avaliando a diversidade genética com base na resistência da baga à força 

de compressão obteve os menores valores médios para as variedades de uvas de 

processamento Tannat, Máximo e Tibouren, cujos valores foram de 2.52, 2.53 e 

2.96 N, respectivamente. A importância de se conhecer a resistência da baga à força 

de compressão em uvas para processamento está associada à facilidade de 

execução da etapa de esmagamento, que constitui a primeira separação entre o 

suco e as partes sólidas, casca e semente, durante o processamento (Soares et al. 

2008; Manfroi, 2009). 

As cultivares A Dona, BRS Carmem, BRS Margot, BRS Violeta, BRS Vitória, 

IAC 0116-31, IAC 77526, Isabel Precoce, Moscato Embrapa e Paulistinha, alocadas 

nos grupos 1, 2 e 5 apresentaram maior importância para SS, indicando proximidade 

entre esses grupos com base nesta variável. Os SS estão associados à doçura e 

principalmente ao sabor das frutas (Shafique et al. 2006). Altos teores de SS são 

provenientes da gliconeogênese, acúmulo de açúcares (sacarose, glicose e frutose) 

e redução de ácidos orgânicos (Cortés et al. 2016). A importância desses grupos 

para esta variável pode ser explicada pela alocação de cultivares na sua maioria 

uvas para processamento, devido aos seus valores elevados comparados com uvas 

de mesa, sendo uma característica determinante para a qualidade de uvas para 

processamento (Costa et al. 2021). 

Os ácidos orgânicos são caracterizados por suas propriedades ácidas fracas, 

são substâncias necessárias para o metabolismo aeróbico e importantes 

constituintes do sabor, que contribuem para a qualidade, propriedades 

organolépticas e acidez da fruta (Vallarino e Osorio 2019). Santos (2022) relatou 

que os ácidos tartárico, cítrico e málico são os ácidos orgânicos mais abundantes 

encontrados nas uvas. Os ácidos orgânicos estão presentes em diferentes 

concentrações nas cultivares. De acordo com Uyak et al. (2020), as quantidades de 

ácidos orgânicos variaram de 1362,06 µg g-¹ a 4269,90 µg g-¹ para o ácido tartárico 

em estudo com diferentes cultivares de uvas e de 1072,70 µg g-¹ a 2858,69 µg g-¹ 

para o ácido málico. Altos teores de ácidos muitas vezes reduzem a qualidade da 

fruta, mas concentrações moderadas podem melhorar a palatabilidade da baga 

(Yang et al. 2020). Desse modo, o grupo 1 apresentou maior importância para AT, 
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podendo ser associado a altos teores. As cultivares integradas neste grupo 

precisam de uma atenção maior, visto que altos teores de AT pode reduzir a 

qualidade da fruta. O conteúdo de ácidos orgânicos depende da síntese ácida, 

degradação, utilização, compartimentação e fatores externos, como temperatura, 

luz, fertilização, disponibilidade hídrica e outras práticas de manejo na planta 

(Zeravik et al. 2016).   

A relação SS/AT indica o grau de doçura de um fruto ou de seu produto, 

evidenciando qual o sabor predominante, o doce ou o ácido, ou ainda se há 

equilíbrio entre eles (Arendse et al. 2018). As cultivares alocadas nos grupos 2, 4 e 

5 apresentaram maior importância para SS/AT, com valores recomendados para a 

cultura, a qual podem ser associadas a uma melhor aceitação dos frutos pelo 

consumidor, e sua magnitude explica a proximidade entre esses grupos. 

A composição dos compostos bioativos em uvas varia de acordo com a 

espécie, cultivar, condições de crescimento, práticas agronômicas, condições de 

armazenamento pós-colheita e processamento, bem como nas diferentes frações 

(casca, polpa, sementes, suco) (Montealegre et al. 2006; Xia et al. 2010). O grupo 

5 exibiu maior influência para as variáveis PET, FLA e ANT, caracterizado pela sua 

maioria uvas para processamento ricas em compostos bioativos (Costa et al. 2020), 

e sua proximidade com o grupo 3 é explicada pelos teores de FLA. Considerando a 

possibilidade de obtenção de cultivares melhoradas com teores superiores de 

compostos bioativos com propriedades funcionais, atuando na prevenção de 

algumas doenças, as cultivares alocadas nos grupos 3 e 5 são as mais 

recomendadas para os programas melhoramento genético de videira com esse 

foco. 

As cultivares reunidas em grupos mais distantes, com maior divergência 

genética, na sua maioria podem ser vistas como promissoras para futuros 

cruzamentos artificiais, visando à obtenção de uvas híbridas para diferentes 

aptidões, com caracteres de qualidade superior, teor elevado de compostos 

bioativos e com altos níveis de atividade antioxidante. No entanto, outros fatores 

devem ser considerados na seleção de pais para uso em programas de 

melhoramento como o seu desempenho agronômico e outras características 

específicas. 

Os resultados obtidos neste estudo mostraram diferenças significativas entre 

as cultivares de uva investigadas em relação às características de qualidade e 
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compostos bioativos dos frutos. A variabilidade genética para teores de compostos 

bioativos, determinados por meio de PET, FLA e de ANT, existente em cultivares 

brasileiras de videira permitiu a identificação de genótipos divergentes com 

potencial de aproveitamento em futuras ações de melhoramento voltadas para a 

melhoria das propriedades funcionais. 

Estudos como este são essenciais para conhecer e ampliar a base genética 

das cultivares brasileiras de videira. Nesse contexto, as metodologias utilizadas 

contribuíram para uma maior precisão nas estimativas da diversidade genética entre 

as cultivares analisadas. 

 

5 CONCLUSÃO 
 

A análise REML/BLUP proporcionou alta precisão das estimativas da 

diversidade genética entre as cultivares brasileiras de videira. 

A metodologia de Mapas Auto-organizáveis (SOMs) demonstrou eficácia na 

detecção da divergência genética entre as cultivares, além de permitir identificar as 

variáveis com maior peso nos agrupamentos. 

Existe variabilidade genética satisfatória entre as cultivares brasileiras de 

videira de uvas de mesa e uvas para processamento, com base em características de 

qualidade e compostos bioativos dos frutos. 

As cultivares de uvas para processamento apresentaram o maior conteúdo de 

compostos bioativos devido aos altos teores de PET, FLA e ANT. As cultivares ‘BRS 

Morena’ e ‘BRS Vitória’ são as mais promissoras em futuros cruzamentos visando 

cultivares de uvas de mesa com altos teores de compostos bioativos. 
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