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RESUMO 

 

Empresas têm investido em programas de melhoramento para o desenvolvimento de cebolas 

com alto padrão comercial e dependem diretamente  dos recursos financeiros e genéticos, bem 

como do conhecimento de atributos técnicos-científicos da cultura, para a obtenção de híbridos 

comerciais. O objetivo deste trabalho foi verificar a divergência genética, correlações 

fenotípicas e genotípicas, estimar ganhos por seleção e realizar a seleção de genótipos 

superiores de cebola. Os experimentos foram realizados nos anos de 2016 e 2017, na estação 

agrícola experimental da BASF, em Uberlândia - MG. No primeiro ano, foram avaliados dois 

experimentos, com 109 linhagens avançadas e 227 linhagens segregantes e, no segundo ano, 

outros dois experimentos, com 53 linhagens avançadas e 110 linhagens segregantes. Os 

experimentos foram realizados em delineamento em blocos ao acaso, com duas repetições. Os 

caracteres avaliados foram vigor das plantas, diâmetro do pseudocaule, arquitetura das plantas, 

cerosidade das folhas, ciclo das plantas, massa média dos bulbos, densidade dos bulbos, cor dos 

bulbos, formato dos bulbos e uniformidade de formato dos bulbos. E nos experimentos 

realizados em 2017 ainda foram acrescidos os caracteres secamento de pontas das folhas, 

firmeza dos bulbos e durabilidade pós colheita dos bulbos. Foram realizadas análises de 

variância. A dissimilaridade genética foi estimada através da Distância Generalizada de 

Mahalanobis e os genótipos foram agrupados utilizando os métodos: hierárquico - Ligação 

Média entre Grupos (UPGMA) e de otimização - Tocher. Foram estimadas as correlações 

fenotípicas e genotípicas entre caracteres. As estimativas dos ganhos e a seleção de genótipos 

foram obtidas a partir dos índices de seleção baseado em soma de ranks, da distância genótipo 

ideótipo e multiplicativo. A análise de variância revelou que em todos os experimentos quase 

todos os caracteres foram significativos ao nível de 1% pelo teste F. Os métodos UPGMA e de 

Tocher possibilitaram a identificação da divergência genética entre os genótipos, de maneira 

similar. Foram identificadas as linhagens avançadas e segregantes mais contrastantes. As 

correlações fenotípicas e genotípicas revelaram, de um modo geral, baixas associações entre os 

caracteres avaliados nos quatro experimentos. Em todos os experimentos avaliados os maiores 

ganhos totais por seleção foram através do índice multiplicativo. Através dos índices foi 

possível selecionar as linhagens superiores de cebola de cada experimento. 

 

Palavras-chave: Allium cepa L. Recursos genéticos. Seleção indireta. Índices de seleção. 

 

 



 
 

ABSTRACT 

 

Companies have invested in breeding programs for the development of onions with a high 

commercial standard and rely directly on financial and genetic resources, as well as knowledge 

of technical and scientific attributes of the crop, to obtain commercial hybrids. The objective of 

this work was to verify the genetic divergence, phenotypic and genotypic correlations, estimate 

gains by selection and carry out the selection of superior onion genotypes. The experiments 

were carried out in the years 2016 and 2017 at BASF 's experimental agricultural station in 

Uberlândia - MG. In the first year, two experiments were evaluated, with 109 advanced strains 

and 227 segregating strains and, in the second year, two other experiments, with 53 advanced 

strains and 110 segregant strains. The experiments were carried out in a randomized complete 

block design with two replicates. The evaluated characters were plants vigor, pseudocaule 

diameter, plants architecture, leaves cerosity, plants cycle, average bulb mass, bulb density, 

bulb color, bulb shape and bulb shape uniformity. And in the experiments carried out in 2017 

were still added the characteristics of leaf tip dryness, bulb firmness and post harvesting 

durability of the bulbs. Analyzes of variance were performed. Genetic dissimilarity was 

estimated through the Mahalanobis Generalized Distance and the genotypes were grouped 

using the hierarchical - Unweighted Pair-Group Method Using Arithmetic Averages (UPGMA) 

and Optimization - Tocher methods. The phenotypic and genotypic correlations between 

characters were estimated. Gains estimates and genotype selection were obtained from the 

indexes of selection based on ranks sum, from the genotype distance and from the multiplicative 

genotype. The analysis of variance revealed that in all experiments almost all the characters 

were significant at the 1% level by the F test. The UPGMA and Tocher methods made it 

possible to identify the genetic divergence among the genotypes in a similar way. The most 

contrasting advanced and segregant strains were identified. The phenotypic and genotypic 

correlations revealed, in general, low associations between the characters evaluated in the four 

experiments. In all the experiments evaluated the highest total gains by selection were through 

the multiplicative index. Through the indices it was possible to select the upper onion lines of 

each experiment. 

 

Keywords: Allium cepa L. Genetic resources. Indirect selection. Selection indices. 
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1 INTRODUÇÃO GERAL 

 

A cebolicultura nacional tem grande valor socioeconômico sendo uma atividade 

com grande demanda de mão de obra e de especial importância para os produtores familiares 

fornecendo subsídios para a viabilização de pequenas propriedades (COSTA; CANDEIA; 

ARAÚJO, 1999). Adicionalmente, grandes empresários da cebolicultura também têm 

conseguido consistentes resultados financeiros com a cultura. 

A importância da cultura da cebola é comparativa a outras como tomate e batata, 

além de movimentar, anualmente, milhões de reais no país. Segundo o Levantamento 

Sistemático da Produção Agrícola, realizado pelo IBGE em 2017, os Estados que contribuíram 

com as maiores produções nas diferentes regiões do Brasil foram Santa Catarina, Rio Grande 

do Sul, Paraná, Minas Gerais, São Paulo, Goiás, Bahia e Pernambuco. Com safras que tiveram 

uma produção variando de 55.460 a 509.389 toneladas por Estado, e uma média aproximada de 

1,5 milhões de toneladas/ano no país. 

Dada a relevância da cultura para o país, a realização de pesquisas com cebola são 

imprescindíveis, especialmente em programas de melhoramento vegetal. Nestes, sempre é 

almejado um produto comercial de elevada qualidade, e, para isto, os melhoristas necessitam 

de uma ampla base genética e boas estratégias de melhoramento para que possam promover 

incrementos genéticos favoráveis à cultura. 

Estudos que envolvem o conhecimento da diversidade genética entre um grupo de 

genótipos são de extrema relevância para o conhecimento de informações acerca dos recursos 

genéticos disponíveis. Para a realização de pesquisas desta natureza podem ser empregadas 

técnicas multivariadas, com destaque para análises de agrupamento, as quais possibilitam 

combinar múltiplas informações de cada genótipo, facilitando a seleção a partir da combinação 

de variáveis e a discriminação de genótipos superiores (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 

2014). Os métodos de agrupamento mais utilizados no melhoramento de plantas são os de 

otimização e os hierárquicos (CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2011).  

Dentre os métodos de otimização, o de Tocher, citado por Rao (1952), está entre os 

mais utilizados. Para a utilização deste é necessário que se obtenha uma matriz de 

dissimilaridade a partir da qual é identificado o par de indivíduos mais similares os quais irão 

formar o grupo inicial. Após este procedimento é verificada a necessidade de inclusão de novos 

indivíduos mantendo-se o critério de que as distâncias dentro de cada grupo sejam sempre 

menores do que as do intergrupo (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2014). 
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Com relação aos métodos hierárquicos, o agrupamento dos genitores é feito por 

meio de um processo que se repete em vários níveis até que seja construído o dendrograma 

(diagrama bidimensional em forma de árvore) o qual permite estabelecer a relação entre os 

genótipos. Para Bussab, Miazak e Andrade (1990) o dendrograma é considerado como a forma 

simplificada da matriz de dissimilaridade. As técnicas hierárquicas envolvem dois 

procedimentos que são a obtenção da matriz de similaridade ou dissimilaridade e a adoção de 

alguma técnica de agrupamento (SANTANA; MALINOVSKI, 2002). 

O método de ligação média entre grupos ou UPGMA (Unweighted Pair-Group 

Method Using Arithmetic Averages) é amplamente utilizado em estudos de divergência 

genética, e consiste em utilizar as médias aritméticas das medidas de dissimilaridade o que evita 

caracterizar a dissimilaridade por valores extremos entre os indivíduos considerados (CRUZ; 

REGAZZI; CARNEIRO, 2014) diferente do que ocorre com outros métodos. Outra vantagem 

do método UPGMA é que este tende a gerar valores altos de coeficiente de correlação 

cofenética ou seja ele produz um dendrograma com menor distorção da representação das 

similaridades entre indivíduos (SOKAL; ROHLF, 1962). 

A determinação dos grupos em métodos hierárquicos a partir do ponto de corte no 

dendrograma pode ser realizada por alguns critérios: razões práticas do pesquisador; análise 

visual em que o corte é realizado onde existe mudanças abruptas nas ramificações do 

dendrograma; método de Mojena (1977), que se baseia no tamanho relativo dos níveis de fusão 

(distâncias) no dendrograma (SILVA, 2012). 

Após a formação do dendrograma a adequação do agrupamento pode ser avaliada 

pelo coeficiente de correlação cofenética. Este mensura a semelhança entre a matriz de 

distâncias do dendrograma (matriz cofenética) e a matriz de distâncias original. Em que quanto 

maior for a correlação menor será a distorção causada pelo agrupamento (BUSSAB; MIAZAK; 

ANDRADE, 1990). 

Além do conhecimento da divergência genética é necessário conhecer as 

correlações existentes entre as características de interesse. Os programas de melhoramento 

visam o progresso de um elevado número de caracteres de forma simultânea, e a existência de 

correlações poderão ser favoráveis ou não para a seleção de genótipos superiores. Essas poderão 

ser positivas ou negativas (RAMALHO et al., 2012) e de baixa ou alta magnitude.  

As correlações existentes indicam quando um caráter é alterado em função da 

seleção realizada em outro que lhe é correlacionado. Tal informação pode auxiliar o melhorista 

em especial quando a seleção para um caráter é dificultada devido à baixa herdabilidade, ou por 
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problemas para quantificar e identificar um dado caráter (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 

2012). 

É possível estimar correlações fenotípicas, genotípicas e ambientais. A correlação 

fenotípica pode ter causas genéticas ou ambientais. A correlação genética possui natureza 

herdável e ocorre principalmente devido a um fenômeno conhecido por pleiotropismo que trata-

se de um gene controlar um ou mais caracteres. As ligações gênicas também podem propiciar 

a correlação genética, e ocorrem principalmente em populações oriundas de cruzamentos em 

linhagens divergentes (FALCONER; MACKAY, 1996). 

O ambiente pode ser a causa de correlações entre caracteres quando estes são 

influenciados pelas mesmas condições ambientais. Desta forma, o ambiente pode favorecer um 

caráter em detrimento a outro e gerar uma correlação ambiental negativa, assim como também 

pode gerar uma correlação ambiental positiva, ou seja, podem favorecer ou desfavorecer ambos 

os caracteres envolvidos (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).  

Diante do conhecimento da diversidade genética, da herdabilidade, e das 

correlações entre caracteres, é passível adotar um critério de seleção eficiente e que reúna várias 

características simultaneamente. O emprego de índices de seleção é uma solução prática e eficaz 

para resolver tal questão. 

Ao utilizar índices de seleção, o ganho sobre um caráter isoladamente poderá ser 

menor em comparação a utilização de seleção direrta, porém, o menor ganho individual pode 

ser compensado por uma melhor distribuição dos ganhos nos demais caracteres, logo, esse 

balanceamento entre todos os caracteres poderá gerar um maior ganho total considerando-se 

várias características simultaneamente. 

Existem diversos índices de seleção, os quais têm princípios específicos, e por 

consequência, diferentes percentuais de ganhos genéticos são obtidos (RESENDE et al., 2014). 

Algumas das metodologias de índice de seleção são: índice baseado na soma de ranks de 

Mulamba e Mock (1978), índice da distância genótipo ideótipo (CRUZ, 2006) e índice 

multiplicativo (Subandi et al. 1973), dentre outros. 

O índice de soma de ranks consiste no ordenamento dos genótipos em relação a 

cada caráter e, subsequente, soma dos ranks de cada genótipo referente a cada caráter. Este 

índice tem a vantagem de não necessitar de parâmetros, além das médias dos genótipos 

(TEIXEIRA et al., 2012). 

Com relação a metodologia do índice da distância genótipo ideótipo esta possibilita 

determinar os valores ótimos para cada caráter, assim como o intervalo de valores considerados 

vantajosos ao melhoramento. 
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No índice multiplicativo é inferido que o índice seja diretamente proporcional à 

variável analisada, ou inversamente de acordo com o pretendido pelo melhorista (TERRES et 

al., 2015). 

Em face do exposto, os objetivos deste trabalho foram verificar a diversidade 

genética, herdabilidade e correlações genotípicas de 499 acessos de cebola, estimar ganhos por 

seleção, testar a eficiência de diferentes índices de seleção e realizar a seleção de genótipos 

superiores de cebola. 
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2 DIVERGÊNCIA GENÉTICA E HERDABILIDADE EM LINHAGENS 

AVANÇADAS E SEGREGANTES DE CEBOLA 

 

RESUMO 

 

Estudos de divergência genética possibilitam a identificação de genitores adequados para a 

obtenção de populações com ampla base genética. O objetivo deste trabalho foi verificar a 

herdabilidade e divergência genética de genótipos de cebola desenvolvidos no programa de 

melhoramento genético de cebola da BASF. Os experimentos foram realizados na estação 

experimental agrícola da BASF, em Uberlândia-MG, em dois anos consecutivos (2016 e 2017). 

Foram avaliados quatro conjuntos de genótipos, constituídos por linhagens avançadas e o 

segregantes. O delineamento utilizado foi em blocos casualizados, com duas repetições. Os 

caracteres avaliados foram vigor das plantas, diâmetro do pseudocaule, arquitetura das plantas, 

cerosidade das folhas, ciclo das plantas, massa média dos bulbos, densidade dos bulbos, cor dos 

bulbos, formato dos bulbos e uniformidade de formato dos bulbos. Nos experimentos realizados 

em 2017 foram acrescidos os caracteres secamento de pontas das folhas, firmeza dos bulbos e 

pós colheita dos bulbos. Foram realizadas análises de variância, herdabilidade no sentido 

amplo, relação entre coeficientes de variação genética e ambiental e coeficiente de variação 

experimental. Foi realizada a comparação de médias por meio do teste de Scott Knott, ao nível 

de 5% de probabilidade. A distância genética foi estimada utilizando a Distância Generalizada 

de Mahalanobis. Os genótipos foram agrupados utilizando os métodos: Ligação Média entre 

Grupos - UPGMA e de Tocher. A importância relativa de cada caráter foi estimada pelo método 

de Singh. Foi observado a existência de variabilidade genética entre os genótipos para a maioria 

dos caracteres avaliados. A herdabilidade da maioria dos caracteres apresentou valores acima 

de 60% (moderada a alta) nas linhagens avançadas e nas linhagens segregantes. Os métodos 

UPGMA e de Tocher, possibilitaram a identificação da divergência genética entre os genótipos 

de maneira semelhante, sendo adequados para a discriminação de genótipos divergentes. Os 

caracteres ciclo para formação de bulbo e cor de bulbos de cebola foram os que mais 

contribuíram para a diversidade genética. De forma geral os genótipos avaliados nos quatro 

grupos apresentaram considerável herdabilidade, para os caracteres estudados, e divergência 

genética, fornecendo ampla base genética para o programa de melhoramento de cebola. 

 

Palavras-chave: Germoplasma. Melhoramento genético vegetal. Variabilidade genética. 
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ABSTRACT 

 

Studies of genetic divergence allow the identification of suitable parents to obtain populations 

with a broad genetic base. The objective of this work was to verify the heritability and genetic 

divergence of onion genotypes developed in the BASF onion genetic breeding program. The 

experiments were carried out at BASF's agricultural experimental station, in Uberlândia-MG, 

in two consecutive years (2016 and 2017). Four sets of genotypes, consisting of advanced and 

segregant strains, were evaluated. The experimental design was a randomized block design with 

two replications. The evaluated characters were plants vigor, pseudocaule diameter, plants 

architecture, leaves cerosity, plants cycle, average bulb mass, bulb density, bulb color, bulb 

shape and bulb shape uniformity. In the experiments carried out in 2017 were added the 

characteristics of leaf tip dryness, bulb firmness and post harvesting of the bulbs. Analyzes of 

variance, heritability in the broad sense, relation between coefficients of genetic and 

environmental variation and coefficient of experimental variation were performed. A 

comparison of means was done by the Scott Knott test at the 5% probability level. The genetic 

distance was estimated using the Generalized Distance of Mahalanobis. The genotypes were 

grouped using the following methods: Unweighted Pair-Group Method Using Arithmetic 

Averages - UPGMA and Tocher. The relative importance of each character was estimated by 

Singh's method. It was observed the existence of genetic variability among genotypes for most 

of the evaluated characters. The heritability of the majority of the characters presented values 

above 60% (moderate to high) in the advanced strains and segregant strains. The UPGMA and 

Tocher methods allowed the identification of the genetic divergence between the genotypes in 

a similar way, being suitable for the discrimination of divergent genotypes. The cycle 

characteristics for bulb formation and color of onion bulbs were those that contributed the most 

to genetic diversity. In general, the genotypes evaluated in the four groups showed considerable 

heritability, for the traits studied, and genetic divergence, providing a broad genetic base for the 

onion breeding program. 

 

Keywords: Germplasm. Genetic plant breeding. Genetic variability. 
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Introdução 

 

A composição do germoplasma brasileiro de cebola (Allium cepa L.) ocorreu em 

conjunto com a chegada de imigrantes açorianos que foram responsáveis pela colonização da 

região de Rio Grande, no Rio Grande do Sul, durante o século XVIII e início do século XIX 

(FRANÇA; CANDEIA, 1997).  

A partir da introdução de acessos de cebola do tipo Baia e Pera Norte trazidos da 

Europa, foram selecionadas também as populações de Crioula, oriunda do cruzamento natural 

entre estas duas. Através desses recursos genéticos foram desenvolvidas cultivares de cebola 

tolerantes à doenças, com boa conservação pós colheita e de ampla variação com relação a 

formato, tamanho, cor, número e espessura de escamas de bulbos (LEITE, 2007). E assim foi 

gerado um valioso banco de germoplasma da espécie adaptada às condições subtropicais e 

tropicais.  

Apesar da diversidade de cultivares de cebola existentes ainda é necessário realizar 

melhorias. A partir do conhecimento da variabilidade genética dos acessos de cebola, é 

facilitada a identificação de genitores adequados para a formação de populações com ampla 

base genética, e portanto, é possível o melhor gerenciamento de bancos de germoplasma para 

obtenção de híbridos. Isto é feito através das estimativas de divergência genética entre e dentro 

de populações e ou linhagens (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2014). 

As análises de agrupamento, no estudo da divergência genética, visam reunir, 

através de algum critério de classificação, os genótipos em vários grupos, de forma que haja 

maior homogeneidade dentro do grupo e maiores níveis de heterogeneidade entre os grupos 

(CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2014). Adicionalmente, um maior entendimento de 

parâmetros genético, como a herdabilidade, auxilia o melhorista no estabelecimento de 

estratégias para a obtenção de híbridos competitivos. 

O presente estudo teve como objetivo verificar herdabilidade dos caracteres 

estudados e a divergência genética de genótipos de cebola desenvolvidos no programa de 

melhoramento genético de cebola da BASF.  

 

Material e métodos 

 

Os experimentos foram realizados na estação experimental agrícola da BASF, em 

Uberlândia-MG, onde foram avaliados em dois anos consecutivos (2016 e 2017). Neste estudo 
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foram avaliados quatro conjuntos de genótipos, sendo estes constituídos por linhagens 

avançadas e outras segregantes (TABELA 1).  

 

Tabela 1 - Descrição dos conjuntos de genótipos estudados, no município de Uberlândia - MG, 

2016 e 2017 
Conjuntos N° de genótipos Anos  Linhagens 

1° 109 2016 Avançadas 

2° 227 2016 Segregantes 

3° 53 2017 Avançadas 

4° 110 2017 Segregantes 
Fonte: elaborada pela autora 

 

Os genótipos tiveram como origem algumas populações O.P.’s adaptadas ao cultivo no 

Brasil, especialmente as predominantes no sul do Pais; algumas linhas oriundas do programa 

de melhoramento genético de cebola mantido pela empresa na California, EUA, bem como 

algumas populações oriundas de cruzamentos entre indivíduos direcionados destas duas origens 

(F2). 

A obtenção das linhas avançadas se deu através de sucessivas autofecundações (que 

variaram de 4 a 5) e/ou autofecundações intercaladas com Sibs entre 2-3 plantas. O critério para 

definir se o genótipo seria autofecundado sucessivamente ou se avançaria mediante uma ou 

mais gerações em Sib, intercalados à autofecundação ou não, se baseou ao estado fenotípico 

para produção de sementes. Genótipos com menor produção de sementes eram submetidos à 

Sib’s (2-3 plantas) ao invés de serem sucessivamente autofecundados. Ao todo, nos genótipos 

ditos como linhas avançadas, foram envolvidas, em média,  5 gerações de avanço em auto-

fecundação e/ou Sib.  

O conjunto de genótipos tidos como linhas segregantes, ou em desenvolvimento, 

obtiveram, em média, 3 gerações de avanço, também em auto-fecundação e/ou Sib, sucessivos 

ou não. Esta subdivisão foi feita no intuito de conhecer possíveis diferenças nos parâmetros 

estudados, em função do grau de endogamia dessas linhas do programa. 

No ano anterior ao início dos experimentos, as sementes de cada linhagem foram 

colhidas e secas ao sol durante três dias. Logo após a secagem foi realizada a debulha manual 

e limpeza, retirando-se as pequenas impurezas e sementes mal formadas com  uso de ventilação. 

Estas foram armazenadas em câmara fria, e posteriormente, semeadas e transplantadas, para os 

campos de produção.  

O semeio para montagem dos campos formados pelos conjuntos 1° e 2° (fase 

semente à bulbo) ocorreu em março  de 2016 e o transplante em maio do mesmo ano. Os 
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canteiros foram preparados e adubados seguindo as recomendações para a cultura da cebola. 

Foram realizados dois experimentos simultaneamente, sendo um com linhagens avançadas (109 

genótipos) e outro com linhagens segregantes (227 genótipos). Em 2017, foram instalados os 

outros dois campos, sendo o semeio em março e o transplante em maio do mesmo ano. Foram 

seguidas as mesmas recomendações do ano anterior, porém neste ano foram estudados os outros 

dois conjuntos de genótipos (3° e 4°), um com linhagens avançadas (53 genótipos) e o outro 

com linhagens segregante (110 genótipos). Os tratamentos, em cada um dos quatro 

experimentos, foram constituídos pelos genótipos. 

O delineamento utilizado foi em blocos casualizados (DBC), com duas repetições. 

Cada parcela foi constituída por um canteiro de um metro de comprimento por 90 cm de largura, 

com cinco linhagens espaçadas em 20 cm, e plantas espaçadas em 5 cm, totalizando 100 plantas 

por parcela. 

Para as características que não foram diretamente mensuradas foram atribuídas 

notas de 1 a 9, em que 1 representou o pior valor e 9 o melhor valor do caráter; estas foram 

avaliadas em nível de parcela.  Foram avaliados os seguintes caracteres morfo-agronômicos: 

a) Vigor das plantas: foram atribuídas notas (1-9), para vigor de planta aos 90 dias após a 

semeadura (DAS), observando-se o diâmetro da folha, altura de planta e número de folhas;  

b) Diâmetro do pseudocaule ‘pescoço’: foi atribuída nota (1-9) para diâmetro do ‘pescoço’, 

sendo 1: para pseudocaules com engrossamento excessivo, 9: para os que apresentavam menor 

espessura. 

 c) Arquitetura das plantas: foi atribuída nota (1-9), sendo 1: prostada, 9: ereta;  

d) Cerosidade das folhas: foi atribuída nota (1-9), sendo 1: ausência de cera, 9: presença de 

muita cera; 

e) Ciclo das plantas: quantidade de dias da data do semeio à colheita. 

Após a colheita dos bulbos foram realizadas as seguintes avaliações de bulbo: 

f) Massa média dos bulbos: foram utilizados dez bulbos da parcela, escolhidos aleatoriamente, 

dado em gramas;  

g) Densidade dos bulbos: foi determinada a massa de 10 bulbos e o seu volume foi medido pelo 

deslocamento de água quando a amostra foi inserida em um recipiente graduado. Em seguida 

os valores foram substituídos na fórmula: d = massa / volume, g . cm -3. 

h) Cor dos bulbos: nota (1-9), sendo que a maior nota foi atribuída para bulbos com coloração 

marrom escuro (anexo A);  

i) Formato dos bulbos: nota (1-9), sendo 1: bulbos achatados e 9: bulbos arredondados (anexo 

B); 
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j) Uniformidade de formato dos bulbos: nota (1-9) é possível a existência de vários formatos na 

parcela, logo, quanto maior a predominância de um formato na parcela, maior a nota. 

Nos experimentos realizados em 2017 foram acrescidas as seguintes avaliações: 

k) Secamento de pontas das folhas: nota (1-9), sendo a maior nota atribuída a plantas que não 

apresentavam secamento dos tecidos vegetais das folhas. E a menor nota para plantas que 

apresentavam a situação inversa. 

l) Firmeza dos bulbos: com o auxílio de um penetrômetro, utilizando a ponteira de 6mm, foram 

realizadas medidas na região equatorial de cinco bulbos amostrados na parcela, unidade: 

kgf.cm-2. 

m) Durabilidade pós colheita dos bulbos: foi avaliada a porcentagem de bulbos 

comercializáveis após 60 dias de armazenamento em condições ambiente, de uma amostra de 

15 bulbos/parcela. 

Segundo Sneath e Sokal (1973), caso os valores dos caracteres multicategóricos 

possam ser ordenados, ou seja, quando estes são de natureza ordinal e relatados em uma escala, 

existe a possibilidade dos mesmos serem analisados como variáveis quantitativas. Desta forma 

todos os caracteres, no presente estudo, foram tratados como quantitativos. 

Com a finalidade de verificar a existência de variabilidade genética entre os 

caracteres, foram realizadas análises de variância e os parâmetros genéticos herdabilidade no 

sentido amplo, relação entre coeficientes de variação genética e ambiental e coeficiente de 

variação experimental. 

Foi realizada a comparação de médias através do teste de Scott Knott ao nível de 

5% de probabilidade.  

A dissimilaridade genética foi estimada através da Distância Generalizada de 

Mahalanobis (Dii’): 

Dii′
2 =  δ′φ−1δ 

Em que: 

Dii′
2 : distância generalizada de Mahalanobis entre os genótipos i e i’; 

φ−1: matriz de variância e covariâncias residuais; 

δ′: [d1 d2...dn] sendo dj = Xij - Xi’j; 

Xij: média do i-ésimo genótipo em relação à j-ésima variável 

Os dados foram agrupados utilizando os métodos: hierárquico - Ligação Média 

entre Grupos (Unweighted Pair-Group Method Using Arithmetic Averages - UPGMA) e de 

otimização - Tocher (RAO, 1952).  
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A partir do método UPGMA foi obtido o dendrograma, que foi definido pelos 

genótipos de maior similaridade, em que a distância entre um genótipo k e um grupo formado 

pelos genótipos i e j é dada por: 

d(ij)k = dik + djk / 2 

A adequação do método de agrupamento hierárquico foi verificada a partir do 

coeficiente de correlação cofenética. 

Em seguida, foi realizado o agrupamento de otimização de Tocher. Após a 

identificação do par de genótipos com menor medida de dissimilaridade é formado o primeiro 

grupo. E a partir deste sistema foi averiguado a inclusão de outros genótipos no grupo. A 

inclusão de genótipos em um grupo gera acréscimo da distância média do grupo, logo, a 

distância entre genótipo-grupo foi calculada através da fórmula abaixo: 

d(ij)k = dik + djk 

A importância relativa de cada caractere foi estimada pelo método de Singh (1981). 

Para a realização das análises foi utilizado o Programa GENES (CRUZ, 2016) e os 

dendrogramas foram gerados com a utilização dos pacotes graphics e dendextend através do 

software R (versão 3.5.2). 

 

Resultados e discussão 

 

Foi observado a existência de variabilidade genética entre os genótipos para a 

maioria dos caracteres avaliados ao nível de 1% pelo teste F (TABELAS 2 e 3), logo, existe a 

possibilidade de seleção de linhagens. As variáveis que não foram significativas foram 

desprezadas das análises subsequentes. Oliveira et al. (2014) observaram que a ampla 

variabilidade apresentada por genótipos de cebola indicou que o critério de escolha de genótipos 

baseado na diversidade genética foi adequado para o seu estudo. 

No primeiro estudo (experimentos de 2016, TABELA 2), a herdabilidade (h²a) da 

maioria dos caracteres apresentou valores acima de 60%, moderada a alta, nas linhagens 

avançadas (A) e nas linhagens segregantes (S). 
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Tabela 2 - Quadrado médio, herdabilidade no sentido amplo, relação CVg/CVe e coeficiente 

de variação de caracteres agronômicos de dois conjuntos de genótipos de cebola, linhagens 

avançadas (A) e linhagens segregantes (S), no município de Uberlândia - MG, 2016 

Fonte: elaborada pela autora; ns: não significativo; **: significativo ao nível de 1% pelo teste F.  

 

No segundo estudo (experimentos de 2017, TABELA 3) foram obtidos resultados 

semelhantes, em que tanto nas A como nas S a maior parte dos caracteres apresentaram h²a 

moderada (≥ 60%).  

 

Tabela 3 - Quadrado médio, herdabilidade no sentido amplo, relação CVg/CVe e coeficiente 

de variação de caracteres agronômicos de dois conjuntos de genótipos de cebola, linhagens 

avançadas (A) e linhagens segregantes (S), no município de Uberlândia - MG, 2017 

Fonte: elaborada pela autora; ns: não significativo; **: significativo ao nível de 1% de pelo teste F.  
 

Em ambos os experimentos (2016 e 2017), de um modo geral, ficou evidente os 

maiores valores de herdabilidade predominantemente para os conjuntos de genótipos avançados 

(A), comparativamente aos conjuntos segregantes (S). Esse resultado pode ser explicado pelo 

maior efeito aditivo presente nos genótipos mais avançados, resultante de sua maior 

homozigosidade genética. 

A herdabilidade permite predizer ganhos genéticos em futuros ciclos de seleção. Os 

caracteres com herdabilidade mais altas auferirão maiores ganhos. Deste modo, os caracteres 

Caracteres QM h2a (%) CVg/CVe CV (%) 

 A S A S A S A S 
Vigor pl. 1,09** 0,83** 47,02 61,87 0,66 0,90 14,46 13,10 

Arquit. pl 0,90** 0,93** 62,10 72,85 0,90 1,15 14,60 12,15 

Diâm.pseud. 2,27** 1,34** 58,27 51,03 0,83 0,72 24,37 25,02 

Ceros. fl. 2,18** 1,64** 73,09 51,53 1,16 0,72 13,94 16,94 

Ciclo 370,30** 277,34** 87,34 88,95 1,85 2,00 4,50 3,53 

Cor bulbo 2,13** 2,22** 95,50 89,62 3,26 2,07 4,61 8,11 

Form. bulbo 0,71** 0,94** 85,03 64,63 1,68 0,95 5,27 8,59 

Unif. form. 0,82** 1,26** 86,52 68,73 1,79 1,04 4,67 9,28 

Massa méd.  273908,01** 141127,31** 52,67 46,71 0,75 0,66 29,85 23,07 

Densidade 0,01ns 0,00ns 18,57 5,84 0,33 0,17 6,34 5,44 

Caracteres QM h2a (%) CVg/CVe CV (%) 

 A  S A S A S A S 
Vigor pl. 1,66** 1,56** 56,99 63,42 0,81 0,93 14,26 14,25 

Arquit. pl. 1,54** 1,57** 49,80 79,12 0,70 1,37 15,80 12,12 

Diâm.pseud. 0,40* 0,32** 41,03 43,81 0,58 0,62 7,41 6,25 

Ceros. fl. 1,25** 1,30ns 52,08 0,00 0,73 0,00 11,11 25,90 

Ciclo 415,57** 276,36** 93,74 91,07 2,73 2,25 2,99 2,79 

Cor bulbo 0,92** 0,97** 87,48 82,40 1,86 1,53 5,09 6,96 

Form. bulbo 0,63** 0,76** 71,46 57,73 1,11 0,82 6,06 8,27 

Unif. form. 0,71** 0,77** 71,24 37,60 1,11 0,54 6,31 9,76 

Massa méd.  96816,85** 101299,13** 70,09 60,89 1,08 0,88 14,99 16,07 

Densidade 0,01ns 0,00ns 0,00 0,00 0,00 0,00 7,94 7,01 

Seca folhas 4,48** 3,85** 76,94 57,22 1,29 0,81 17,89 23,98 

Firm. bulbo 3,22** 2,16** 88,40 73,46 1,95 1,17 9,43 11,19 

Pós colheita 41,06** 23,30** 82,98 76,34 1,56 1,27 28,47 25,77 
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ciclo, cor , formato e uniformidade de formato de bulbo, bem como sua firmeza e conservação 

pós colheita, tendem a responder favoravelmente ao processo de seleção para ganhos genéticos. 

Entre os caracteres avaliados na cultura da cebola, comumente avalia-se vigor, 

produção e pós colheita, ou aqueles que tem relação com estes. Santos et al. (2003) avaliaram 

a produção total, comercial e teor de sólidos solúveis de cebola ‘Alfa Tropical’ e ao estimarem 

a herdabilidade no sentido amplo encontraram os seguintes valores 10,7%, 88,7% e  67,5%, 

respectivamente.  

Porta et al. (2014) estudaram a herdabilidade de caracteres de cebola landrace e de 

linhagens S1 e obtiveram o maior valor de herdabilidade no sentido amplo para as 

características de matéria seca, comprimento máximo da folha e teor de sólidos solúveis, 

respectivamente.  

O caráter vigor das plantas, avaliado neste trabalho, levou em consideração altura, 

número e diâmetro das folhas. Diferente do trabalho acima citado, que apenas o caráter 

comprimento máximo da folha foi considerado e que foi obtido o maior valor de herdabilidade, 

o vigor das plantas não apresentou os maiores valores de hedabilidade no presente estudo. Nos 

experimentos realizados em 2016, 47,02% e 61,87%, e em 2017, 56,99% e 63,42%. 

Em relação a pós colheita, autores têm atribuído relativa importância, devido a 

relação direta destas com a pós colheita, as características matéria seca e teor de sólidos 

solúveis, pois implicam na capacidade de armazenamento e qualidade comercial dos bulbos. 

Neste estudo foi considerado o período de armazenamento, as avaliações foram realizadas nos 

experimentos de 2017, e a herdabilidade foi moderada a alta, 82,98% e 76,34%.  

Oliveira (2015) estimou a herdabilidade no sentido amplo da produção total e 

comercial de bulbos de uma população de cebola Valenciana em dois ambientes, e os maiores 

valores obtidos foram 0,77 e 0,81, respectivamente. 

O caráter Massa média , é um indicativo da produção da cultura, a herdabilidade 

desse caráter em compraração aos valores de produção dos trabalhos acima citados foi 

moderada, nos experimentos realizados em 2016 foi 52,67% e 46,71% e em 2017 foi 70,09% e 

60,89%.  

O estudo da relação  entre os coeficientes de variação genética e ambiental: 

CVg/CVe é um indicativo da possibilidade de ganho com a seleção. Esta relação serve como 

um parâmetro da superioridade dos componentes genéticos em comparação aos componentes 

ambientais. Quando esta relação é ≥ 1,0, a possibilidade de se obter ganhos por seleção é alta 

(TORRES, 2015). 
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De modo semelhante às inferências sobre o sucesso na seleção, feitas com base na 

herdabilidade, o mesmo ficou evidente quando foi analisado o valor das relações CVg/CVe. Na 

tabela 2 observa-se que os caracteres cerosidade das folhas, ciclo, cor dos bulbos, formato dos 

bulbos e uniformidade do formato dos bulbos das linhagens da categoria ‘A’ obtiveram valores 

acima de uma unidade na relação CVg/CVe; já nas ‘S’, foram os caracteres arquitetura, ciclo, 

cor dos bulbos e uniformidade do formato dos bulbos da parcela.  

Na tabela 3 foi observado valores acima de uma unidade para os caracteres 

secamento das folhas, ciclo, cor dos bulbos, formato dos bulbos, uniformidade do formato dos 

bulbos da parcela, Massa média  dos bulbos, firmeza dos bulbos e durabilidade pós colheita das 

linhagens da categoria ‘A’, e os caracteres arquitetura, ciclo, cor da pele dos bulbos, firmeza 

dos bulbos e durabilidade pós colheita das linhagens da categoria ‘S’. 

Em ambos os experimentos a característica que apresentou menor relação 

CVg/CVe foi densidade de bulbos. O ganho genético com a seleção para este caráter, que 

também apresentou baixa herdabilidade, parece ser muito baixo. Além da possibilidade de 

vários genes governando este caráter (o que explicaria seu baixo valor de herdabilidade) e das 

pequenas magnitudes dos valores de densidade.  

Maia et al. (2008) estudaram parâmetros genéticos e fenotípicos de cebola múltipla 

e averiguaram de forma separada os coeficientes ambientais e genéticos, e obtiveram 

coeficientes de variação ambiental na faixa de 1,10% (índice de formato) a 19,64% 

(produtividade antes da cura) e coeficientes de variação genética de 1,32% (índice de formato) 

a 28,28% (número de bulbos por planta). 

O coeficiente de variação experimental (CV) das linhagenss avançadas estudadas 

no primeiro ano variou de 4,50% (ciclo) a 28,95% (massa média dos bulbos), e nas linhagens 

em desenvolvimento, segregantes, do mesmo ano, variou de 3,53% (ciclo) a 25,02% 

(durabilidade pós colheita) (TABELA 2).  

As linhagens estudadas no segundo ano obtiveram o CV variando de 2,99% (ciclo) 

a 28,47% (durabilidade pós colheita) nas linhagenss avançadas, e 2,79% (ciclo) a 25,90% (cera) 

nas linhagens segregantes (TABELA 3).  

O coeficiente de variação é uma medida de dispersão que tem a finalidade de 

estimar a precisão experimental. Quanto menor o CV, maior tende a ser a precisão 

experimental, apesar de que a ideia de precisão está inerentemente relacionada a cada área de 

pesquisa (RODRIGUES, 2013). Logo, foi constatado que para a maioria dos caracteres 

avaliados, em todos os experimentos, a precisão experimental foi de média a alta.  
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Estudos realizados por outros autores revelaram que os valores de CV obtidos no 

presente estudo encontram-se na faixa comumente obtida em pesquisas com cebola. Costa et 

al., 2008, obtiveram variação de CV de 13,18% a 16,10%. Silva et al. 2009 encontraram valores 

de CV variando entre 4,35%  a 17,38%. Boas et al. 2011 encontraram valores de CV de 10,8% 

a 12,6%. Ricci et al. 2014 alcançaram valores de 12,5%, 12,5% e 13,7%. 

No presente estudo, além de os coeficientes de variação experimental terem de um 

modo geral corroborado com aqueles observados na literatura, destaque vale para os menores 

valores de CV das características ciclo, cor, formato e uniformidade para formato dos bulbos, 

o que reforça a acurácia das inferências estatísticas feitas para estas características. 

 

Divergência genética do 1° conjunto de genótipos (avançados) 

 

Pelo teste de Scott Knott aplicado ao primeiro conjunto de genótipos (ANEXO C), 

foi observado que os caracteres vigor e arquitetura de plantas, assim como cerosidade das 

folhas, formaram apenas dois grupos, enquanto que para o caráter massa média de bulbos todas 

as linhagens agruparam-se em um único grupo por não diferirem significativamente. As demais 

características apresentaram variados grupos pelo teste de Scott Knott. 

Ficaram evidentes as diferenças entre os genótipos mais contrastantes, a saber: 

diâmetro do pseudocaule (genótipo 16A58 - pseudocaule mais fino, versus 16A10 e 16A83 - 

ambos com pseudocaule mais espesso); ciclo médio em dias (16A10 - precoce, versus 16A89 

mais tardio); cor da pele dos bulbos (16A47 - coloração indesejada, versus 16A63 e 16A64 - 

coloração desejada); formato dos bulbos (16A17, 16A29, 16A30, 16A31, 16A32, 16A36, 

16A87, 16A89, 16A105 - formatos indesejados, versus 16A53 e 16A104 - formato desejado); 

uniformidade do formato dos bulbos (16A8, 16A14, 16A16, 16A17, 16A22, 16A29, 16A30, 

16A32, 16A43, 16A44, 16A46, 16A55, 16A66, 16A77 e 16A99 - mais desuniformes, versus 

16A4 - maior uniformidade); massa média de bulbos (16A82 - mais leve, versus 16A84 - mais 

pesado). 

As informações acima permitem ao melhorista a utilização de algumas estratégias, 

seja a do uso direto do germoplasma (a depender do grau de uniformidade da linha para outras 

características de importância agronômica), ou, realizar cruzamentos direcionados à fim de 

liberar variabilidade genética para os caracteres em consideração. 

O método da ligação média entre grupos (UPGMA), é considerado a representação 

simplificada da matriz de dissimilaridade, e utiliza médias aritméticas das medidas de 
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dissimilaridade em sua análise, evitando desta forma a caracterização da dissimilaridade por 

valores extremos entre os indivíduos considerados (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). 

No método UPGMA a delimitação dos grupos obtidos nos dendrogramas pode ser 

determinada através de um exame visual e de forma subjetiva, observando-se os pontos de alta 

mudança de nível no dendrograma (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).  

No primeiro ano, o estudo da dissimilaridade de dois conjuntos de genótipos com 

109 e 227 genótipos, respectivamente, resultou na formação dos dendrogramas dos mesmos 

através do método UPGMA com base nas matrizes das distâncias generalizadas de 

Mahalanobis. 

Na formação do dendrograma do primeiro conjunto de genótipos foi considerada a 

dissimilaridade de 30,3% como critério de delimitação dos grupos (FIGURA 1). 

O coeficiente de correlação cofenética (CCC), aplicado ao método pelo teste t, 

apresentou valores significativos para o agrupamento, com r = 0,66 (a 1% de probabilidade - p 

≤ 0,01), logo, existe confiabilidade entre a matriz de dissimilaridade e o dendrograma. Desta 

forma o ajuste foi adequado e possibilitou realizar inferências através de análise visual. Segundo 

Monteiro et al. 2010, quanto mais próximo da unidade o CCC for, melhor será a representação 

da matriz de dissimilaridade através do dendrograma.  

O teste de médias é um indicativo exclusivo para um caráter específico, e é útil 

quando considera-se apenas tal característica. A adoção de estudos mais elaborados como o 

teste de UPGMA, leva em consideração múltiplas características, o que torna a ferramenta 

muito interessante quando o objetivo maior é utilizar germoplasmas contrastantes para vários 

caracteres simultaneamente. 

No presente estudo, pelo método UPGMA, os 109 genótipos foram agrupados em 

23 grupos. Sendo o grupo I formado por um grande número de genótipos, representando 

32,11% dos 109 genótipos estudados. E os outros grupos mostraram uma representatividade 

menor dos genótipos (FIGURA 1). 
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Figura 1 - Dendrograma representativo da dissimilaridade genética entre 109 linhagens avançadas de cebola, obtido pelo (UPGMA) utilizando a 

matriz generalizada de Mahalanobis, Uberlândia - MG, 2016 

 

 
Fonte: elaborada pela autora 
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Devido à escassez de estudos desta natureza com a cultura da cebola, testar outras 

opções de metodologias de estudo da divergência genética, é algo que ajudará a entender 

também qual melhor método de estudo da divergência se apresenta mais apropriado para a 

espécie, razão pela qual os dados foram analisados também pelo método de Tocher (TABELA 

4). 

 

Tabela 4 - Agrupamento de otimização de 109 linhagens avançadas de cebola, obtido pelo 

método de Tocher, utilizando a distância generalizada de Mahalanobis, Uberlândia - MG, 2016 

(continua) 

Grupos Genótipos 

I 

16A57 16A102 16A42 16A41 16A23 16A56 16A62 16A34 16A76 16A73 16A69 16A82 

16A35 16A81 16A90 16A108 16A25 16A60 16A24 16A103 16A19 16A45 16A98 16A94 

16A59 16A61 16A74 16A97 16A91 16A54 16A51 16A106 16A77 16A49 16A22 16A55 

16A6 

II 16A86 16A101 16A71 16A70 16A93 16A68 16A88 16A72 16A75 

III 16A15 16A78 16A65 16A80 16A38 16A37 16A39 16A21 

IV 16A48 16A50 16A52 16A95 16A96 16A109 16A58 

V 16A66 16A67 16A44 16A29 16A32 

VI 16A89 16A105 16A36 16A87 

VII 16A9 16A18 16A20 16A10 16A17 

VIII 16A7 16A26 16A28 16A27 16A33 

IX 16A43 16A46 

X 16A1 16A2 

XI 16A83 16A85 

XII 16A5 16A11 16A84 16A3 

XIII 16A30 16A31 

XIV 16A64 16A100 

XV 16A13 16A79 

XVI 16A12 16A92 

XVII 16A14 16A47 

XVIII 16A16 
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Tabela 4 - Agrupamento de otimização de 109 linhagens avançadas de cebola, obtido pelo 

método de Tocher, utilizando a distância generalizada de Mahalanobis, Uberlândia - MG, 2016 

(conclusão) 

Grupos Genótipos 

XX 16A107 

XXI 16A99 

XXII 16A40 

XXIII 16A4 

XXIV 16A8 

XXV 16A53 

XXVI 16A63 

Fonte: elaborada pela autora 

 

Com relação a utilização do método de otimização de Tocher para o conjunto 1, 

fundamentado na matriz de Mahalanobis, os 109 genótipos foram separados em 26 grupos, em 

que 33,94% dos genótipos foram reunidos no grupo I e os demais em pequenos grupos.  

O agrupamento dos genótipos pelos métodos UPGMA e Tocher foram semelhantes, 

sendo este último mais sensível na formação de grupos permitindo identificar maior número de 

grupos contendo genótipos isolados. Os genótipos 16A40, 16A16, 16A104, 16A107 e 16A53, 

permaneceram em grupos isolados, evidenciando mais uma vez a dissimilaridade relevante 

destes em comparação ao conjunto total estudado. 

Bütow et al. 2010, realizaram a caracterização de 20 acessos de pimentas e 

pimentões com o intuito de estudar a divergência genética destes. Para tal foi gerada uma matriz 

de dissimilaridade e em seguida os acessos foram agrupados pelos métodos de Tocher e 

UPGMA. E os autores encontraram resultados parcialmente concordantes entre os métodos. 

Em relação a contribuição relativa de cada caráter na divergência genética do 

conjunto 1 (TABELA 5), o caráter cor dos bulbos se destacou dos demais, sua contribuição 

para a divergência foi de mais de 36% e mostrou-se como a mais importante na análise, seguida 

do formato dos bulbos (13,84%), uniformidade do formato dos bulbos da parcela (13,58%) e 

ciclo (12,79%). Os caracteres restantes apresentaram contribuição relativa menores, o que 

significa que tiveram menor influência para a divergência. 
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Tabela 5 - Contribuição relativa das variáveis em 109 linhagens avançadas de cebola, conforme 

critério de Singh, Uberlândia - MG, 2016 
Caracteres S.j. Valor (%) 

Cor dos bulbos 133292.40 36,54 

Formato dos bulbos 50477.49 13,84 

Uniformidade form bulbos da parcela 49537.33 13,58 

Ciclo 46656.81 12,79 

Cerosidade das folhas 24645.53 6,75 

Peso dos bulbos 19500.44 5,34 

Diâmetro do pseudocaule 15200.05 4,16 

Arquitetura 14300.32 3,92 

Vigor 11096.37 3,04 
Fonte: elaborada pela autora 

 

Divergência genética do 2° conjunto de genótipos (segregantes) 

 

O teste de Scott Knott aplicado ao segundo conjunto de genótipos (ANEXO D) 

revelou que o vigor de plantas, diâmetro do pseudocaule, cerosidade das folhas, formato e 

massa média de bulbos formaram apenas dois grupos, e as demais características apresentaram 

variados grupos. 

Foi perceptível as diferenças entre os genótipos mais contrastantes, a saber: 

arquitetura das plantas (genótipo 16S16 - porte prostrado, versus16S53, 16S59, 16S77, 16S96, 

16S104, 16S131, 16S159, 16S166, 16S192 e 16S202 - porte ereto); ciclo médio em dias (16S14 

- mais precoce, versus 16S107 e 16S213 – mais tardios); cor dos bulbos (16S179, 16S203, 

16S207, 16S222 e 16S226 - coloração indesejada, versus 16S152 e 16S156 - coloração 

desejada); uniformidade do formato dos bulbos (16S73 e 16S119 - pouca uniformidade, versus 

16S1, 16S2, 16S7, 16S8, 16S16, 16S25, 16S26, 16S27, 16S29, 16S32, 16S39, 16S43, 16S44, 

16S45, 16S47 e 16S48 - maior uniformidade). 

Na figura 2 encontra-se exposto o dendrograma gerado após o agrupamento pelo 

método UPGMA. Neste, os genótipos foram separados considerando 35,2% de dissimilaridade. 

 O coeficiente de correlação cofenética (CCC) aplicado ao método pelo teste t, 

apresentou valores significativos para o agrupamento, com r = 0,61 (a 1% de probabilidade – p 

≤ 0,01), então constatou-se confiabilidade na relação entre a matriz de dissimilaridade e o 

dendrograma. Logo foi obtido um ajuste razoável possibilitando realizar inferências por análise 

visual. 

Silva et al. (2016) ao estudarem a divergência de 96 progênies para a produção de 

milho verde, através da distância quadrada generalizada de Mahalanobis, e  agrupamento pelo 

método UPGMA, obtiveram CCC com r = 0,65 que foi significativo. Os autores atribuíram este 

valor ao elevado número de características fenotípicas avaliadas. Possivelmente o mesmo 
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ocorreu no presente estudo, em que um menor número de características avaliadas poderia ter 

gerado um valor de CCC maior e uma melhor representação do dendrograma em relação a 

matriz original. 

Foram obtidos 12 grupos. Os grupos IV e V foram responsáveis por agrupar 82,81% 

dos 227 genótipos estudados, indicando que a maior parte dos genótipos são similares. O 

restante dos grupos reuniram um número menor de genótipos, e os grupos VI, XI e XII foram 

constituídos por apenas um genótipo cada, sendo estes, 16S1, 16S107 e 16S165, 

respectivamente, o que indica que estes apresentam divergência relevante em relação aos outros 

genótipos. 

Viana et al., (2016), estudando a divergência genética de 12 variedades de alho 

(Allium sativum L.) por meio de marcadores agromorfológicos, inerentes a folhagem e 

bulbilhos, obtiveram a formação de sete grupos a partir do critério de delimitação de 25% de 

dissimilaridade pelo método UPGMA. Sendo que o grupo I foi detentor do maior número de 

genótipos e os demais formaram pequenos grupos. Semelhante ao presente estudo. 
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Figura 2 - Dendrograma representativo da dissimilaridade genética entre 227 linhagens segregantes de cebola, obtido pelo (UPGMA) utilizando a 

matriz generalizada de Mahalanobis, Uberlândia - MG, 2016 (continua) 

 

 
Fonte: elaborada pela autora 
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Figura 2 - Dendrograma representativo da dissimilaridade genética entre 227 linhagens segregantes de cebola, obtido pelo (UPGMA) utilizando a 

matriz generalizada de Mahalanobis, Uberlândia - MG, 2016 

 

 
Fonte: elaborada pela autora 
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Na tabela 6 foi observado que o método de otimização de Tocher, permitiu separar 

16 grupos, sendo que 70,92% dos genótipos foram reunidos no grupo I e os demais em grupos 

menores.  

Este conjunto apresentou resultados semelhantes aos apresentados pelo 

agrupamento pelo método hierárquico UPGMA, porém ainda foi mais sensível possibilitando 

a formação de um maior número de grupos em relação ao anterior. Ambos os métodos foram 

concordantes na separação dos genótipos 16S1, 16S107 e 16S165 em grupos individuais, 

indicando divergência genética relevante em relação ao restante do conjunto de genótipos 

estudados. 

 

Tabela 6 - Agrupamento de otimização de 227 linhagens segregantes de cebola, obtido pelo 

método de Tocher, utilizando a distância generalizada de Mahalanobis, Uberlândia - MG, 2016 

(continua) 

Grupos Genótipos 

I 

16S153 16S154 16S201 16S40 16S38 16S37 16S177 16S176 16S151 16S105 16S24 

16S162 16S213 16S28 16S33 16S34 16S196 16S191 16S206 16S45 16S29 16S27 

16S194 16S205 16S30 16S215 16S31 16S39 16S26 16S25 16S217 16S13 16S158 16S84 

16S135 16S56 16S214 16S163 16S134 16S99 16S66 16S218 16S18 16S210 16S190 

16S89 16S123 16S200 16S103 16S142 16S208 16S132 16S174 16S211 16S136 16S141 

16S115 16S209 16S221 16S171 16S143 16S179 16S137 16S23 16S225 16S226 16S139 

16S185 16S4 16S22 16S175 16S42 16S35 16S92 16S63 16S71 16S102 16S112 16S117 

16S114 16S224 16S150 16S126 16S164 16S111 16S67 16S188 16S155 16S187 16S72 

16S216 16S223 16S101 16S145 16S122 16S227 16S189 16S74 16S98 16S95 16S83 

16S138 16S157 16S178 16S76 16S52 16S161 16S86 16S120 16S167 16S197 16S160 

16S124 16S49 16S156 16S54 16S68 16S5 16S148 16S144 16S64 16S91 16S69 16S78 

16S130 16S203 16S12 16S8 16S222 16S193 16S128 16S97 16S109 16S60 16S140 16S9 

16S70 16S116 16S2 16S77 16S110 16S129 16S146 16S6 16S46 16S41 16S147 16S55 

16S149 16S53 16S219 16S220 16S43 16S204 16S10 16S184 16S36 16S118 16S44 

16S19 16S199 

II 
16S182 16S183 16S21 16S20 16S79 16S85 16S81 16S125 16S47 16S80 16S82 16S51 

16S207 16S94 16S61 

III 16S121 16S152 16S133 16S127 16S62 16S16 16S17 16S100 

IV 16S131 16S159 16S96 16S192 16S166 16S186 16S168 16S104 16S202 16S170 

V 16S88 16S90 16S169 16S75 16S93 16S65 16S15 16S172 16S57 16S87 16S106 

VI 16S195 16S198 16S181 16S173 16S180 

VII 16S58 16S59 16S113 16S14 16S212 16S7 

VIII 16S73 16S119 
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Tabela 6 - Agrupamento de otimização de 227 linhagens segregantes de cebola, obtido pelo 

método de Tocher, utilizando a distância generalizada de Mahalanobis, Uberlândia - MG, 2016 

(conclusão) 

Grupos Genótipos 

IX 16S11 16S108 

X 16S1 

XI 16S48 

XII 16S3 

XIII 16S107 

XIV 16S32 

XV 16S50 

XVI 16S165 

Fonte: elaborada pela autora 

 

Do Carmo et al. (2013) estudaram a divergência genética entre nove subamostras 

de feijão lima (Phaseolus lunatus L.), para tal foi estimada a distância generalizada de 

Mahalanobis e a partir da matriz de dissimilaridade as subamostras foram agrupadas de acordo 

com os métodos UPGMA e  de Tocher. Assim como neste estudo os autores encontraram 

resultados semelhantes em ambos os métodos, sendo que o método de Tocher foi mais sensível 

possibilitando a formação de mais grupos. 

Com relação a contribuição relativa de cada caráter na divergência genética do 2° 

conjunto de linhagens, a cor dos bulbos e o ciclo das plantas foram responsáveis pelas maiores 

contribuições, 26,51% e 24,36%, respectivamente, caracterizando-se como os de maior 

relevância. Os demais caracteres foram responsáveis por contribuições menores, e consequente 

menor influência para a divergência (TABELA 7). 

 

Tabela 7 - Contribuição relativa das variáveis em 227 linhagens avançadas de cebola, conforme 

critério de Singh, Uberlândia - MG, 2016 
Caracteres S.j. Valor (%) 

Cor dos bulbos 255851.24 26,51 

Ciclo 235078.54 24,36 

Arquitetura 94796.67 9,82 

Uniformidade form bulbos da parcela 81665.83 8,46 

Formato dos bulbos 72889.22 7,55 

Vigor 62732.78 6,50 

Diâmetro do pseudocaule 57938.03 6,00 

Peso dos bulbos 52770.84 5,46 

Cerosidade das folhas 51155.49 5,30 
Fonte: elaborada pela autora 
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Ao analisar conjuntamente os resultados do 1° e 2° conjunto de genótipos 

(TABELAS 5 e 7) foi constatado que cor de bulbos, em ambos os casos, foi a característica que 

mais contribuiu para realçar a diversidade genética entre os genótipos. A herança para 

tonalidade de coloração marrom dos bulbos de cebola aparenta ser de baixo grau de 

complexidade, haja vista que as herdabilidades foram elevadas (h²a = 95,5% - 1° grupo e h²a = 

87,5% - 2° grupo). Pode-se presumir ainda que, uma menor quantidade de genes envolvidos 

neste caráter, explicaria sua maior contribuição relativa na divergência genética, uma vez que 

sua caracterização fenotípica se torna pouco influenciada pelo ambiente. 

No 1° conjunto (geneticamente mais avançado) a contribuição relativa da cor do 

bulbo foi de 36,54% e a do 2° conjunto (segregante) de 26,51%. Percebe-se aqui outro 

indicativo de uma herança mais simples do caráter tonalidade de coloração marrom dos bulbos, 

uma vez que ganhos para este caráter podem ter sido auferidos à medida em que aumentou-se 

a homozigosidade dos genótipos, aliados à seleção de bulbos mais escuros, o que foi realizado 

nesses genótipos. 

A formação de um maior número de agrupamentos entre os genótipos do 1° 

conjunto (23 grupos UPGMA e 26 grupos via Tocher), comparativamente ao do 2° conjunto 

(12 UPGMA e 16 Tocher), pode ser explicada pelo maior grau de uniformidade genética 

presente nos genótipos do 1° conjunto em razão da maior homozigosidade destes. 

Constatou-se ainda, que o agrupamento genético pelo método de Tocher foi mais 

sensível e permitiu maior separação entre os genótipos estudados, sejam eles avançados ou 

segregantes. 

  

Divergência genética do 3° conjunto de genótipos (avançados) 

 

Por meio do teste de Scott Knott aplicado ao terceiro conjunto de genótipos 

(ANEXO E), foi observado que os caracteres vigor e arquitetura de plantas, assim como 

cerosidade e secamento das folhas, massa média e pós colheita de bulbos  formaram apenas 

dois grupos, já os caracteres diâmetro do pseudocaule e densidade de bulbos agruparam-se em 

apenas um grupo por não diferirem significativamente. As demais características apresentaram 

número variável de grupos pelo agrupamento de médias. 

Foram evidentes as diferenças entre os genótipos mais divergentes, a saber: ciclo 

das plantas (genótipo 17A47 - mais precoce, versus 17A34, 17A37 e 17A52 – mais tardios); 

cor dos bulbos (17A38 e 17A39 - coloração indesejada, versus 17A9, 17A11 e 17A12 - 

coloração mais desejada); formato dos bulbos (17A2 - formato indesejado, versus 17A16, 
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17A17, 17A20, 17A21, 17A24, 17A40 e 17A47 - bulbos mais globulares); uniformidade do 

formato de bulbos (17A13, 17A35, 17A38, 17A43 e 17A45 - mais desuniformes, versus 17A1, 

17A2, 17A8, 17A9, 17A17, 17A20, 17A32, 17A47, 17A52 e 17A53 - mais uniformes); firmeza 

de bulbos (17A47 - menos firme, versus 17A13 - mais firmes). 

No segundo ano foi realizado o estudo da dissimilaridade do 3° (avançado) e 4° 

(segregante) conjunto, com 53 e 110 genótipos, respectivamente.  

Através do método UPGMA, no dendrograma do terceiro conjunto de genótipos 

estudado, exposto na figura 3, observa-se a formação de 20 grupos tendo como critério de 

delimitação 32,5% de dissimilaridade. 

O CCC responsável por demonstrar se o dendrograma foi representativo em relação 

a matriz de dissimilaridade, foi aplicado ao método pelo teste t, em que foi obtido r = 0,64 (a 

1% de probabilidade - p ≤ 0,01) este foi significativo para o agrupamento e permitiu a realização 

de inferências visuais através do dendrograma.  

Filho e Guadagnin (2011) em seus estudos evidenciaram que agrupamentos menos 

consistentes são obtidos a partir de circunstâncias formadas por maior número de cultivares e 

de variáveis. Tal fato justifica a obtenção de um CCC não tão elevado neste estudo. 

Foram formados 20 grupos e os grupos I, VIII, X, XI e XVI juntos foram 

responsáveis por agrupar 47,2% dos genótipos que foram estudados. E ainda teve um 

considerável número de grupos contendo apenas um genótipo cada. Estes foram os grupos III, 

IV, VI, VII, IX, XII, XIII, XVII e XIX. O isolamento de um genótipo em um grupo mostra que 

o mesmo apresentou um acentuado grau de divergência em comparação aos outros.  

Dangi, Kumar e Khar (2018) estudaram a variabilidade genética, baseada em 

caracteres morfológicos e bioquímicos, de híbridos e linhagens exóticas de cebolas tropicais de 

dias curtos. Diferente do presente estudo os autores utilizaram a distância Euclidiana e 

utilizaram o método de mínima variância de Ward’s.  Os 58 genótipos estudados formaram 

apenas quatro grupos sendo que o II foi responsável por agrupar o maior número de genótipos. 
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Figura 3 - Dendrograma representativo da dissimilaridade genética entre 53 linhagens avançadas de 

cebola, obtido pelo (UPGMA) utilizando a matriz generalizada de Mahalanobis, Uberlândia - MG, 

2017 

 

 
Fonte: elaborada pela autora 
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A utilização do método de otimização de Tocher, fundamentado na matriz de 

Mahalanobis, separou os 53 genótipos em 19 grupos (TABELA 8), em que 56,6% dos genótipos 

foram reunidos nos grupos I, II e III e os demais em grupos menores.  

Em relação ao número de grupos formados o método UPGMA e o Tocher 

obtiveram resultados semelhantes. E em ambos os métodos os genótipos 17A1, 17A2, 17A13, 

17A30, 17A38, 17A47 e 17A52 formaram um grupo cada, evidenciando mais uma vez que 

estes diferiram consideravelmente em relação ao conjunto total de 53 genótipos. 

 

Tabela 8 - Agrupamento de otimização de 53 linhagens avançadas de cebola, obtido pelo 

método de Tocher, utilizando a distância generalizada de Mahalanobis, Uberlândia - MG, 2017 

Grupos Genótipos 

I 
17A5 17A6 17A26 17A34 17A25 17A7 17A50 17A42 17A29 17A31 17A28 17A48 

17A36 17A46 

II 17A17 17A24 17A18 17A16 17A19 17A40 17A27 

III 17A3 17A4 17A22 17A41 17A39 17A21 17A32 17A44 17A51 

IV 17A8 17A9 

V 17A14 17A49 17A33 17A35 

VI 17A11 17A12 17A43 

VII 17A23 17A53 

VIII 17A15 

IX 17A30 

X 17A20 

XI 17A10 

XII 17A37 

XIII 17A1 

XIV 17A38 

XV 17A52 

XVI 17A2 

XVII 17A13 

XVIII 17A45 

XIX 17A47 

Fonte: elaborada pela autora 
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Buzar; Oliveira; Boiteux (2007) estudaram a divergência genética de 64 acessos de 

cebola tropicais e subtropicais, foram avaliados através de 23 descritores morfológicos, 

bioquímicos e agronômicos. Como medida de dissimilaridade foi adotada a distância 

generalizada de Mahalanobis e os métodos de otimização de Tocher e hierárquico do vizinho 

mais próximo foram utilizados para a realização dos agrupamentos. Foi observado pelos autores 

que ambos os métodos de agrupamento propiciaram resultados semelhantes e formaram 

aproximadamente o mesmo número de grupos. Semelhante ao que ocorreu no presente estudo. 

Os caracteres ciclo das plantas, firmeza dos bulbos e cor dos bulbos, juntos, 

abrangeram mais de 50% da contribuição relativa para a divergência do 3° conjunto. Os 

caracteres restantes apresentaram contribuição relativa menores, portanto, tiveram menor 

contribuição para a divergência (TABELA 9). 

 

Tabela 9. Contribuição relativa das variáveis em 53 linhagens avançadas de cebola, conforme 

critério de Singh, Uberlândia - MG, 2017 
Caracteres S.j. Valor (%) 

Ciclo 28196.41 25,35 

Firmeza dos bulbos 15665.36 14,08 

Cor dos bulbos 12028.74 10,81 

Peso dos bulbos 8592.56 7,72 

Durabilidade pós colheita dos bulbos 8530.50 7,67 

Uniformidade form bulbos da parcela 8168.16 7,34 

Formato dos bulbos 7657.19 6,88 

Secamento das folhas 7062.31 6,35 

Arquitetura 4494.53 4,04 

Vigor 4113.94 3,69 

Cerosidade das folhas 3890.72 3,49 

Diâmetro do pseudocaule 2789.14 2,50 
Fonte: elaborada pela autora 

 

Divergência genética do 4° conjunto de genótipos (segregantes) 

 

Por meio de teste de Scott Knott aplicado ao quarto conjunto de genótipos o vigor, 

arquitetura e diâmetro do pseudocaule das plantas assim como a durabilidade pós colheita de 

bulbos formaram dois grupos. As demais características apresentaram número variável de 

agrupamentos (ANEXO F). 

A diferença entre os genótipos ficou clara, a saber: secamento das folhas (genótipos: 

17S26, 17S37, 17S38, 17S56, 17S59 e 17S98 - folhas mais secas, versus 17D49 e 17D102 - 

ambos com pouco secamento das folhas); ciclo das plantas (17S13 - mais precoce, versus 

17S10, 17S11, 17S15, 17S24, 17S36, 17S41, 17S42, 17S43, 17S44, 17S45, 17S49, 17S50, 

17S56, 17S57, 17S59, 17S61, 17S66, 17S68, 17S70, 17S71, 17S74, 17S75, 17S76, 17S77, 
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17S78, 17S79, 17S80, 17S81, 17S82, 17S84, 17S90, 17S91, 17S103, 17S105 e 17S107 - mais 

tardios); cor da pele dos bulbos (17S33, 17S47, 17S48, 17S50, 17S56, 17S58, 17S67, 17S78, 

17S80, 17S81, 17S88, 17S92, 17S93, 17S98, 17S100, 17S101 e 17S104 - coloração indesejada, 

versus 17S18 - coloração mais desejada); formato dos bulbos (17S96 - pior formato, versus 

17S54 - melhor formato); uniformidade do formato dos bulbos (17S80 e 17S83 - mais 

desuniformes, versus 17S23, 17S25, 17S29, 17S30, 17S33, 17S34, 17S37, 17S41, 17S42 

17S43, 17S56, 17S57, 17S77, 17S82, 17S96, 17S103, 17S105 e 17S106 - mais uniformes); 

massa média dos bulbos (17S59 - mais leve, versus 17S28 - mais pesado); firmeza dos bulbos 

(17S87 - mais firmes, versus 17S30 - menos firmes). 

Na figura 4 observa-se o dendrograma do quarto conjunto avaliado, neste foi 

considerado a dissimilaridade de 25,3% como critério de delimitação dos grupos.  

O CCC aplicado ao método UPGMA através do teste t, apresentou valores 

significativos para o agrupamento, com r = 0,67 (a 1% de probabilidade – p ≤ 0,01) foi possível 

constatar confiabilidade entre a matriz de dissimilaridade e o dendrograma, o que tornou 

possível a realização de inferências por meio de análise visual. 

Um bom ajuste da representação gráfica das distâncias genéticas entre os genótipos 

e a sua matriz original é evidenciado através de estimativas de coeficiente igual ou maior que 

0,70 (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). Logo, o dendrograma obtido neste estudo foi 

relativamente bem ajustado. 

Os genótipos foram separados em 23 grupos. Sendo que os grupos I e X agruparam 

o maior número de genótipos, 41,81%.  

Os outros genótipos foram separados em grupos menores, em que os grupos II, VI, 

VIII, IX, XV e XXIII formaram grupos individuais, incluindo os genótipos, 17S22, 17S28, 

17S12, 17S56, 17S33 e 17S13, indicando que estes apresentam acentuada divergência em 

relação aos outros genótipos estudados. 

Barbieri et al. (2005) realizaram estudo semelhante ao presente, em que avaliaram 

bulbos de cebola de 16 acessos com relação a peso, diâmetro, altura, coloração das túnicas 

externas, formato, uniformidade e conservação pós colheita. O dendrograma de divergência 

genética foi obtido a partir da distância Euclidiana e foi adotado o método UPGMA para o 

agrupamento. Os acessos foram separados em três grupos. E similar ao presente estudo o maior 

número de acessos foi concentrado em um grupo. 
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Figura 4 - Dendrograma representativo da dissimilaridade genética entre 110 linhagens segregantes de cebola, obtido pelo (UPGMA) utilizando a 

matriz generalizada de Mahalanobis, Uberlândia - MG, 2017 

 

 
Fonte: elaborada pela autora 
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Na tabela 10, pode-se visualizar que através do agrupamento pelo método de 

Tocher, os 110 genótipos segregantes foram separados em 22 grupos, em que a maior parte dos 

indivíduos foram agrupados nos oito primeiros grupos, sendo o grupo II responsável por 

abranger o maior número de genótipos (28,18%).  

Vasconcelos et al. (2007) destacam que é característico desse método de 

agrupamento reunir um maior número de genótipos nos primeiros grupos e normalmente 

indivíduos agrupados isolados nos últimos grupos. Tal particularidade do método é bastante 

interessante, pois permite reconhecer indivíduos geneticamente dissimilares ao invés de apenas 

grupos. 

 

Tabela 10 - Agrupamento de otimização de 110 linhagens segregantes de cebola, obtido pelo 

método de Tocher, utilizando a distância generalizada de Mahalanobis, Uberlândia - MG, 2017 

(continua) 

Grupos Genótipos 

I 17S38 17S94 17S19 17S4 17S20 17S21 17S26 17S95 17S37 

II 

17S69 17S72 17S102 17S46 17S110 17S85 17S63 17S99 17S93 17S104 17S32 17S89 

17S40 17S101 17S67 17S84 17S55 17S97 17S83 17S82 17S48 17S65 17S70 17S68 17S81 

17S87 17S106 17S3 17S75 17S108 17S31 

III 17S39 17S51 17S6 17S73 17S36 17S88 17S47 

IV 

17S41 17S42 17S43 17S5 17S62 17S60 17S16 17S58 17S53 17S66 17S10 17S74 17S57 

17S59 17S79 17S96 

 

V 17S105 17S107 17S90 17S71 17S49 17S91 17S103 17S76 17S77 

VI 17S50 17S78 17S98 

VII 17S15 17S24 17S11 17S35 17S29 17S44 17S45 17S23 17S28 17S54 

VIII 17S34 17S109 17S8 17S17 17S9 17S1 

IX 17S25 17S61 17S7 

X 17S80 17S92 

XI 17S27 17S52 

XII 17S86 17S100 

XIII 17S64 
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Tabela 10 - Agrupamento de otimização de 110 linhagens segregantes de cebola, obtido pelo 

método de Tocher, utilizando a distância generalizada de Mahalanobis, Uberlândia - MG, 2017 

(conclusão) 

Grupos Genótipos 

XIV 17S2 

XV 17S14 

XVI 17S12 

XVII 17S22 

XVIII 17S33 

XIX 17S30 

XX 17S56 

XXI 17S13 

XXII 17S18 

Fonte: elaborada pela autora 

 

Os métodos UPGMA e Tocher apresentaram resultados parcialmente semelhantes 

com relação a diversidade genética neste quarto conjunto de linhagens. Uma considerável 

quantidade de separações foi formada apresentando apenas um indivíduo, sendo que os 

genótipos 17S12, 17S56, 17S22, 17S33 e 17S13 foram únicos em ambos os métodos. Estes 

genótipos apresentam portanto divergência relevante, em comparação ao restante do conjunto 

total.  

Diferentemente ao observado nos 1° e 2° conjuntos de genótipos, comparado aos 

do 3° e 4° conjuntos, praticamente não se observou diferenças entre a sensibilidade dos métodos 

de UPGMA e Tocher quanto à formação de grupos genéticos. A maior sensibilidade do método 

de Tocher em relação à UPGMA nos 1° e 2° conjuntos de genótipos, poderia ser atribuída ao 

maior número de genótipos testados em 2016 (109 ’A’ e 227 ’S’), do que aos testados em 2017 

(53 ‘A’ e 110 ‘S’). 

A contribuição relativa de cada caráter do quarto conjunto de genótipos estudado, 

exposta na tabela 15, evidencia que o caráter que mais contribuiu para a divergência deste 

conjunto foi o ciclo das plantas (28,67%), seguido da cor dos bulbos (13,52%) e arquitetura das 

plantas (10,97%). Os outros caracteres influenciaram com uma menor magnitude na 

divergência. 
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Tabela 11 - Contribuição relativa das variáveis em 110 linhagens segregantes de cebola, 

conforme critério de Singh, Uberlândia - MG, 2017 
Caracteres S.j. Valor (%) 

Ciclo 80571.18 28.67 

Cor dos bulbos 38007.28 13.52 

Arquitetura de pl 30835.85 10.97 

Pós colheita dos bulbos 25182.99 8.96 

Firmeza dos bulbos 24024.06 8.55 

Massa média  dos bulbos 17939.44 6.38 

Formato dos bulbos 15369.68 5.47 

Secamento das folhas 14543.55 5.17 

Vigor de pl 13027.11 4.63 

Diâmetro do pseudocaule 11538.20 4.10 

Uniformidade form bulbos 9944.44 3.53 
Fonte: elaborada pela autora 

 

Conclusões 

 

As características ciclo para formação de bulbo, cor, formato, uniformidade para 

formato de bulbo, firmeza e conservação pós colheita de bulbos, apresentaram moderada à alta 

herdabilidade no sentido amplo. 

Existe ampla variabilidade genética para os caracteres morfo-agronômicos 

avaliados no presente estudo. Os métodos hierárquico UPGMA e de otimização de Tocher, 

possibilitaram a identificação da divergência genética entre os genótipos de cebola de maneira 

similar, podendo ser utilizados como ferramentas para a discriminação de genitores divergentes 

em cebola. 

As linhagens 16A4, 16A8, 16A16, 16A40, 16A47, 16A53, 16A63, 16A99, 16A104, 

16A107, 17A1, 17A2, 17A10, 17A13, 17A15, 17A20, 17A30, 17A35, 17A37, 17A38, 17A45, 

17A47, 17A52 (avançadas) e as linhagens 16S1, 16S3, 16S32, 16S48, 16S50, 16S107, 16S165, 

17S2, 17S12, 17S13, 17S14, 17S18, 17S22, 17S28, 17S30, 17S33, 17S56 e 17S64 

(segregantes) foram as mais contrastantes em relação às demais no respectivo conjunto, e 

merecem destaque ao se almejar a liberação de variabilidade genética em cruzamentos entre 

elas. 
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3 CORRELAÇÕES FENOTÍPICAS E GENOTÍPICAS ENTRE CARACTERES DE 

LINHAGENS DE CEBOLA 

 

RESUMO 

 

As correlações possibilitam conhecer a direção e o grau de associação entre caracteres. Logo, a 

partir de associações, em especial, entre caracteres de difícil seleção, baixa herdabilidade ou 

com problemas de avaliação, é possível determinar se é possível realizar seleção indireta entre 

caracteres. Em complementação aos estudos de correlações, a análise de trilha permite o 

desdobramento do coeficiente de correlação em efeitos diretos e indiretos, possibilitando então 

as estimativas de causa e efeito. Os objetivos do presente trabalho foram: avaliar as correlações 

fenotípicas e genotípicas de caracteres relacionados à produção da cebola, e identificar possível 

viabilidade de seleção indireta para o Massa média  de bulbos por meio de análise de trilha. Os 

experimentos foram conduzidos na estação experimental agrícola da BASF, em Uberlândia-

MG, em 2016 e 2017. Foram avaliados quatro conjuntos de genótipos, sendo estes constituídos 

por linhagens avançadas e segregantes de cebola. O delineamento utilizado foi em blocos 

casualizados, com duas repetições. Os caracteres avaliados foram vigor das plantas, diâmetro 

do pseudocaule, arquitetura das plantas, ciclo das plantas, massa média dos bulbos. Em 2017, 

foram adicionados os caracteres firmeza dos bulbos e durabilidade pós colheita dos bulbos. Foi 

realizado o estudo das correlações fenotípicas e genotípicas. Para a estimativa dos efeitos 

diretos e indiretos foi realizada a análise de trilha tendo a massa média de bulbos como variável 

principal. As correlações de maior magnitude (experimento 3) ocorreram entre ‘pós colheita 

dos bulbos x ciclo das plantas’ e ‘pós colheita dos bulbos x massa média de bulbos’. A partir 

das correlações fenotípicas e genotípicas foi notado que, de forma geral, houve baixas 

associações entre os caracteres avaliados nos quatro experimentos. A análise de trilha, realizada 

no experimento 3, confirmou que as variáveis resposta têm fraca relação de causa e efeito com 

a variável principal, inviabilizando a realização de seleção indireta. 

 

Palavras-chave: Associação. Herdabilidade. Genótipos.  
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ABSTRACT 

 

Correlations make it possible to know the direction and degree of association between 

characters. Therefore, from associations, especially between difficult selection characters, low 

heritability, or evaluation problems, it is possible to determine if it is possible to perform 

indirect selection between characters. In addition to correlation studies, track analysis allows 

the correlation coefficient to be split into direct and indirect effects, thus allowing cause and 

effect estimates. The objectives of the present work were: to evaluate phenotypic and genotypic 

correlations of traits related to onion production, and to identify possible viability of indirect 

selection for the mean mass of bulbs by means of track analysis. The experiments were 

conducted at BASF's agricultural experimental station in Uberlândia-MG in 2016 and 2017. 

Four sets of genotypes were evaluated, consisting of advanced and segregated onion segregates. 

The experimental design was a randomized block design with two replications. The evaluated 

characters were plant vigor, pseudocaule diameter, plant architecture, plant cycle, mean bulb 

mass. In 2017, the characteristics of the bulbs and post-harvest durability of the bulbs were 

added. The study of phenotypic and genotypic correlations was carried out. For the estimation 

of direct and indirect effects, a track analysis was performed, with the mean mass of bulbs being 

the main variable. The highest magnitude correlations (experiment 3) occurred between 'post 

harvest of bulbs x plant cycle' and 'post harvest of bulbs x average mass of bulbs'. From the 

phenotypic and genotypic correlations, it was noticed that, in general, there were low 

associations among the characters evaluated in the four experiments. The track analysis, 

performed in experiment 3, confirmed that the response variables have poor cause and effect 

relationship with the main variable, making it impossible to perform indirect selection. 

 

Keywords: Association. Heritability. Genotypes. 

 

Introdução 

 

A cebola (Allium cepa L.) é uma hortaliça bastante apreciada e difundida em todo 

o mundo. No Brasil, segundo o Levantamento Sistemático da Produção Agrícola, realizado pelo 

Instituto Brasileiro de Geografia e Estatística, realizado em dezembro de 2017, a safra de cebola 

em 2017 ocupou uma área de 58.000 ha, obteve produção de 1.719.412 toneladas, e rendimento 

médio de 29,6 kg/ha, conferindo incremento e uma variação de 3,8% na produção de cebola em 

relação ao ano anterior. 
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A produtividade da cebola está relacionada com a massa média de bulbos e número 

de plantas por hectare. Em relação à comercialização da produção esses dois caracteres são 

economicamente importantes, visto que cebolas mais pesadas (especialmente as do tipo 3) são 

melhores cotadas.  

O melhoramento genético de plantas é um processo que torna possível criar e 

introduzir cultivares de cebola mais adaptadas e altamente produtivas (COSTA; CANDEIA; 

ARAÚJO, 1999). Em programas de melhoramento genético de espécies cultivadas sempre 

procura-se incrementar a produtividade e assim, a busca por conhecimento de possíveis 

associações entre caracteres permite otimizar as atividades de seleção. 

O estudo das correlações permite conhecer a direção e o grau de associação entre 

um par de caracteres. Tais informações sobre uma possível associação, especialmente entre 

caracteres que apresentem complicações quanto à  seleção devido à baixa herdabilidade ou 

problemas de medição e identificação (TEIXEIRA et al., 2012; CRUZ; REGAZZI; 

CARNEIRO, 2012), contribuem para a adoção da seleção indireta entre caracteres. 

Apesar da importância da determinação dos coeficientes de correlação estes 

propiciam somente a estimativa da magnitude e o sentido das associações lineares entre dois 

caracteres. Por outro lado, a análise de trilha viabiliza o desdobramento do coeficiente de 

correlação em efeitos diretos e indiretos de um conjunto de caracteres (variáveis explicativas) 

em relação a expressão de uma variável principal, considerada como de maior relevância para 

a seleção. Essa análise possibilita estimativas acuradas de causa e efeito (SALLA et al., 2015). 

Os objetivos do presente trabalho foram: avaliar as correlações fenotípicas e 

genotípicas de caracteres relacionados à produção da cebola, e identificar possível viabilidade 

de seleção indireta para o Massa média  de bulbos por meio da análise de trilha. 

 

Material e métodos 

 

Os experimentos foram conduzidos na estação experimental agrícola da BASF, em 

Uberlândia-MG, dois experimentos foram realizados e avaliados em 2016 e outros dois em 

2017. 

Neste estudo, foram avaliados quatro experimentos contendo variados números de 

genótipos, sendo constituídos por linhagens avançadas e outras segregantes (TABELA 12).  
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Tabela 12 - Descrição dos grupos de genótipos estudados, no município de Uberlândia - MG, 

2016 e 2017 
Experimentos N° de genótipos Ano do experimento Linhagens 

1 109 2016 Avançadas 

2 227 2016 Segregantes 

3 53 2017 Avançadas 

4 110 2017 Segregantes 
Fonte: elaborada pela autora 

 

A semeadura para formação dos campos constituídos pelos experimentos 1 e 2 (fase 

semente à bulbo) ocorreu em março de 2016 e o transplante das mudas em maio do mesmo ano. 

Os canteiros foram preparados e adubados seguindo as recomendações para a cultura da cebola. 

Foram realizados dois experimentos simultaneamente, sendo um com linhagens avançadas (109 

genótipos) e outro com linhagens segregantes (227 genótipos). No ano de 2017, foram 

instalados os outros dois experimentos, sendo igualmente realizada a semeadura em março e o 

transplantio em maio do mesmo ano. Foram seguidas as mesmas recomendações do ano 

anterior, diferenciando quanto ao número e aos genótipos estudados, um com linhagens 

avançadas (53 genótipos) e o outro com linhagens segregantes (110 genótipos). Os tratamentos 

foram constituídos pelo número de genótipos. 

O delineamento utilizado foi em blocos casualizados (DBC), com duas repetições. 

Cada parcela foi constituída de um canteiro de um metro de comprimento por 0,9 metros de 

largura, com cinco linhagens espaçadas 0,20 metros, e plantas espaçadas em 0,5 cm, totalizando 

100 plantas por parcela. 

Para as características não métricas foram atribuídas notas de 1 a 9, em que 1 

representa pior valor e 9 melhor valor do caráter, estas foram avaliadas em nível de parcela.  

Foram avaliados os seguintes caracteres agronômicos: 

a) Vigor das plantas: foram atribuídas notas (1-9), para vigor de planta aos 90 DAS 

(dias após a semeadura), observando-se simultaneamente o diâmetro da folha, altura de planta 

e número de folhas;  

b) Diâmetro da região inferior do pseudocaule ‘pescoço’: foi atribuída nota (1-9) 

para diâmetro do ‘pescoço’, sendo 1: para pseudocaules com engrossamento excessivo, 9: para 

os que apresentavam menor espessura (desejável). 

 c) Arquitetura de planta: foi atribuída nota (1-9), sendo 1: prostada, 9: ereta;  

d) Ciclo das plantas: quantidade de dias da data do semeio à colheita. 

Após a colheita dos bulbos foram realizadas as seguintes avaliações de bulbo: 
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e) Massa média dos bulbos: foram utilizados dez bulbos, escolhidos aleatoriamente, 

de cada parcela, dado em gramas;  

Nos experimentos realizados em 2017 também foi avaliada a: 

f) Firmeza dos bulbos: com o auxílio de um penetrômetro, utilizando a ponteira de 

6mm, foram realizadas medidas na região mediana de cinco bulbos por parcela, escolhidos 

aleatoriamente, e os resultados expressos em: kgf.cm-2. 

g) Pós colheita de bulbos: foi avaliada a porcentagem de bulbos comercializáveis 

durante o armazenamento em condições naturais, de uma amostra de 15 bulbos, por 60 dias. 

Seguindo o pressuposto por Sneath e Sokal (1973) caso os valores dos caracteres 

multicategóricos possam ser ordenados (quando estes são de natureza ordinal e relatados em 

uma escala) existe a possibilidade dos mesmos serem analisados como variáveis quantitativas. 

Logo, os caracteres no presente estudo, foram tratados desta forma. 

Para o estudo das correlações fenotípicas e genotípicas foram utilizados os 

estimadores abaixo: 

rf =
  PMGxy

√QMGxQMGy
 

Em que: 

rf: estimador da correlação fenotípica; 

PMGxy: produto médio entre os genótipos para os caracteres X e Y; 

QMGx: quadrado médio entre os genótipos para o caráter X; 

QMGy: quadrado médio entre os genótipos para o caráter Y. 

 

rg =
σ̂gxy

√σ̂gx
2 σ̂gy

2
 

Sendo: 

σ̂gxy =
PMGxy − PMR𝑥𝑦

r
 

σ̂gx
2 =

QMGx − QMRx

r
 

σ̂gy
2 =

QMG𝑦 − QMR𝑦

r
 

Em que: 
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rg: estimador da correlação genotípica; 

σ̂gxy: estimador da covariância genotípica entre os caracteres X e Y; 

PMRxy: produto médio entre os resíduos para os caracteres X e Y; 

σ̂gx
2  e σ̂gy

2 : estimadores das variâncias genotípicas dos caracteres X e Y, respectivamente; 

QMRx: quadrado médio entre os resíduos para o caráter X; 

QMRy: quadrado médio entre os resíduos para o caráter Y. 

A correlação fenotípica teve a sua significância estimada por meio do teste t com 

n-2 graus de liberdade, em que n equivale ao número de genótipos avaliados. E a significância 

das correlações genotípicas foram avaliadas pelo bootstrap com 5000 simulações.  

Para a estimativa dos efeitos diretos e indiretos foi realizada a análise de trilha. 

Nesta, foi levado em consideração a massa média de bulbos como variável dependente 

principal, e a sua realização se deu apenas quando as correlações desta com outros caracteres 

tiveram estimativas de correlação igual ou acima de 0,5 e foram significativas. Anteriormente 

a análise, foi realizado o diagnóstico do grau de multicolinearidade em que foram seguidos os 

critérios estabelecidos por Montogomery e Pecky (1981). 

Para a realização das análises foi utilizado o Programa GENES (CRUZ, 2016). 

 

Resultados e discussão 

 

Experimento 1: 109 linhagens avançadas 

 

Houve de cinco correlações fenotípicas significativas pelo teste t, nestas, as 

estimativas variaram de 0,21 a 0,35 revelando baixo grau de associação entre tais caracteres 

(TABELA 13). 
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Tabela 13 - Coeficiente de correlação fenotípica (rf) e genotípica (rg), envolvendo cinco 

características de cebola, em 109 genótipos cultivados em Uberlândia -MG, 2016 

Caracteres Arquitetura pl Diâmetro pseudocaule Ciclo pl Massa média bulbos 

Vigor pl 
rf -0,03 -0,21* -0,21* 0,15 

rg -0,02 -0,29 -0,32 0,22 

Arquitetura 

pl 

rf 
 

-0,35** 0,21* -0,05 

rg  -0,50+ 0,26 -0,15 

Diâmetro 

pseudocaule 

rf 
  

-0,47 -0,19 

rg   -0,59 0,09 

Ciclo pl 
rf    -0,22* 

rg    -0,36+ 
Fonte: elaborada pela autora; ** e *: significativas, respectivamente, a 1% e 5% de probabilidade pelo teste t; ++ 

e +: significativas, respectivamente, a 1% e 5% pelo método de bootstrap com 5 mil simulações.  

 

As correlações genotípicas em sua maioria, foram superiores às fenotípicas. E, 

também, em praticamente todas as associações, ambas foram concordantes no sentido da 

correlação, assim, quando o valor do coeficiente de correlação fenotípico foi positivo o valor 

do coeficiente de correlação genotípico também foi positivo, o mesmo ocorreu quando tais 

valores foram negativos. Isso é bastante vantajoso em programas de melhoramento de plantas, 

pois mostra que a expressão do genótipo não é mascarada pelo efeito do ambiente (SANTOS 

et al., 2015).  

A correlação genética, significativa e negativa, entre arquitetura da planta e 

diâmetro do pseudocaule (-0,5), indica que quanto mais ereta a planta for maior será o diâmetro 

do pseudocaule. Na medida em que a planta apresentar arquitetura mais ereta, melhor será a 

interceptação da incidência luminosa, assim também como a sanidade das mesmas será melhor, 

o que torna este tipo de planta mais desejável. Entretanto, plantas que apresentam diâmetro de 

pseudocaule muito espesso são indesejáveis, pois essas terão maior dificuldade de tombamento 

natural, que é o principal indicativo do momento ideal para a realização da colheita. E em 

relação ao aspecto fitossanitário, o surgimento de doenças como bacterioses é favorecido, pois 

ocorre acúmulo de água entre as bases das folhas tubulares formadoras do pseudocaule 

(JÚNIOR;NETO, 2012).  

Outra correlação genética significativa que também foi constatada, foi entre o ciclo 

de maturação das plantas e a massa média de bulbos. Esta teve, o sentido oposto - sinal negativo 

- o que pode ser explicado pelo fato de as plantas mais tardias tenderem a formar bulbos 

menores, devido a ausência de fotoperíodo desejável quando o plantio é feito em março, na 

latitude de 16 graus, em Uberlândia - MG. 
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Apesar das correlações entre arquitetura da planta e diâmetro do pseudocaule, e 

entre ciclo de maturação da planta e a massa média  de bulbos  terem sido significativas, devido 

à baixa magnitude, das correlações, é questionável se é possível realizar a seleção indireta para 

os caracteres envolvidos em cada correlação. Uma vez que a correlação entre caracteres 

representa, a força da linearidade entre ambos (FILHO;JUNIOR, 2009), os valores supracitados 

devem ser tratados com cautela. 

 

Experimento 2: 227 linhagens segregantes 

 

Foi observada a ocorrência de sete correlações fenotípicas significativas pelo teste 

t, nestas as estimativas variaram de 0,13 a 0,39 revelando baixo grau de associação entre os 

caracteres (TABELA 14). 

 

Tabela 14 - Coeficiente de correlação fenotípica (rf) e genotípica (rg) envolvendo cinco 

características de cebola, em 227 genótipos cultivados em Uberlândia -MG, 2016 

Caracteres   Arquitetura pl Diâmetro pseudocaule Ciclo pl Massa média bulbos 

Vigor pl 
rf 0,10 -0,13* -0,27** 0,37** 

rg 0,14 -0,11 -0,32 0,52 

Arquitetura 

pl 

rf  0,06 -0,18** 0,07 

rg  0,09 -0,22 0,14 

Diâmetro 

pseudocaule 

rf   -0,39** -0,19** 

rg   -0,60+ -0,00 

Ciclo pl 
rf    -0,21** 

rg    -0,35 

Fonte: elaborada pela autora; ** e *: significativas, respectivamente, a 1% e 5% de probabilidade pelo teste t; ++ 

e +: significativas, respectivamente, a 1% e 5% pelo método de bootstrap com 5 mil simulações.  

 

A maioria das correlações genotípicas mostraram-se superiores as fenotípicas e, 

quanto ao sentido, positivo ou negativo, as associações foram concordantes. Também 

apresentaram baixas estimativas, inferiores à 0,60, indicando baixa associação entre caracteres 

de acordo com Carvalho et al. (2004). 

Segundo Vasconcellos et al. (1998), a significância de correlações que apresentam 

baixos valores está associada aos elevados graus de liberdade incluídos no teste t. Uma 

corroboração ao relatado pelo pesquisador pode ser extraída deste estudo, quanto à significância 

entre a correlação diâmetro do pseudocaule versus ciclo de maturação da planta. No 

experimento 1, com 109 linhagens e menor grau de liberdade, cujos rf = -0,47 e rg = -0,59 não 

foram significativos, enquanto que no experimento 2, com 227 linhagens e maior grau de 
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liberdade, apresentou rf= -0,39** e rg=  -0,60+ se mostraram significativos. Uma estratégia 

para melhorar tais estimativas seria o aumento do número de repetições, especialmente, quando 

o número de tratamentos for limitado. 

A correlação genética, significativa e negativa, entre diâmetro do pseudocaule e 

ciclo da planta (-0,60) indica que quanto mais tardia for a planta, mais espesso será o seu 

pseudocaule. De fato isto é verídico quando também tem-se um insuficiente fotoperíodo para 

formação de bulbo. May (2006) ao estudar o desempenho de híbridos de cebola observou que 

gradativamente o diâmetro do pseudocaule aumentou ao longo do ciclo. 

 

Experimento 3: 53 linhagens avançadas 

 

Foram visualizadas seis correlações fenotípicas significativas pelo teste t, nestas, as 

estimativas variaram de 0,28 a 0,77, revelando grau de associação baixo à moderado (TABELA 

15). 

 

Tabela 15 - Coeficiente de correlação fenotípica (rf) e genotípica (rg) envolvendo seis 

características de cebola, em 53 genótipos em Uberlândia -MG, 2017 

Caracteres 
Arquitetura 

pl 

Diâmetro 

pseudocaule 
Ciclo pl 

Massa 

média  

bulbos 

Firmeza 

bulbos 

Pós colheita 

bulbos 

Vigor pl 
rf 0,19 -0,42** -0,22 0,28*  -0,06 0,16 

rg 0,20 -0,41 -0,23 0,25 -0,14  0,22 

Arquitetura pl 
rf  0,09 -0,05 0,00 -0,11 0,02 

rg  0,18 -0,10 -0,17 -0,12 0,09 

Diâmetro 

pseudocaule 
rf     0,14 -0,33*  0,23 -0,12 

rg     0,16 -0,53+  0,44+ -0,17 

Ciclo pl 
rf    -0,50** -0,05 -0,77** 

rg    -0,64++ -0,04 -0,85++ 

Massa média  

bulbos  
rf         -0,03  0,49** 

rg          -0,11 0,70++ 

Firmeza bulbos 
rf      0,15 

rg           0,20 
Fonte: elaborada pela autora; ** e *: significativas, respectivamente, a 1% e 5% de probabilidade pelo teste t; ++ 

e +: significativas, respectivamente, a 1% e 5% pelo método de bootstrap com 5 mil simulações. 

 

No que diz respeito as correlações genotípicas, essas, em sua maioria, mostraram-

se superiores às fenotípicas e apresentaram o mesmo sinal, positivo ou negativo, assim como 

ocorreu nos dois experimentos do ano anterior.  

Haydar et al. (2007), ao estudarem a variabilidade genética e inter-relação em 

cebola, também verificaram que a maioria dos coeficientes de correlação genotípicos foram 
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superiores aos fenotípicos. Para os autores tal situação sugere que existe inerente associação 

entre os caracteres, porém, a associação fenotípica foi minimizada pelo ambiente. Além da 

contribuição do grau de liberdade, para melhorar as estimativas, que advém do aumento do 

número de repetições, este, contribui também para melhorar as estimativas de variâncias 

genotípicas, e, consequentemente, as estimativas de correlações. 

As correlações fenotípicas tem causas genéticas e ambientais, entretanto, apenas as 

genéticas são de natureza herdável, implicando em sua utilização na orientação de programas 

de melhoramento (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). Por isso, especial atenção tem que 

ser dada à elas. 

Houve correlação genética, negativa e significativa entre diâmetro do pseudocaule 

e massa média dos bulbos (-0,53), ciclo de maturação das plantas e a massa média dos bulbos 

(-0,64) e ciclo de maturação das plantas e durabilidade pós colheita dos bulbos (-0,85). 

Apesar da significância da correlação entre diâmetro do pseudocaule e massa média 

dos bulbos, a mesma apresentou baixa magnitude e foi negativa, logo uma característica 

aumenta em detrimento de outra, o que implica em inviabilidade de sua utilização para 

realização de seleção indireta para estes caracteres. A explicação para esta associação contrária, 

já explicada anteriormente para o experimento 2, deixa evidente que a massa média de bulbos 

sofre grande influência do fotoperíodo quanto à formação destes, quando da insuficiência de 

fotoperíodo, o que faz com que o pseudocaule fique mais espesso. 

A relação inversa e significativa entre ciclo de maturação de plantas e massa média 

de bulbos, também constatada no experimento 1, ainda reflete a interferência do fotoperíodo 

insuficiente para maturação da planta e formação do bulbo (ciclo), o que favorece uma menor 

massa média. 

Atendida a exigência de fotoperíodo para formação de bulbos em determinado 

período de tempo (ciclo), esperar-se-ia, uma melhor formação e maior tamanho de bulbo. Fica 

evidente, portanto, que o agrupamento de germoplasma com similaridade na exigência 

fotoperiódica, se faz necessário, para estudos que envolvam características relacionadas à 

produção, como diâmetro do pseudocaule, ciclo e massa média de bulbos. Nestes experimentos, 

todavia, avaliou-se um grande número de genótipos com variações quanto à exigências 

fotoperiódicas, fato que pode explicar tais resultados.  

Aditika, Priyanka e Sharma (2015) estudaram 21 genótipos de cebola, e observaram 

associações entre caracteres relativos a produção de bulbos de cebola. Assim, como no presente 

estudo, os autores encontraram associações genéticas significativas entre peso de bulbos e 

espessura de pescoço e entre peso de bulbos e número de dias até a maturação de plantas. 
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Entretanto, de modo contrário, as correlações encontradas pelos autores foram positivas. Estes 

resultados confirmam como a heteregoneidade dos genótipos estudados e as condições 

climáticas, podem afetar os caracteres em questão. 

A estimativa de correlação entre as variáveis ciclo de maturação de plantas e pós 

colheita de bulbos apresentou alta magnitude, porém em associação negativa, indicando que 

plantas mais precoces tem uma melhor conservação pós colheita. Todavia, parte do efeito da 

elevada correlação negativa entre esses dois caracteres, pode também ter advindo do fato de 

alguns genótipos terem má formação de bulbos - devido ao curto fotoperíodo - o que contribui 

enormemente para menor conservação pós colheita. 

Pelas correlações entre massa média de bulbos e pós colheita (rf = 0,49** e rg = 

0,70++), presume-se que quanto mais pesado o bulbo, maior sua conservação em pós colheita. 

Por outro lado, bulbos mais leves tenderiam a ter menor conservação. Cabe ponderar no entanto, 

pelos mesmos efeitos explicados para correlações anteriores, em que bulbos de tamanho 

pequeno - devido à má formação por insuficiência fotoperiódica - também tenderiam à uma 

menor conservação. 

O estudo de correlações tem grande relevância no que confere a quantificação da 

magnitude e direção de fatores na determinação de caracteres, entretanto, não é dada a devida 

importância aos efeitos diretos e indiretos desses fatores. Já a análise de trilha permite o 

desdobramento das correlações em efeitos diretos e indiretos dos caracteres sobre uma variável 

(CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). 

Devido a que a massa média de bulbos apresentou correlações genéticas 

significativas e superiores a 0,5 com mais de uma variável (diâmetro do pseudocaule, ciclo de 

maturação das plantas e conservação pós colheita de bulbos) foi realizada a análise de trilha 

para conferir se realmente estes têm forte relação de causa e efeito. As variáveis estudadas na 

análise de trilha não apresentaram problemas de multicolinearidade.  

O baixo valor do coeficiente de determinação da trilha (0,35) e o alto efeito da 

variável residual (0,80) mostraram que as relações de causa e efeitos entre as variáveis 

estudadas são fracas (TABELA 16). 

Por meio da estimativa de efeitos genotípicos diretos foi elucidado que a 

conservação pós colheita de bulbos teve o maior efeito direto sobre a massa média de bulbos. 

O efeito indireto positivo do ciclo de maturação das plantas influenciou na correlação positiva 

com o massa média de bulbos e o diâmetro do pseudocaule também influenciou desta forma 

mas em menor grau. 
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Tabela 16 - Estimativas dos efeitos diretos e indiretos fenotípicos e genotípicos dos caracteres 

diâmetro do pseudocaule, ciclo das plantas e pós colheita de bulbos sobre a massa média de 

bulbos em 53 genótipos de cebola cultivados em Uberlândia, 2017  
Caracteres Efeitos fenotípicos Efeitos genotípicos 
E direto diâm. pseudocaule/peso bulbos  -0,267 -0,430 
Efeito indireto via ciclo  -0,040 -0,031 
Efeito indireto via pós colheita bulbos -0,029 -0,078 
Total -0,338 -0,539 
E direto ciclo/peso bulbos -0,276 -0,195  
Efeito indireto via diâm. pseudocaule -0,039 -0,068 
Efeito indireto via pós colheita bulbos -0,189 -0,381 
Total -0,505 -0,645 
E direto pós colheita bulbos/peso bulbos 0,245 0,449 
Efeito indireto via diâm. pseudocaule 0,032 0,075 
Efeito indireto via ciclo 0,213 0,165 
Total 0,492 0,690 
Coeficiente de determinação 0,35 0,67 
Efeito residual 0,80 0,58 

Fonte: elaborada pela autora 

 

Foi constatado que os efeitos diretos apresentaram o mesmo sinal das correlações, 

porém suas magnitudes foram baixas (inferior a estimativa do efeito residual), tanto para efeitos 

fenotípicos quanto para efeitos genotípicos, deixando claro que as variáveis explicativas 

(diâmetro do pseudocaule, ciclo das plantas e conservação pós colheita de bulbos) não são as 

principais responsáveis pelas variações da variável principal (massa média de bulbos) e, por 

consequência, pode-se antever que a seleção indireta terá baixa eficiência. 

As variações fenotípicas e genotípicas que não foram explicadas pela análise de 

trilha foram 80% e 58%, respectivamente. Isto prediz que por meio da análise de trilha 20% e 

42% das variações do massa média de bulbos em nível fenotípico e genotípico, 

respectivamente, foram determinadas. 

Resultados diferentes foram encontrados por Mohanty (2001). O autor estudou a 

variabilidade genética, inter-relações e análise de trilha em cebola, sendo possível determinar 

que o número de folhas por planta seguido pela espessura do pescoço tiveram os máximos 

efeitos diretos na produção de bulbos. Portanto, sendo caracterizados como os mais importantes 

na seleção. 

Rahman et al. (2002), estudaram as análises de correlação e coeficiente de trilha em 

cebola e verificaram que em ambas as análises, o diâmetro de bulbo, o rendimento de bulbo por 

planta e a população de plantas foram importantes para a produção total de bulbos. Os autores 

atribuíram que o ganho individual de peso por bulbo foi devido ao grande espaçamento entre 

plantas. 
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Experimento 4: 110 linhagens segregantes 

 

A associação entre caracteres pode ser de grande valia quando um dos caracteres 

envolvidas é de difícil seleção devido à baixa herdabilidade ou problemas de medição. Em tal 

situação a seleção indireta a partir de outro caráter de alta herdabilidade e fácil avaliação é 

recomendada, porém, esse deve estar altamente correlacionado com o caráter de difícil seleção 

direta (ALMEIDA; PELUZIO; AFÉRRI, 2010). 

Foram visualizadas nove correlações fenotípicas significativas pelo teste t, nestas 

as estimativas variaram de 0,18 a 0,53, ou seja, apresentaram grau de associação baixo. Em 

relação as correlações genotípicas a maioria foi superior às fenotípicas e apresentaram direção 

em acordo com as associações fenotípicas correspondentes (TABELA 17). 

Neste experimento, assim como nos experimentos anteriores, foi constatada uma 

associação negativa entre vigor de planta e diâmetro do pseudocaule. A significância todavia 

para correlação genética (rg = -0,63+), tabela 21, foi observada somente neste, dentre todos os 

experimentos.  

 

Tabela 17 - Coeficiente de correlação fenotípica (rf) e genotípica (rg) envolvendo seis 

características de cebola, em 110 genótipos cultivados em Uberlândia -MG, 2017 

Caracteres 
Arquitetura 

pl  

Diâmetro 

pseudocaule  
Ciclo pl 

Massa 

média  

bulbos  

Firmeza 

bulbos 

Durabilidade 

pós colheita 

bulbos  

Vigor pl 
rf 0,25** -0,46** -0,34** 0,21* 0,21* 0,21* 

rg 0,23 -0,63+ -0,37+ 0,31 0,32 0,24 

Arquitetura pl 
rf  0,05 0,06 0,02 0,07 -0,06 

rg  0,14 0,08 0,05 0,06 -0,09 

Diâmetro 

pseudocaule 

rf   0,15 -0,29** -0,18* -0,17 

rg   0,19 -0,53+ -0,40 -0,33 

Ciclo pl 
rf    -0,04 0,17 -0,53** 

rg    0,00 0,17 -0,63++ 

Massa média  

bulbos 

rf     0,10 0,04 

rg     0,10 0,11 

Firmeza bulbos 
rf      0,05 

rg      0,06 
Fonte: elaborada pela autora; ** e *: significativas, respectivamente, aos níveis de 1% e 5% de probabilidade pelo 

teste t; ++ e +: significativas, respectivamente, a 1% e 5% pelo método de bootstrap com 5 mil simulações. 

 

Machado et al. (2016), estudaram as correlações fenotípicas, genotípicas e 

ambientais de 11 populações segregantes de cebola e também verificaram que as correlações 

genotípicas foram superiores as fenotípicas. Esses autores também encontraram correlação 

significativa entre vigor das plantas e diâmetro do pseudocaule, no entanto, em oposição ao 

presente estudo, a estimativa encontrada pelos autores foi positiva. 
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O fato do presente estudo ter uma abrangência mais ampla em termos da quantidade 

de genótipos estudados, pode ter sido uma das causas das discrepâncias dos resultados 

comparativamente aos de Machado et al. (2016), em que o grupo de 11 genótipos pertenciam, 

predominantemente, à um mesmo grupo quanto à exigência fotoperiódica para formação de 

bulbos. 

A correlação genética significativa e negativa entre vigor das plantas e ciclo das 

plantas (-0,37), diâmetro do pseudocaule e massa média dos bulbos (-0,53), e ciclo das plantas 

e a conservação pós colheita (-0,63), mostra que um caráter aumenta em detrimento do outro. 

Contudo as associações foram de baixa magnitude, não conferindo garantia na realização da 

seleção indireta eficaz. 

Resultados similares foram encontrados por Machado et al. (2017) ao estudarem 33 

populações segregantes de cebola, os autores observaram que predominantemente as 

correlações foram de baixa magnitude (inferiores a 0,6). No que se refere à seleção indireta para 

produção de bulbos por parcela essa foi considerada inviável pelos autores. 

 

Conclusões 

 

As correlações fenotípicas e genotípicas revelaram de um modo geral baixas 

associações entre os caracteres avaliados nos quatro experimentos. 

A análise de trilha, realizada no experimento 3, confirmou a inviabilidade de 

seleção indireta a partir da massa média de bulbos. 
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4 SELEÇÃO DE GENÓTIPOS SUPERIORES DE CEBOLA COM BASE EM 

ÍNDICES DE SELEÇÃO 

 

RESUMO 

 

A seleção mais apropriada de genótipos superiores deve envolver o máximo de caracteres 

possível simultaneamente de maneira que a cultura seja beneficiada como um todo. Assim será 

evitado que algumas características consideradas na seleção tenham alto desempenho enquanto 

outras que não foram tenham um comportamento contrário. Os objetivos deste trabalho foram 

estimar os ganhos por seleção, testar a eficiência de diferentes índices de seleção e realizar a 

seleção de linhagens superiores de cebola. Os experimentos foram realizados na estação 

experimental agrícola da BASF, em Uberlândia-MG, em 2016 e 2017. Foram estudados quatro 

conjuntos de genótipos compostos por linhagens avançadas e segregantes. Foi utilizado o 

delineamento em blocos casualizados (DBC), com duas repetições. Os caracteres analisados 

foram vigor das plantas, diâmetro do pseudocaule, arquitetura das plantas, cerosidade das 

folhas, ciclo das plantas, massa média dos bulbos, cor de pele dos bulbos, formato dos bulbos 

e uniformidade de formato dos bulbos. E em 2017 ainda foram acrescentados os caracteres 

secamento de pontas das folhas, firmeza dos bulbos e durabilidade pós colheita dos bulbos. As 

estimativas dos ganhos e a seleção de genótipos foram obtidas a partir dos índices de seleção 

baseado em soma de ranks, da distância genótipo ideótipo e multiplicativo. A proporção de 

seleção foi de 20% dos genótipos superiores. Para testar a eficiência dos índices utilizados foi 

calculado o coeficiente de coincidência com base nos genótipos selecionados entre cada índice. 

Os ganhos totais por seleção foram maiores pelo uso do índice multiplicativo. Em cada 

experimento, foi possível selecionar as linhagens superiores de cebola. Os coeficientes de 

coincidência comprovaram que os índices apresentaram segurança na seleção de genótipos 

superiores.  

 

Palavras-chave: Ganho genético. Genitores. Seleção simultânea. 

 

ABSTRACT 

 

The most appropriate selection of superior genotypes should involve as many characters as 

possible simultaneously so that the crop is benefited as a whole. This will avoid that some 

characteristics considered in the selection have high performance while others that were not 

have a contrary behavior. The objectives of this work were to estimate the gains by selection, 
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to test the efficiency of different selection indices and to carry out the selection of superior 

onion strains. The experiments were carried out at BASF's agricultural experimental station, in 

Uberlândia-MG, in 2016 and 2017. Four sets of genotypes composed of advanced and segregant 

strains were studied. A randomized complete block design (DBC) was used, with two replicates. 

The analyzed characters were plant vigor, pseudocaule diameter, plant architecture, leaf 

zirconia, plant cycle, average bulb mass, bulb skin color, bulb shape and bulb shape uniformity. 

And in 2017 the characteristics of leaf-tip dryness, bulb firmness and post-harvest durability of 

the bulbs were also added. Gains estimates and genotype selection were obtained from the 

indexes of selection based on ranks sum, from the genotype distance and from the multiplicative 

genotype. The selection ratio was 20% of the superior genotypes. In order to test the efficiency 

of the indexes used the coefficient of coincidence was calculated based on the genotypes 

selected between each index. The total gains by selection were higher by the use of the 

multiplicative index. In each experiment, it was possible to select the superior onion lines. The 

coincidence coefficients showed that the indexes showed safety in the selection of superior 

genotypes. 

 

Keywords: Genetic gain. Parents. Simultaneous selection. 

 

Introdução 

 

A cebola (allium cepa L.) destaca-se ao lado de olerícolas, como tomate e batata, 

sendo uma das economicamente mais importantes, tal fato é principalmente atribuído ao 

volume produzido, a renda gerada, uso generalizado como especiaria e por suas qualidades 

terapêuticas (COSTA; CANDEIA; ARAÚJO, 1999). 

O valor associado a cultura resultou em pesquisas, em particular, na área de 

melhoramento vegetal, com o intuito de se obter genótipos superiores. Para que este objetivo 

seja alcançado, por meio da seleção, o material genético deve reunir um conjunto de 

características promissoras que propiciem alto rendimento e atendam as preferências do 

consumidor (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). 

A seleção de indivíduos ou progênies pode envolver certa complexidade, pois a 

maior parte dos caracteres de importância são de natureza genético - quantitativa, que podem 

apresentar epistasia gênica, correlações não favoráveis entre si, e também, serem fortemente 

influenciados pelo ambiente e pela interação genótipo - ambiente (CRUZ, 2006), o que dificulta 

o processo seletivo. A seleção restritiva de indivíduos superiores com base em uma ou poucas 
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características, pode levar à uma baixa performance de indivíduos, quando o objetivo é a 

complementaridade entre as características sob o ponto de vista agronômico. 

Segundo Cruz, Regazzi e Carneiro (2012) o processo de seleção adequado não deve 

se restringir ao favorecimento de uma ou poucas características, visto que isto pode resultar em 

um genótipo de excelente performance no que diz respeito às características selecionadas e de 

baixo desempenho para os demais caracteres que não foram considerados, o que pode gerar um 

produto de baixa aceitação de mercado.  

Para a cultura da cebola, é comum a seleção de atributos envolvendo características 

da planta, dos bulbos, da produção e pós colheita. E a partir de índices de seleção é possível, de 

forma simultânea e eficiente, realizar a seleção de genótipos que reúnam a melhor associação 

de caracteres que conferem superioridade aos mesmos. 

Existem várias metodologias aplicadas a índices de seleção, algumas consideram a 

estimação de variâncias e covariâncias genotípicas e fenotípicas, atribuição de pesos 

econômicos aos caracteres, já outras priorizam os ganhos desejados, ou a distância em relação 

ao genótipo ideal, ou ideótipo (SILVA et al., 2014). 

Os objetivos deste trabalho foram estimar os ganhos por seleção, testar a eficiência 

de diferentes índices de seleção e realizar a seleção de linhagens superiores de cebola. 

 

Material e métodos 

 

Quatro experimentos foram realizados na estação experimental agrícola da BASF, 

localizada em Uberlândia-MG, com grupos de genótipos pertencentes ao programa de 

melhoramento de cebola da Basf no Brasil (TABELA 18).  

 

Tabela 18 - Conjuntos de genótipos utilizados para a formação dos índices de seleção, no 

município de Uberlândia – MG, 2016 e 2017 
Experimentos N° de genótipos Ano do experimento Linhagens 

1 109 2016 Avançadas 

2 227 2016 Segregantes 

3 53 2017 Avançadas 

4 110 2017 Segregantes 
Fonte: elaborada pela autora 

 

Os tratamentos foram representados pelo número de genótipos e o delineamento 

utilizado foi em blocos casualizados (DBC), com duas repetições. As parcelas foram 

constituídas de um canteiro de um metro de comprimento por 0,9 metros de largura, com cinco 



66 
 

linhagens espaçadas 0,20 metros, e plantas espaçadas em 5 cm, resultando em 100 plantas por 

parcela. 

Para as características que não foram mensuradas foram atribuídas notas que 

variaram de 1 a 9, sendo 1 o pior valor e 9 o melhor valor do caráter, as avaliações ocorreram 

em nível de parcela.   

Os caracteres agronômicos avaliados foram:  

a) Vigor das plantas: notas (1-9), para vigor de planta aos 90 DAS (dias após a 

semeadura), observando-se simultaneamente o diâmetro da folha, altura de 

planta e número de folhas;  

b) Diâmetro da região inferior do pseudocaule ‘pescoço’: nota (1-9) para diâmetro 

do ‘pescoço’, sendo 1: para pseudocaules com engrossamento excessivo, 9: para 

os com menor espessura;  

c) Arquitetura de planta: nota (1-9), sendo 1: prostada, 9: ereta;  

d) Cerosidade das folhas: nota (1-9), sendo 1: ausência de cera, 9: presença de 

muita cera;  

e) Ciclo das plantas: quantidade de dias da data do semeio à colheita;  

f) Cor dos bulbos: nota (1-9), a maior nota foi atribuída para bulbos com coloração 

marrom escuro;  

g) Formato dos bulbos: nota (1-9), sendo 1: bulbos achatados e 9: bulbos 

globulares;  

h) Uniformidade de formato dos bulbos: nota (1-9) quanto maior a predominância 

de um ou poucos formatos na parcela, maior a nota;  

i) Massa média dos bulbos: foram utilizados dez bulbos da parcela, dado em 

gramas.  

Nos experimentos realizados em 2017 também foram avaliados:  

j) Secamento de pontas das folhas: nota (1-9), maior nota para plantas que não 

apresentavam secamento dos tecidos vegetais das folhas e  a menor nota para 

plantas com a situação contrária;  

k) Firmeza dos bulbos, de cinco bulbos por parcela, dados em kgf.cm-2;  

l) Durabilidade pós colheita de bulbos, 15 bulbos por parcela foram armazenados 

em condições de temperatura e umidade ambientes e após 60 dias foi realizada 

a contagem de bulbos remanescentes. 



67 
 

As estimativas dos ganhos e a seleção de genótipos foram obtidas a partir dos 

índices de seleção baseado em soma de ranks de Mulamba & Mock, (1978),  da distância 

genótipo - ideótipo e multiplicativo (Subandi et al., 1973), citados por Cruz (2006).  

Os ganhos esperados com a seleção foram calculados por meio das seguintes 

equações: 

𝐺𝑆𝑖 = 𝐷𝑆𝑖. ℎ𝑖
2 

Em que: 

GSi: ganho esperado com a seleção para o caráter i; 

DSi: diferencial de seleção com base na seleção pelo índice, ou seja, média das linhagens 

selecionadas para o caráter i menos a média geral das linhagens; 

ℎ𝑖
2: herdabilidade para o caráter i. 

𝐺𝑆𝑖% =  
𝐺𝑆𝑖

𝑋0

 𝑥 100 

Em que: 

GSi%: percentual do ganho esperado com a seleção para o caráter i; 

GSi: ganho esperado com a seleção para o caráter i; 

𝑋0: média geral das linhagens. 

No índice soma de ranks de Mulamba & Mock, (1978) foram somadas as ordens 

de cada genótipo, dando origem ao índice de seleção, conforme o exposto a seguir: 

I = r1 + r2 + ⋯ + rn 

Em que: 

I: valor do índice para determinado indivíduo ou família; 

rj: classificação (ou rank) de um indivíduo em relação à j-ésima variável; e 

n: número de variáveis considerando o índice. 

Os pesos atribuídos as variáveis foram dados por: 

I = p1r1 + p2r2 + ⋯ + pnrn 

Sendo pj o peso econômico atribuído pelo usuário à j-ésima característica. 

No índice da distância genótipo ideótipo foi considerado que Xij é o valor fenotípico 

médio do i-ésimo genótipo em relação à j-ésima característica. Além de considerar que Yij se 

refere ao valor fenotípico médio transformado, e Cj uma constante relativa à depreciação média 

do genótipo, por não se encontrar dentro dos padrões almejados pelo melhorista.  

Teve-se: 

LIj: limite inferior a ser apresentado pelo genótipo, relativo à característica j; 

LSj: limite superior a ser apresentado pelo genótipo; e 
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VOj: valor ótimo a ser apresentado pelo genótipo, sob seleção. 

Se LIj ≤ Xij ≤ LSj, então Yij = Xij 

Se Xij < LIj, Yij = Xij + VOj - Cj 

Se Xij > LSj, Yij = Xij + VOj + Cj 

Foi considerado que Cj = LSj - LIj e o valor de Cj garantiu que qualquer valor de Xij 

dentro do intervalo de variação em torno do ótimo resultasse num valor de Yij com magnitude 

próxima do valor ótimo, de forma contrária aos valores de Xij fora desse intervalo. Logo, a 

transformação de Xij é realizada com o intuito de garantir a depreciação dos valores fenotípicos 

que não se encontram no intervalo considerado ótimo do padrão a ser apresentado pelo genótipo 

a ser selecionado. 

Os valores de Yij foram padronizados e ponderados pelos pesos atribuídos a cada 

característica, conforme especificado abaixo: 

𝑦𝑖𝑗 =  √𝑎𝑗  
𝑦𝑖𝑗

𝑆(𝑌𝑗)
 

Em que: 

S(Yj): desvio padrão dos valores fenotípicos médios obtidos pela transformação apresentada; e 

aj: peso ou valor econômico da característica. 

Também foi realizada a padronização e a ponderação do VOj, como mostrado a 

seguir: 

𝑣𝑜𝑗 =  √𝑎𝑗

𝑉𝑂𝑗

𝑆(𝑌𝑗)
 

Então os valores do índice foram calculados e expressos pela distância entre o 

genótipo e o ideótipo, a partir da equação: 

𝐼𝐷𝐺𝐼 =  √
1

𝑛
∑(𝑦𝑖𝑗− 𝑣𝑜𝑗

)²

𝑛

𝑗=1

 

O ideótipo foi determinado como aquele genótipo com as médias máximas 

verificadas para cada caráter e a mínima para o caráter ciclo.  

 

O índice multiplicativo (Subandi et al., 1973) foi estimado pela seguinte equação: 

𝐼 =  𝑦1
𝑘1𝑦2

𝑘2 … 𝑦𝑛
𝑘𝑛 

Em que: 

yj: valor da média do caráter j; 

kj: 1, se for considerada a relação direta do índice com a variável; e 
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kj: -1, se for considerada a relação inversa do índice com a variável. 

Para o índice baseado em soma de ranks e multiplicativo, foi adotado para o caráter 

ciclo das plantas o sentido da seleção inferior e inverso, respectivamente, com o propósito de 

selecionar genótipos mais precoces, e os demais caracteres foram selecionados com o sentido 

superior de seleção, afim de que os genótipos que apresentaram os maiores valores para as 

respectivas características fossem selecionados. 

Em cada experimento a proporção de seleção foi de 20% dos genótipos superiores. 

E nas metodologias de índice soma de ranks e multiplicativo os pesos econômicos foram 

determinados de acordo com a prioridade de importância atribuída a cada caráter. Desta forma 

os caracteres foram ponderados a partir dos pesos da seguinte forma: uniformidade de formato 

dos bulbos > formato dos bulbos > cor dos bulbos = massa média dos bulbos = firmeza dos 

bulbos = pós colheita de bulbos > ciclo das plantas > vigor das plantas > diâmetro do 

pseudocaule = secamento de pontas das folhas > cerosidade das folhas. 

Com o intuito de testar a eficiência dos índices utilizados foi calculado o coeficiente 

de coincidência com base nos genótipos selecionados entre cada índice. 

Para gerar os índices foi utilizado o aplicativo computacional GENES (CRUZ, 

2016). 

 

Resultados e discussão 

 

Por meio do índice soma de ranks, foi notado que para as linhagens avançadas e 

segregantes, o caráter cor dos bulbos foi o que obteve o maior ganho individual por seleção, 

9,09% e 13,66%, respectivamente (TABELA 19). 
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Tabela 19 - Estimativa de ganhos de seleção obtidos para nove caracteres pela seleção através 

do índice de ranks, índice da distância genótipo ideótipo e índice multiplicativo para 109 

linhagens avançadas e 227 linhagens segregantes de cebola, no município de Uberlândia - MG, 

2016 

Caracteres 

Ganhos de seleção % 

Soma de ranks Genótipo  ideótipo Multiplicativo 

Linhagens 

avançadas 

Linhagens 

segregantes 

Linhagens 

avançadas 

Linhagens 

segregantes 

Linhagens 

avançadas 

Linhagens 

segregantes 

Vigor pl. 4,48 4,19 2,05 4,83 2,65 4,99 

Arquit. pl. 4,16 4,79 7,68 6,16 4,16 7,92 

Diâm. pseud. -1,99 -0,53 -3,97 -1,57 3,64 8,56 

Cer. fl. -1,81 -1,91 -2,72 -1,04 1,21 2,76 

Ciclo -4,25 -3,11 -0,67 -1,85 -3,59 -5,08 

Cor bulbo 9,04 13,66 4,50 14,0 6,77 11,31 

Form.bulbo 5,02 5,52 5,65 4,99 4,4 1,68 

Uniform.  1,59 3,54 3,25 2,86 0,76 1,06 

Peso  7,99 5,79 12,33 8,45 11,84 4,2 

Total 24,23 31,94 28,10 36,83 31,84 37,4 

Fonte: elaborada pela autora 

 

O maior ganho por seleção obtido pelo índice da distância genótipo - ideótipo nas 

linhagens avançadas foi obtido pelo caráter massa média dos bulbos (12,33%). Já nas linhagens 

segregantes, a cor dos bulbos proporcionou o maior ganho por seleção (14%). 

Assim como ocorreu no índice genótipo - ideótipo o caráter com o maior ganho de 

seleção pelo índice multiplicativo nas linhagens avançadas foi a massa média  (11,84%) e nas 

linhagens segregantes o maior ganho foi observado pelo caráter cor dos bulbos (11,31%). 

Estas duas características (cor e massa média de bulbos) foram as que apresentaram, 

de um modo geral, maiores ganhos genéticos, independente da metodologia de índice de 

seleção, demonstrando que é possível sucesso na obtenção de linhagens com coloração marrom-

escuro e maior massa média de bulbos, ambas, importantes características de valor econômico 

em cebola.  

A intensidade de coloração amarela de bulbo é uma característica de fácil fixação 

genética observada em termos práticos de seleção. O fato de os valores dos ganhos genéticos 

para coloração amarelo escuro dos bulbos serem mais elevados nas linhagens segregantes, 

comparativamente às avançadas, pode ser explicado por um possível efeito de dominância dos 

alelos favoráveis ao caráter. Igualmente, tal evidência tem sido constatada na prática, que 

envolve a seleção e o cruzamento de linhagens com intensa coloração dos bulbos, observada a 

descendência destes cruzamentos. 
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Por outro lado, para massa média de bulbos, o que ocorreu foi o inverso. Ou seja, 

independentemente do índice adotado para estimativa do ganho genético, este, foi maior para 

as linhagens avançadas. Explicaria este resultado, um predominate efeito aditivo para o caráter. 

Predominantemente, os caracteres diâmetro de pseudocaule, cerosidade das folhas 

e ciclo das plantas, apresentaram ganhos genéticos negativos quando utilizaram-se os três 

métodos de índices de seleção. Resulta que, por esta razão, estas características tiveram 

redução, o que é almejado para diâmetro do pseudocaule e ciclo, já a característica cerosidade 

das folhas deve ser considerada com mais ressalvas no programa de melhoramento. A 

característica uniformidade de bulbo também apresentou baixo ganho genético, na ordem de 

2,2%. Os ganhos com a seleção para as demais características ficaram na ordem de 4,5%. 

Ao avaliar os totais dos ganhos de seleção para o conjunto de caracteres, constata-

se que o método multiplicativo para estimativa do índice de seleção, foi o que propiciou maiores 

ganhos com a seleção. Avaliando-se as estimativas de ganhos genéticos totais, também 

constata-se, independentemente do índice de seleção adotado, qua as linhagens segregantes 

apresentaram maiores estimativas de ganhos comparativamente às avançadas. Este resultado já 

era esperado, pois à medida que os genótipos vão sendo avançados geneticamente, há uma 

tendência de os ganhos com a seleção serem menores. Todavia, cabe ao melhorista, através de 

estratégias apropriadas, buscar maximizar os ganhos frente aos recursos genéticos e financeiros 

disponíveis. 

Ao observar os ganhos obtidos através dos diferentes índices, nos experimentos 

realizados em 2017 (TABELA 20), notou-se que todos foram concordantes que o caráter 

durabilidade pós colheita de bulbos apresentou os maiores ganhos por seleção tanto em 

linhagens avançadas como em linhagens segregantes.  
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Tabela 20 - Estimativa de ganhos de seleção obtidos para nove caracteres pela seleção através 

do índice soma de ranks, índice da distância genótipo - ideótipo e índice multiplicativo para 53 

linhagens avançadas e 110 linhagens segregantes de cebola, no município de Uberlândia - MG, 

2017 

Caracteres 

Ganhos de seleção % 

Soma de ranks Genótipo  ideótipo Multiplicativo 

Linhagens 

avançadas 

Linhagens 

segregantes 

Linhagens 

avançadas 

Linhagens 

segregantes 

Linhagens 

avançadas 

Linhagens 

segregantes 

Vigor pl. 2,48 7,11 0,29 7,92 2,04 9,82 

Arquit. pl. 3,79 0,76 4,6 1,9 3,39 2,28 

Diâm. pseud. -0,30 -1,95 0,26 -1,81 0,54 -1,66 

Cer. fl. 2,10 - 1,09 - 3,12 - 

Secam. fl. 6,81 -5,25 3,11 -6,46 12,97 2,28 

Ciclo -7,11 -2,84 -4,63 -2,59 -6,63 -4,26 

Cor bulbo 4,67 7,37 6,45 7,69 2,29 3,91 

Form. bulbo 3,67 2,72 2,75 3,29 3,21 2,33 

Uniform. 0,29 0,72 2,99 1,08 0,74 0,00 

Peso 8,58 9,25 7,5 8,32 11,15 7,59 

Firm. bulbo 10,38 8,74 10,4 9,59 8,74 6,57 

Pós colheita 30,38 21,18 23,88 17,18 31,20 25,94 

Total 65,75 47,81 58,69 46,11 72,76 54,8 

Fonte: elaborada pela autora; - : caráter não significativo (F) e não considerado na formação dos índices. 

 

Constatou-se ainda para pós colheita que os ganhos de seleção foram superiores nas 

linhagens avançadas em comparação com as linhagens segregantes, para os três tipos de índices 

adotados nas estimativas dos ganhos com a seleção. Um possível efeito aditivo dos alelos que 

controlam conservação pós colheita, pode estar envolvido. 

A característica firmeza de bulbos foi a segunda maior em termos de ganhos com a 

seleção, de um modo geral, considerando-se os três tipos de índice adotados na estimativa dos 

ganhos com a seleção. Os valores dos ganhos variaram de 8,74% a 10,4% (linhagens avançadas) 

e, 6,57% a 9,59% (linhagens segregantes). 

Os ganhos com a seleção, para massa média de bulbo, foram similares aos 

observados nos experimentos realizados em 2016. Todavia, não foram observadas grandes 

discrepâncias entre os ganhos estimados para linhagens avançadas e linhagens segregantes, 

como constatado em 2016, onde maiores ganhos foram apresentados quando as linhagens 

estavam mais avançadas. 

Os resultados dos ganhos com a seleção para cor do bulbo foram levemente 

inferiores aos apresentados em 2016. E, igualmente, foram superiores quando estimados para 

linhagens segregantes em comparação com os estimados para linhagens avançadas. Novamente 
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pode-se inferir que um possível efeito de dominância dos alelos que contolam a cor marrom 

intensa do bulbo esteja presente. 

Em todos os experimentos, realizados em 2016 e 2017, os caracteres ciclo das 

plantas e diâmetro do pseudocaule se mostraram negativos, gerando decréscimo do seu valor e 

mostrando eficiência da seleção para genótipos com menores ciclos e diâmetro do pseudocaule.  

As demais características apresentaram ganhos com a seleção da ordem média de 

4,9% (vigor de planta), 2,8% (arquitetura de planta), 3,0% (formato de bulbo), 1,0% 

(uniformidade de bulbo) e 2,1% (cerosidade das folhas). Quanto à característica secamento de 

ponta das folhas, ganhos positivos foram observados quando a estimativa utilizou os índices de 

seleção de dois, dos três métodos empregados, somente para as linhagens avançadas. 

De forma geral o índice multiplicativo proporcionou o maior ganho total por 

seleção (assim como nos experimentos realizados em 2016), seguido pelo índice soma de ranks 

e o índice com menor ganho total neste caso foi o da distância genótipo ideótipo para ambos os 

experimentos realizados em 2017, linhagens avançadas e segregantes. 

A grande desvantagem do índice de seleção multiplicativo é a não ponderação de 

caracteres permitindo apenas maximizar ou minimizar estes. Desta forma caracteres 

considerados mais importantes tiveram o mesmo peso que os demais na classificação, diferente 

dos índices soma de ranks e da distância genótipo ideótipo. Este último ainda possibilita a 

seleção de genótipos dentro de uma faixa de variação determinada pelo melhorista e não apenas 

valores extremos. 

No presente estudo, o índice multiplicativo foi o que apresentou maiores 

estimativas de ganhos. Sua adoção em um programa de melhoramento visando maximizar 

ganhos com a seleção é viável. Todavia, devido ao fato deste índice não ponderar os pesos de 

importância dos diferentes caracteres que o compõem pode ser menos interessante quando se 

deseja considerar múltiplas características com pesos diferentes. 

Segundo Pedrozo et al. (2009), apesar dos resultados encontrados, a eficiência da 

seleção ao se utilizar um índice, assim como estimativas de herdabilidade, são características 

inerentes à população estudada. 

A obtenção de híbridos comercialmente competitivos deve observar e, ponderar, as 

diferentes demandas mercadológicas. Portanto, a flexibilidade do índice genótipo ideótipo, ao 

considerar diferentes pesos das características, também o torna atrativo ao uso. 

Na tabela 21 encontram-se os genótipos selecionados pelos diferentes métodos de 

índice de seleção em linhagens avançadas e segregantes em 2016 e 2017. E na tabela 22 

encontram-se os coeficientes de coincidência apresentados para os diversos genótipos 
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selecionados através dos diferentes índices de seleção. Segundo Dias (2009) quanto maior for 

o coeficiente de coincidência entre dois índices, maior será a concordância de seleção entre 

eles.  

 

Tabela 21 - Genótipos superiores selecionados pelo índice soma de ranks, índice da distância 

genótipo ideótipo e índice multiplicativo em 109 linhagens avançadas e 227 linhagens 

segregantes de cebola em 2016; e  em 53 linhagens avançadas e 110 linhagens segregantes de 

cebola em 2017, Uberlândia - MG 

Linhagens Índices Genótipos selecionados 

Avançadas  

(2016) 

SR 
64 108 54  97 100 107 28 104 106 53 70 61 59 26 48 60 16 49 35 34 24 

27 25 

GI 
107 108 100 64 54 53 104 70 1 48 25 97 65 34 4 28 96 50 84 21 106 90 

M 
108 64 100 107 97 53 104 54 85 60 28 61 41 19 106 48 65 50   34 84 

94 49 

Segregantes  

(2016) 

SR 

104 58 202 106 49 67 116 59 50 111 170 68 51 12 46 4 91 171  22 15 

65 82 134 179 160 57 169 216 203 178 69 42 87 163 13 64 192 186 

125 34 55 196 188 164 61 

GI 

58 104 202 59 57 67 49 46 2 51 12 178 171 170 50 106 64 32 22 4 169 

65 68 82 83 134 116 92 15 216 77 179 13 225 69 91 111 186 56 43 192 

23 87 163 223 

M 

104 50 58 68 49 51 57 15 67 107 69 59 169 82 170 91 64 216  61 8 22 

192 83 171 116 3 186 93 54 4 166 87 77 130 63 125 223 75 65 62 112 

16 124 152 88 

Avançadas  

(2017) 

SR 
12 46 48 16 24 13 19 27 18 17 11  

GI 
12 46 48 17 9 11 53 27 19 24 16  

M 47 13 12 17 11 18 23 24 46 19 48  

Segregantes  

(2017) 

SR 
6 21 7 54 8 13 109 45 17 4 26 24 94 98 19 28 29 20 44 95 65 46 

GI 
29 54 21 7 13 6 45 8 26 28 4 109 17 19 24 44 57 95 25 94 11 34  

M 13 39 6 8 54 19 28 29 51 7 109 21 50 78 45 34 20 63 24 17 47 4 

Fonte: elaborada pela autora; SR: índice soma de ranks; GI: índice da distância genótipo ideótipo; e M: índice 

multiplicativo 

 

Foi observado que existe uma boa margem de segurança na seleção de genótipos 

superiores, visto que a maioria dos coeficientes foram superiores a 0,5. Para as linhagens 

avançadas estudadas em 2016 os maiores coeficientes de coincidência foram entre soma de 

ranks e multiplicativo (0,7) e entre genótipo ideótipo e multiplicativo (0,7). Em relação as 
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linhagens segregantes estudadas neste mesmo ano o maior destaque foi para soma de ranks e 

genótipo ideótipo (0,8).  

Para as linhagens avançadas estudadas em 2017 os maiores coeficientes foram entre 

soma de ranks e genótipo ideótipo (0,8) e entre soma de ranks e multiplicativo (0,8). As 

linhagens segregantes avaliadas neste mesmo ano obtiveram o maior índice de coincidência 

entre soma de ranks e genótipo ideótipo (0,8). 

 

Tabela 22 - Coeficientes de coincidência dos índices de seleção aplicados em 109 linhagens 

avançadas e 227 linhagens segregantes de cebola em 2016; e  em 53 linhagens avançadas e 110 

linhagens segregantes de cebola em 2017, Uberlândia - MG (continua) 

Linhagens Índices Genótipo ideótipo Multiplicativo 

Avançadas  

(2016) 

Soma de ranks 0,6 0,7 

Genótipo ideótipo - 0,7 

Segregantes  

(2016) 

Soma de ranks 0,8 0,5 

Genótipo ideótipo - 0,6 

Avançadas  

(2017) 

Soma de ranks 0,8 0,8 

Genótipo ideótipo - 0,6 

Segregantes  

(2017) 

Soma de ranks 0,8 0,7 

Genótipo ideótipo - 0,7 

Fonte: elaborada pela autora 

 

Em um programa comercial de melhoramento de cebola, durante o processo de 

seleção de genótipos, sejam eles linhagens ou híbridos, a ponderação pelo grau de importância 

de cada característica agronômica é algo muito relevante. A maior dificuldade para o melhorista 

reside em fazer suas escolhas (via de regra com grande número de acessos avaliados), sendo ao 

mesmo tempo prático e eficaz, na obtenção de ganhos genéticos.  

No presente estudo, constatou-se uma satisfatória coincidência entre os índices de 

seleção (todos acima de 0,5), o que permite inferir que a escolha do índice possa ficar mais ao 

encargo, da quantidade de características e seus respectivos valores comerciais, quando se 

deseja fazer uma seleção para múltiplas características simultaneamente. 

 

Conclusões 

 

Satisfatórios ganhos com a seleção em cebola foram preditos para cor, massa média, 

firmeza e pós colheita de bulbos. Em todos os experimentos avaliados os maiores ganhos totais 
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por seleção foram preditos utilizando o índice multiplicativo. Porém, dada a versatilidade do 

índice genótipo ideótipo, e satisfatórios ganhos estimados, sua adoção para seleção em cebola 

também é recomendada. 

A partir dos índices foi possível selecionar as linhagens superiores de cebola de 

cada experimento. E por meio do cálculo dos coeficientes de coincidência todos os índices 

foram considerados eficientes.  
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5 CONSIDERAÇÕES FINAIS 
 

Apesar da importância da cultura da cebola, pesquisas envolvendo recursos 

genéticos acerca desta cultura são bastante escassas; talvez este fato se deva ao elevado tempo 

necessário para este tipo de estudo, logo, também, envolve alto custo. Contudo é de grande 

relevância para programas de melhoramento genético de cebola o conhecimento do 

germoplasma disponível. Desta forma, no presente estudo foi possível inferir que os métodos 

hierárquico UPGMA e de otimização de Tocher, viabilizaram a identificação da divergência 

genética entre os genótipos e podem ser utilizados para distinguir genitores divergentes. 

Por todas as metodologias testadas foi possível constatar diferentes agrupamentos 

de genótipos, o que possibilita a exploração da variabilidade genética existente através de 

cruzamentos contrastantes. 

O conhecimento da existência, direção e magnitude das correlações fenotípicas e 

genotípicas propiciam a viabilidade de realização de seleção indireta; porém, entre os genótipos 

estudados, foram verificadas que as associações entre os caracteres avaliados foram baixas, 

inviabizando sua adoção. 

As altas herdabilidades encontradas para as características agronômicas de 

relevância, como: ciclo, cor de bulbo, uniformidade do formato de bulbos, firmeza e pós 

colheita de bulbos, permitem a obtenção de híbridos competitivos em mercados que as 

demandam. 

A seleção de genótipos superiores realizada a partir de índices de seleção envolveu 

a observação dos ganhos com a seleção em que satisfatórios ganhos foram preditos para cor, 

Massa média , firmeza e pós colheita de bulbos. As metodologias de índice de seleção de soma 

de ranks, genótipo ideótipo e multiplicativo se mostraram eficientes na seleção apresentando 

coeficientes de coincidência elevados (acima de 0,5). E estes possibilitaram a seleção de 

genótipos superiores. 
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ANEXO A - COR DOS BULBOS 
 

   

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

Fonte: elaborada pela autora. 
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ANEXO B - FORMATO DOS BULBOS 

 
Fonte: Elaborada pela autora. 
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ANEXO C - ANÁLISE DE COMPARAÇÃO DE MÉDIAS PARA AS CARACTERÍSTICAS DE PLANTAS E 

BULBOS EM 109 LINHAGENS AVANÇADAS DE CEBOLA NO MUNICÍPIO DE UBERLÂNDIA-MG, 

2016  

Genótipos Vigor pl Arquitetura pl Diâm pseud Cerosidade fl Ciclo Cor bulbo Formato bulbo Unif formato Massa 

16A1 4,5 b 6,0 a 3,5 c 3,0 b 164 b 6,5 d 7,0 b 8,0 a 102 a 

16A2 4,0 b 5,5 a 3,5 c 2,5 b 161 b 6,5 d 6,5 c 7,0 c 115 a 

16A3 6,0 a 3,0 b 4,5 b 3,5 b 132 c 5,5 f 6,0 d 8,5 a 159 a 

16A4 4,5 b 4,5 a 3,5 c 3,5 b 155 b 5,0 g 6,0 d 9,0 a 183 a 

16A5 5,5 a 4,0 b 2,5 c 3,5 b 149 c 5,0 g 6,0 d 7,5 b 267 a 

16A6 4,5 b 3,5 b 3,5 c 3,5 b 159 b 7,0 c 6,5 c 7,0 c 130 a 

16A7 5,0 b 4,0 b 5,5 b 3,0 b 145 c 7,0 c 6,0 d 7,5 b 72 a 

16A8 5,0 b 4,0 b 4,0 c 3,5 b 151 c 8,0 b 6,5 c 6,0 d 132 a 

16A9 4,5 b 2,5 b 6,5 a 5,5 a 142 c 6,5 d 6,0 d 7,0 c 103 a 

16A10 5,0 b 2,5 b 7,0 a 6,5 a 128 c 5,5 f 6,0 d 7,0 c 95 a 

16A11 5,5 a 3,0 b 3,0 c 2,5 b 149 c 6,0 e 6,0 d 8,0 a 244 a 

16A12 3,0 b 3,0 b 4,5 b 6,0 a 168 a 7,0 c 7,0 b 7,5 b 84 a 

16A13 4,0 b 5,0 a 4,0 c 5,0 a 135 c 5,5 f 7,0 b 7,0 c 117 a 

16A14 4,5 b 3,5 b 3,0 c 6,0 a 174 a 5,0 g 7,0 b 6,0 d 97 a 

16A15 5,0 b 4,0 b 3,5 c 6,5 a 162 b 6,0 e 7,0 b 7,0 c 128 a 

16A16 6,5 a 3,5 b 3,5 c 6,5 a 138 c 5,0 g 7,0 b 6,0 d 140 a 

16A17 4,5 b 2,5 b 6,5 a 6,0 a 135 c 6,0 e 5,0 e 6,0 d 138 a 

16A18 4,5 b 2,5 b 4,5 b 5,5 a 141 c 6,0 e 6,0 d 6,5 d 159 a 

16A19 5,0 b 3,0 b 5,5 b 6,0 a 133 c 7,0 c 6,0 d 7,0 c 149 a 

16A20 5,0 b 3,0 b 5,0 b 6,0 a 138 c 6,0 e 5,5 e 7,5 b 133 a 

16A21 4,0 b 5,5 a 2,5 c 5,5 a 160 b 6,5 d 6,5 c 7,0 c 148 a 

16A22 6,0 a 4,0 b 3,5 c 5,0 a 151 c 7,0 c 6,0 d 6,0 d 91 a 

16A23 4,5 b 4,0 b 3,5 c 5,5 a 146 c 7,0 c 6,0 d 7,0 c 120 a 

16A24 6,0 a 4,0 b 3,0 c 5,0 a 144 c 7,5 c 6,0 d 7,0 c 150 a 
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Genótipos Vigor pl Arquitetura pl Diâm pseud Cerosidade fl Ciclo Cor bulbo Formato bulbo Unif formato Massa 

16A25 5,5 a 4,5 a 2,5 c 5,0 a 146 c 6,5 d 6,5 c 7,5 b 159 a 

16A26 6,0 a 3,5 b 5,5 b 4,0 b 138 c 7,0 c 6,0 d 8,0 a 114 a 

16A27 4,5 b 3,5 b 5,0 b 3,0 b 147 c 7,0 c 6,0 d 8,0 a 175 a 

16A28 5,5 a 4,0 b 5,5 b 4,0 b 136 c 7,0 c 6,0 d 7,0 c 164 a 

16A29 5,5 a 3,5 b 4,5 b 6,0 a 157 b 6,0 e 5,0 e 6,0 d 86 a 

16A30 4,0 b 5,0 a 3,0 c 5,0 a 149 c 6,0 e 5,0 e 6,0 d 109 a 

16A31 4,5 b 4,5 a 4,0 c 6,0 a 150 c 6,5 d 5,0 e 7,0 c 106 a 

16A32 3,5 b 3,5 b 3,5 c 7,0 a 173 a 6,5 d 5,0 e 6,0 d 116 a 

16A33 4,5 b 3,0 b 6,5 a 4,0 b 136 c 8,0 b 6,0 d 8,0 a 84 a 

16A34 5,5 a 4,5 a 3,0 c 5,5 a 144 c 6,5 d 6,5 c 7,0 c 172 a 

16A35 5,5 a 4,0 b 4,0 c 5,0 a 142 c 7,0 c 7,0 b 7,0 c 107 a 

16A36 4,5 b 4,5 a 4,5 b 7,0 a 179 a 6,0 e 5,0 e 7,5 b 81 a 

16A37 5,0 b 5,0 a 3,5 c 6,0 a 171 a 6,0 e 6,5 c 7,0 c 110 a 

16A38 4,5 b 4,5 a 2,5 c 7,0 a 167 a 6,0 e 7,0 b 7,0 c 102 a 

16A39 5,5 a 4,5 a 2,5 c 5,5 a 164 b 5,0 g 7,0 b 7,0 c 160 a 

16A40 4,0 b 4,0 b 5,5 b 5,5 a 143 c 7,0 c 7,0 b 8,0 a 59 a 

16A41 5,0 b 4,0 b 5,0 b 6,5 a 146 c 7,0 c 6,0 d 7,0 c 127 a 

16A42 5,0 b 4,0 b 5,0 b 5,5 a 142 c 7,0 c 6,0 d 7,0 c 102 a 

16A43 5,5 a 4,0 b 6,5 a 4,5 b 132 c 6,0 e 6,0 d 6,0 d 72 a 

16A44 5,0 b 4,0 b 3,0 c 6,5 a 177 a 5,0 g 6,0 d 6,0 d 75 a 

16A45 7,0 a 3,5 b 4,5 b 5,5 a 129 c 7,0 c 6,0 d 7,0 c 88 a 

16A46 6,0 a 3,0 b 4,5 b 6,0 a 129 c 6,0 e 6,0 d 6,0 d 100 a 

16A47 5,5 a 3,5 b 3,5 c 7,0 a 162 b 4,0 h 7,0 b 7,0 c 77 a 

16A48 5,0 b 5,0 a 4,5 b 5,0 a 161 b 8,0 b 6,0 d 7,0 c 136 a 
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Genótipos Vigor pl Arquitetura pl Diâm pseud Cerosidade fl Ciclo Cor bulbo Formato bulbo Unif formato Massa 

16A49 5,5 a 4,0 b 4,0 c 6,0 a 148 c 8,0 b 7,0 b 7,0 c 99 a 

16A50 4,5 b 5,0 a 4,5 b 5,5 a 171 a 8,0 b 6,0 d 7,0 c 142 a 

16A51 5,5 a 5,0 a 4,0 c 4,5 b 152 c 8,0 b 6,0 d 7,0 c 106 a 

16A52 4,5 b 5,5 a 3,0 c 5,0 a 165 b 8,0 b 6,0 d 7,0 c 92 a 

16A53 5,0 b 4,0 b 4,0 c 6,5 a 160 b 9,0 a 8,0 a 7,0 c 115 a 

16A54 6,5 a 4,5 a 3,0 c 5,0 a 142 c 8,0 b 6,5 c 7,0 c 155 a 

16A55 5,0 b 4,0 b 4,0 c 6,0 a 140 c 8,0 b 6,0 d 6,0 d 110 a 

16A56 5,5 a 3,5 b 4,0 c 5,0 a 142 c 7,0 c 6,0 d 7,0 c 140 a 

16A57 5,0 b 4,0 b 5,0 b 6,0 a 146 c 7,0 c 6,0 d 7,0 c 93 a 

16A58 6,0 a 3,5 b 2,0 c 5,5 a 161 b 8,0 b 5,5 e 7,0 c 132 a 

16A59 6,0 a 4,0 b 3,5 c 5,5 a 141 c 8,0 b 6,5 c 7,0 c 106 a 

16A60 7,0 a 4,5 a 3,5 c 6,5 a 142 c 7,0 c 6,0 d 7,0 c 117 a 

16A61 5,0 b 4,0 b 5,0 b 5,5 a 139 c 8,0 b 6,0 d 7,0 c 128 a 

16A62 6,0 a 4,0 b 3,5 c 5,0 a 146 c 7,0 c 6,0 d 6,5 d 155 a 

16A63 5,5 a 3,5 b 3,0 c 4,5 b 142 c 9,0 a 6,0 d 7,5 b 133 a 

16A64 6,0 a 5,0 a 3,5 c 5,5 a 143 c 9,0 a 7,0 b 7,0 c 130 a 

16A65 6,0 a 3,5 b 3,5 c 7,0 a 156 b 6,0 e 7,0 b 7,0 c 162 a 

16A66 5,0 b 4,0 b 4,0 c 6,0 a 170 a 6,0 e 6,0 d 6,0 d 88 a 

16A67 6,0 a 3,5 b 3,5 c 6,0 a 176 a 6,0 e 6,0 d 6,5 d 89 a 

16A68 4,5 b 3,5 b 3,5 c 6,0 a 179 a 7,0 c 6,0 d 7,0 c 107 a 

16A69 5,0 b 4,5 a 3,5 c 6,0 a 161 b 7,0 c 6,5 c 7,0 c 102 a 

16A70 6,0 a 4,0 b 3,0 c 6,0 a 153 c 7,0 c 6,0 d 8,0 a 129 a 

16A71 5,5 a 3,5 b 3,5 c 6,5 a 155 b 6,5 d 6,0 d 8,0 a 123 a 

16A72 6,0 a 3,5 b 2,5 c 6,0 a 162 b 6,0 e 6,0 d 7,0 c 130 a 

16A73 5,5 a 4,0 b 4,5 b 6,0 a 157 b 7,0 c 6,5 c 7,0 c 86 a 
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Genótipos Vigor pl Arquitetura pl Diâm pseud Cerosidade fl Ciclo Cor bulbo Formato bulbo Unif formato Massa 

16A74 5,0 b 4,0 b 4,5 b 6,0 a 145 c 8,0 b 6,0 d 7,5 b 99 a 

16A75 5,5 a 4,0 b 2,5 c 5,5 a 179 a 6,0 e 5,5 e 8,0 a 128 a 

16A76 5,0 b 4,0 b 5,0 b 5,5 a 145 c 7,0 c 6,5 c 6,5 d 98 a 

16A77 6,0 a 4,0 b 5,5 b 6,0 a 142 c 7,5 c 6,0 d 6,0 d 86 a 

16A78 5,0 b 4,5 a 3,5 c 6,5 a 154 c 6,0 e 7,0 b 7,0 c 119 a 

16A79 5,0 b 4,5 a 3,5 c 6,5 a 140 c 5,0 g 6,0 d 7,5 b 93 a 

16A80 6,0 a 4,0 b 3,0 c 7,0 a 146 c 5,5 f 7,0 b 7,0 c 145 a 

16A81 5,0 b 4,5 a 2,5 c 6,0 a 161 b 7,0 c 6,5 c 7,0 c 106 a 

16A82 5,0 b 4,5 a 4,5 b 6,0 a 147 c 7,0 c 6,5 c 7,0 c 52 a 

16A83 5,5 a 4,0 b 7,0 a 4,0 b 142 c 5,0 g 6,0 d 7,0 c 114 a 

16A84 5,0 b 3,5 b 5,5 b 3,0 b 144 c 5,5 f 6,0 d 8,0 a 268 a 

16A85 5,0 b 4,0 b 6,5 a 4,5 b 138 c 5,0 g 6,0 d 8,0 a 171 a 

16A86 5,5 a 3,0 b 4,0 c 6,0 a 167 a 7,0 c 6,0 d 8,0 a 106 a 

16A87 5,5 a 4,0 b 3,0 c 6,5 a 159 b 5,0 g 5,0 e 8,0 a 103 a 

16A88 5,5 a 4,0 b 3,5 c 6,5 a 177 a 6,0 e 5,5 e 7,5 b 120 a 

16A89 6,0 a 3,5 b 3,5 c 7,0 a 180 a 6,0 e 5,0 e 8,0 a 99 a 

16A90 5,0 b 4,0 b 4,0 c 6,0 a 161 b 7,0 c 7,0 b 7,0 c 112 a 

16A91 6,0 a 3,5 b 3,0 c 5,5 a 145 c 8,0 b 6,0 d 7,0 c 129 a 

16A92 6,0 a 4,0 b 3,5 c 6,0 a 178 a 7,0 c 7,0 b 7,0 c 96 a 

16A93 4,5 b 4,0 b 4,0 c 6,5 a 178 a 6,5 d 6,0 d 8,0 a 75 a 

16A94 4,5 b 4,5 a 4,5 b 6,0 a 149 c 8,0 b 6,0 d 7,0 c 115 a 

16A95 5,5 a 4,5 a 3,5 c 6,5 a 167 a 8,0 b 6,0 d 7,5 b 100 a 

16A96 6,0 a 4,5 a 3,5 c 5,5 a 169 a 8,0 b 6,0 d 8,0 a 98 a 

16A97 6,5 a 4,5 a 3,5 c 6,0 a 146 c 8,0 b 6,5 c 7,0 c 133 a 
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Genótipos Vigor pl Arquitetura pl Diâm pseud Cerosidade fl Ciclo Cor bulbo Formato bulbo Unif formato Massa 

16A98 5,5 a 4,0 b 4,0 c 5,0 a 142 c 8,0 b 6,5 c 7,0 c 100 a 

16A99 6,0 a 5,0 a 4,0 c 5,5 a 168 a 7,0 c 6,0 d 6,0 d 81 a 

16A100 5,0 b 5,0 a 4,5 b 6,5 a 155 b 8,0 b 7,0 b 7,0 c 121 a 

16A101 4,5 b 3,0 b 4,0 c 5,5 a 164 b 7,0 c 6,0 d 8,0 a 109 a 

16A102 5,0 b 4,0 b 5,0 b 6,0 a 144 c 7,0 c 6,0 d 7,0 c 109 a 

16A103 6,0 a 4,0 b 4,0 c 6,0 a 146 c 6,0 e 6,0 d 7,0 c 113 a 

16A104 6,5 a 4,0 b 3,5 c 5,5 a 133 c 6,0 e 8,0 a 7,0 c 142 a 

16A105 6,5 a 4,0 b 3,5 c 6,0 a 170 a 6,0 e 5,0 e 8,0 a 79 a 

16A106 5,5 a 4,0 b 5,0 b 5,5 a 138 c 7,0 c 6,0 d 8,0 a 110 a 

16A107 7,0 a 5,0 a 3,0 c 5,5 a 151 c 5,0 g 7,0 b 8,0 a 197 a 

16A108 6,0 a 4,5 a 3,0 c 6,0 a 141 c 7,0 c 7,0 b 7,0 c 198 a 

16A109 5,0 b 3,5 b 3,0 c 6,0 a 170 a 8,5 a 6,0 d 8,0 a 130 a 

Fonte: elaborada pela autora; Médias seguidas pela mesma letra pertencem ao mesmo grupo pelo teste de Scott Knott a 5% de probabilidade 
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ANEXO D - ANÁLISE DE COMPARAÇÃO DE MÉDIAS PARA AS CARACTERÍSTICAS DE PLANTAS 

E BULBOS EM 227 LINHAGENS SEGREGANTES DE CEBOLA NO MUNICÍPIO DE UBERLÂNDIA - 

MG, 2016  

Genótipos Vigor pl Arquitetura pl Diâm pseud Cerosidade fl Ciclo Cor bulbo Formato bulbo Uni formato Massa 

16S1 4,5 a 3,5 c 1,5 b 6,5 a 159 b 5,0 d 5,5 b 8,0 a 216 a 

16S2 4,0 b 4,0 c 1,5 b 6,0 a 163 b 6,0 c 8,0 a 8,0 a 192 a 

16S3 4,5 a 4,0 c 5,5 a 4,0 b 176 a 6,5 c 6,0 b 6,0 b 226 a 

16S4 4,0 b 4,5 b 3,5 a 5,0 b 146 c 5,5 d 7,5 a 7,5 a 145 a 

16S5 4,0 b 3,5 c 4,0 a 4,0 b 167 b 5,0 d 6,0 b 7,0 a 136 a 

16S6 4,5 a 4,5 b 4,5 a 5,0 b 176 a 7,0 b 5,0 b 7,0 a 89 b 

16S7 3,5 b 4,5 b 2,5 b 6,0 a 150 c 5,0 d 8,0 a 8,0 a 103 b 

16S8 5,0 a 4,5 b 4,0 a 6,0 a 174 a 6,0 c 6,0 b 8,0 a 123 b 

16S9 4,5 a 4,5 b 2,5 b 5,0 b 168 a 7,0 b 6,0 b 6,0 b 180 a 

16S10 3,0 b 3,5 c 2,0 b 5,0 b 160 b 7,0 b 6,0 b 7,0 a 141 a 

16S11 4,0 b 5,5 a 3,0 b 5,0 b 168 a 6,0 c 6,0 b 6,0 b 140 a 

16S12 4,5 a 4,5 b 3,0 b 3,0 b 169 a 7,0 b 7,0 a 7,5 a 146 a 

16S13 4,5 a 4,0 c 2,0 b 5,5 a 177 a 8,0 a 7,0 a 7,0 a 172 a 

16S14 5,0 a 4,5 b 2,0 b 4,5 b 135 d 6,0 c 6,0 b 6,5 b 103 b 

16S15 5,0 a 3,5 c 4,0 a 6,0 a 140 d 5,0 d 6,5 b 7,5 a 123 b 

16S16 4,5 a 2,5 c 5,0 a 5,5 a 144 d 6,0 c 6,0 b 8,0 a 133 a 

16S17 4,0 b 4,0 c 6,5 a 4,0 b 174 a 6,0 c 5,5 b 6,5 b 140 a 

16S18 4,5 a 3,5 c 3,0 b 6,5 a 173 a 7,0 b 6,0 b 7,0 a 107 b 

16S19 3,0 b 3,0 c 2,5 b 7,5 a 151 c 7,0 b 6,5 b 7,0 a 121 b 

16S20 3,5 b 3,5 c 3,0 b 6,0 a 150 c 5,5 d 7,0 a 7,0 a 123 b 

16S21 4,0 b 3,5 c 3,5 a 6,0 a 166 b 6,0 c 7,5 a 7,5 a 112 b 

16S22 4,0 b 5,0 b 3,5 a 5,5 a 167 a 6,5 c 7,5 a 7,5 a 114 b 

16S23 4,0 b 4,0 c 3,5 a 5,0 b 167 b 5,5 d 6,5 b 6,5 b 150 a 

16S24 4,0 b 3,5 c 3,0 b 5,0 b 165 b 6,5 c 7,0 a 7,5 a 112 b 
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Genótipos Vigor pl Arquitetura pl Diâm pseud Cerosidade fl Ciclo Cor bulbo Formato bulbo Uni formato Massa 

16S25 4,5 a 3,5 c 3,0 b 3,5 b 168 a 6,0 c 8,0 a 8,0 a 100 b 

16S26 4,5 a 3,5 c 3,0 b 3,5 b 167 a 6,0 c 7,0 a 8,0 a 94 b 

16S27 4,5 a 3,5 c 3,0 b 4,5 b 168 a 6,0 c 7,5 a 8,0 a 125 a 

16S28 4,0 b 3,5 c 2,5 b 4,5 b 164 b 7,0 b 7,0 a 7,0 a 90 b 

16S29 4,0 b 3,5 c 2,5 b 4,5 b 164 b 6,0 c 7,5 a 8,0 a 131 a 

16S30 3,5 b 3,5 c 2,0 b 4,5 b 173 a 6,5 c 7,5 a 7,0 a 114 b 

16S31 4,5 a 3,5 c 2,5 b 3,5 b 169 a 6,0 c 7,5 a 7,0 a 116 b 

16S32 4,5 a 3,5 c 1,5 b 4,0 b 169 a 6,0 c 8,5 a 8,0 a 165 a 

16S33 4,0 b 3,5 c 2,5 b 4,0 b 166 b 6,0 c 7,0 a 7,0 a 88 b 

16S34 4,5 a 3,5 c 2,0 b 5,0 b 172 a 6,0 c 7,5 a 7,5 a 125 a 

16S35 5,5 a 3,0 c 2,5 b 5,5 a 165 b 6,5 c 6,5 b 7,0 a 128 a 

16S36 4,5 a 3,5 c 2,5 b 5,0 b 165 b 7,0 b 6,5 b 7,0 a 111 b 

16S37 4,5 a 3,5 c 2,5 b 5,5 a 165 b 6,0 c 7,0 a 7,5 a 100 b 

16S38 4,5 a 3,5 c 3,0 b 5,5 a 170 a 7,0 b 6,5 b 7,0 a 100 b 

16S39 4,5 a 3,5 c 2,5 b 6,0 a 169 a 5,0 d 7,5 a 8,0 a 78 b 

16S40 5,0 a 3,5 c 3,0 b 5,0 b 174 a 5,5 d 7,0 a 7,0 a 99 b 

16S41 4,5 a 3,5 c 4,0 a 4,5 b 165 b 7,0 b 6,0 b 7,0 a 109 b 

16S42 5,0 a 3,5 c 1,5 b 4,0 b 174 a 5,5 d 8,5 a 7,5 a 133 a 

16S43 4,0 b 4,0 c 2,0 b 5,5 a 167 a 6,0 c 8,0 a 8,0 a 128 a 

16S44 4,5 a 3,0 c 2,0 b 4,5 b 167 a 6,0 c 8,0 a 8,0 a 120 b 

16S45 4,5 a 3,5 c 2,0 b 4,5 b 149 c 5,0 d 7,0 a 8,0 a 115 b 

16S46 5,5 a 4,5 b 2,5 b 3,0 b 168 a 6,5 c 7,5 a 6,5 b 165 a 

16S47 4,0 b 4,5 b 3,5 a 6,5 a 173 a 5,5 d 8,0 a 8,0 a 79 b 

16S48 4,0 b 5,5 a 2,5 b 6,5 a 147 c 6,0 c 8,0 a 8,0 a 90 b 

  



92 
 

Genótipos Vigor pl Arquitetura pl Diâm pseud Cerosidade fl Ciclo Cor bulbo Formato bulbo Uni formato Massa 

16S49 5,5 a 5,0 b 3,5 a 6,0 a 151 c 7,0 b 7,5 a 7,0 a 134 a 

16S50 4,0 b 5,5 a 5,0 a 6,5 a 151 c 6,5 c 8,0 a 7,5 a 105 b 

16S51 5,0 a 4,5 b 4,5 a 5,5 a 145 c 7,5 b 8,0 a 7,0 a 136 a 

16S52 5,0 a 5,0 b 2,5 b 4,5 b 147 c 8,5 a 6,0 b 6,5 b 137 a 

16S53 4,0 b 6,0 a 3,0 b 5,5 a 162 b 8,5 a 6,5 b 6,0 b 84 b 

16S54 4,0 b 5,0 b 4,5 a 6,0 a 142 d 5,0 d 7,0 a 6,5 b 94 b 

16S55 3,5 b 4,5 b 4,5 a 4,0 b 166 b 5,5 d 7,0 a 6,5 b 128 a 

16S56 4,5 a 4,0 c 4,0 a 4,5 b 173 a 6,0 c 6,5 b 7,0 a 130 a 

16S57 4,5 a 4,5 b 3,5 a 5,0 b 149 c 6,0 c 6,5 b 6,5 b 198 a 

16S58 5,0 a 5,0 b 3,0 b 5,5 a 138 d 7,5 b 7,5 a 7,5 a 172 a 

16S59 5,5 a 6,0 a 2,0 b 5,0 b 152 c 8,0 a 8,0 a 7,0 a 146 a 

16S60 3,5 b 4,0 c 3,0 b 6,0 a 161 b 7,0 b 7,5 a 6,0 b 140 a 

16S61 4,5 a 3,5 c 5,0 a 5,5 a 141 d 7,0 b 7,5 a 7,0 a 117 b 

16S62 5,5 a 3,5 c 4,0 a 4,5 b 166 b 6,5 c 6,0 b 6,5 b 150 a 

16S63 5,0 a 5,0 b 4,0 a 5,5 a 157 b 7,0 b 6,5 b 6,5 b 99 b 

16S64 4,0 b 4,5 b 4,0 a 6,0 a 149 c 7,0 b 7,0 a 6,5 b 131 a 

16S65 5,5 a 4,0 c 2,5 b 4,5 b 145 c 6,0 c 6,5 b 7,0 a 139 a 

16S66 4,5 a 4,0 c 3,5 a 4,0 b 146 c 5,5 d 6,5 b 6,5 b 106 b 

16S67 5,0 a 4,0 c 3,5 a 6,5 a 148 c 6,5 c 7,0 a 7,5 a 139 a 

16S68 5,0 a 4,0 c 5,0 a 6,0 a 145 c 6,0 c 7,0 a 7,0 a 135 a 

16S69 5,0 a 4,0 c 4,5 a 5,5 a 142 d 7,5 b 7,0 a 6,5 b 121 b 

16S70 4,5 a 4,0 c 3,5 a 3,5 b 144 d 5,5 d 6,0 b 6,5 b 130 a 

16S71 4,5 a 4,5 b 3,5 a 4,5 b 140 d 6,0 c 6,5 b 6,0 b 130 a 

16S72 4,0 b 3,5 c 3,5 a 4,5 b 146 c 5,5 d 7,0 a 6,5 b 111 b 

16S73 5,0 a 3,5 c 3,5 a 3,5 b 154 c 5,0 d 7,5 a 4,0 c 134 a 
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Genótipos Vigor pl Arquitetura pl Diâm pseud Cerosidade fl Ciclo Cor bulbo Formato bulbo Uni formato Massa 

16S74 5,0 a 3,5 c 3,5 a 4,5 b 146 c 5,0 d 7,0 a 6,0 b 103 b 

16S75 4,0 b 4,0 c 4,5 a 5,0 b 154 c 6,0 c 6,5 b 6,0 b 118 b 

16S76 4,0 b 5,0 b 3,5 a 5,5 a 144 d 6,0 c 6,5 b 6,0 b 126 a 

16S77 4,5 a 6,0 a 3,0 b 5,0 b 142 d 6,0 c 7,0 a 6,0 b 140 a 

16S78 4,0 b 5,5 a 3,0 b 6,0 a 143 d 8,5 a 7,0 a 6,5 b 112 b 

16S79 4,5 a 5,0 b 3,5 a 6,0 a 155 c 8,5 a 7,0 a 6,5 b 98 b 

16S80 3,5 b 5,5 a 3,0 b 7,0 a 161 b 7,0 b 7,5 a 7,5 a 96 b 

16S81 4,0 b 5,5 a 3,0 b 6,5 a 138 d 8,5 a 6,5 b 7,0 a 112 b 

16S82 5,0 a 5,0 b 2,5 b 7,0 a 142 d 7,5 b 7,0 a 7,0 a 168 a 

16S83 5,5 a 5,0 b 2,5 b 6,5 a 142 d 6,5 c 7,0 a 6,0 b 139 a 

16S84 4,0 b 4,0 c 2,5 b 5,0 b 151 c 7,5 b 7,5 a 6,0 b 120 b 

16S85 4,5 a 3,5 c 3,5 a 4,5 b 158 b 5,0 d 7,0 a 7,0 a 107 b 

16S86 5,0 a 4,0 c 3,0 b 4,5 b 149 c 6,0 c 6,5 b 5,5 c 129 a 

16S87 5,0 a 5,0 b 4,0 a 3,5 b 149 c 6,5 c 6,5 b 7,0 a 98 b 

16S88 3,5 b 4,0 c 4,5 a 5,5 a 162 b 6,0 c 6,5 b 7,0 a 92 b 

16S89 5,0 a 3,5 c 3,5 a 4,5 b 152 c 6,0 c 7,5 a 7,0 a 93 b 

16S90 4,5 a 3,5 c 3,5 a 5,0 b 145 c 6,5 c 6,0 b 6,5 b 103 b 

16S91 4,5 a 4,0 c 4,0 a 5,5 a 152 c 5,0 d 7,0 a 7,0 a 124 a 

16S92 6,0 a 4,0 c 2,0 b 5,5 a 138 d 5,0 d 7,0 a 6,5 b 142 a 

16S93 4,0 b 4,0 c 5,0 a 6,0 a 153 c 6,0 c 7,0 a 5,5 c 106 b 

16S94 5,0 a 3,5 c 3,5 a 4,5 b 164 b 6,0 c 7,0 a 5,5 c 133 a 

16S95 4,0 b 3,5 c 3,5 a 5,0 b 163 b 7,5 b 7,0 a 5,5 c 110 b 

16S96 4,5 a 6,0 a 2,5 b 5,5 a 160 b 6,0 c 6,5 b 5,0 c 152 a 

16S97 5,0 a 4,0 c 3,5 a 4,0 b 154 c 7,5 b 7,0 a 7,0 a 90 b 
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Genótipos Vigor pl Arquitetura pl Diâm pseud Cerosidade fl Ciclo Cor bulbo Formato bulbo Uni formato Massa 

16S98 4,5 a 4,0 c 5,0 a 5,0 b 139 d 6,0 c 6,5 b 5,5 c 125 a 

16S99 4,5 a 4,0 c 3,5 a 4,0 b 167 a 6,5 c 6,0 b 7,5 a 103 b 

16S100 5,5 a 4,0 c 3,5 a 4,5 b 136 d 6,0 c 6,0 b 5,5 c 101 b 

16S101 4,0 b 4,0 c 3,5 a 5,5 a 135 d 7,5 b 6,5 b 5,0 c 123 b 

16S102 4,0 b 4,0 c 4,0 a 5,5 a 154 c 6,0 c 7,0 a 5,0 c 105 b 

16S103 3,5 b 4,5 b 3,5 a 5,0 b 144 d 5,5 d 6,5 b 6,5 b 101 b 

16S104 4,5 a 6,0 a 4,0 a 5,5 a 145 c 7,0 b 7,5 a 7,5 a 145 a 

16S105 3,5 b 4,0 c 3,5 a 5,0 b 150 c 5,5 d 6,5 b 7,0 a 89 b 

16S106 4,5 a 4,0 c 3,0 b 2,5 b 150 c 5,0 d 7,5 a 7,5 a 133 a 

16S107 7,0 a 5,5 a 3,0 b 4,5 b 177 a 5,0 d 6,0 b 4,5 c 216 a 

16S108 5,0 a 3,5 c 2,0 b 4,0 b 163 b 5,5 d 6,0 b 5,5 c 145 a 

16S109 4,5 a 4,0 c 3,0 b 4,5 b 163 b 5,5 d 6,5 b 6,0 b 138 a 

16S110 4,0 b 4,5 b 2,5 b 5,5 a 145 c 6,0 c 6,0 b 6,0 b 153 a 

16S111 4,0 b 4,0 c 3,0 b 4,5 b 149 c 6,0 c 7,5 a 7,5 a 147 a 

16S112 5,0 a 5,0 b 3,0 b 6,0 a 173 a 7,5 b 6,5 b 6,5 b 114 b 

16S113 4,0 b 4,5 b 3,5 a 5,5 a 144 d 5,0 d 6,0 b 5,5 c 116 b 

16S114 4,0 b 4,0 c 4,0 a 5,5 a 143 d 6,0 c 6,5 b 5,0 c 131 a 

16S115 4,5 a 4,0 c 4,0 a 5,0 b 145 c 5,0 d 6,0 b 5,5 c 109 b 

16S116 5,0 a 5,0 b 3,0 b 4,5 b 154 c 6,5 c 7,5 a 7,5 a 108 b 

16S117 5,0 a 4,0 c 3,0 b 5,0 b 159 b 5,0 d 7,0 a 5,5 c 117 b 

16S118 5,0 a 3,5 c 2,5 b 5,0 b 155 c 5,5 d 6,0 b 6,0 b 94 b 

16S119 4,0 b 4,0 c 4,5 a 5,0 b 139 d 5,5 d 6,0 b 4,0 c 121 b 

16S120 4,0 b 4,5 b 4,0 a 5,5 a 148 c 6,0 c 6,0 b 6,5 b 103 b 

16S121 4,0 b 5,5 a 4,0 a 5,0 b 148 c 6,5 c 5,0 b 7,5 a 105 b 
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Genótipos Vigor pl Arquitetura pl Diâm pseud Cerosidade fl Ciclo Cor bulbo Formato bulbo Uni formato Massa 

16S122 4,0 b 4,0 c 4,0 a 7,0 a 149 c 6,0 c 7,0 a 5,5 c 115 b 

16S123 5,0 a 3,5 c 2,5 b 4,5 b 162 b 6,0 c 6,0 b 6,0 b 132 a 

16S124 4,5 a 4,0 c 3,5 a 6,5 a 146 c 6,0 c 6,5 b 6,5 b 100 b 

16S125 5,0 a 4,5 b 4,0 a 6,0 a 158 b 5,0 d 7,5 a 7,5 a 82 b 

16S126 4,0 b 4,0 c 3,5 a 5,5 a 159 b 5,0 d 7,0 a 6,0 b 135 a 

16S127 5,5 a 4,0 c 3,5 a 4,0 b 150 c 5,0 d 6,0 b 8,0 a 152 a 

16S128 3,5 b 4,0 c 4,0 a 6,5 a 157 c 5,0 d 6,0 b 8,0 a 103 b 

16S129 3,0 b 4,0 c 5,0 a 7,0 a 153 c 5,0 d 6,5 b 6,0 b 97 b 

16S130 3,5 b 5,0 b 4,5 a 6,0 a 155 c 5,0 d 7,0 a 7,0 a 104 b 

16S131 4,0 b 6,0 a 3,5 a 5,5 a 154 c 5,0 d 7,0 a 5,5 c 131 a 

16S132 4,0 b 4,5 b 4,5 a 5,5 a 147 c 5,0 d 6,0 b 6,5 b 108 b 

16S133 4,0 b 4,0 c 3,5 a 5,5 a 155 c 5,0 d 5,0 b 8,0 a 139 a 

16S134 4,5 a 4,5 b 2,5 b 6,0 a 173 a 5,0 d 7,5 a 7,0 a 131 a 

16S135 5,0 a 4,0 c 2,5 b 4,5 b 167 b 5,0 d 7,0 a 6,5 b 121 b 

16S136 4,0 b 4,0 c 4,0 a 6,0 a 157 b 5,0 d 6,0 b 6,5 b 116 b 

16S137 4,0 b 4,0 c 4,0 a 5,0 b 159 b 5,0 d 6,5 b 6,5 b 119 b 

16S138 5,0 a 4,0 c 3,0 b 6,5 a 161 b 5,0 d 7,0 a 7,0 a 98 b 

16S139 5,0 a 4,0 c 3,0 b 6,0 a 153 c 5,5 d 6,5 b 6,0 b 138 a 

16S140 4,0 b 4,0 c 3,0 b 5,5 a 175 a 5,5 d 7,5 a 6,0 b 139 a 

16S141 5,0 a 4,0 c 3,5 a 5,5 a 175 a 6,0 c 7,0 a 6,5 b 135 a 

16S142 4,0 b 4,0 c 3,0 b 5,0 b 145 c 6,0 c 7,5 a 7,0 a 96 b 

16S143 4,0 b 4,5 b 3,5 a 5,5 a 140 d 6,5 c 7,5 a 7,0 a 110 b 

16S144 4,5 a 5,0 b 3,0 b 6,0 a 157 b 6,5 c 7,0 a 5,5 c 148 a 

16S145 5,0 a 4,5 b 3,5 a 6,0 a 161 b 5,5 d 6,5 b 5,5 c 120 b 
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Genótipos Vigor pl Arquitetura pl Diâm pseud Cerosidade fl Ciclo Cor bulbo Formato bulbo Uni formato Massa 

16S146 4,0 b 4,0 c 3,5 a 7,0 a 147 c 6,0 c 7,0 a 7,0 a 88 b 

16S147 5,0 a 4,0 c 3,0 b 4,5 b 169 a 7,0 b 7,0 a 6,0 b 120 b 

16S148 5,0 a 4,0 c 4,0 a 5,0 b 170 a 6,5 c 6,0 b 6,0 b 128 a 

16S149 4,5 a 4,5 b 4,0 a 6,5 a 151 c 6,0 c 6,0 b 6,5 b 78 b 

16S150 5,5 a 4,0 c 3,0 b 6,0 a 149 c 6,5 c 6,0 b 6,5 b 142 a 

16S151 4,0 b 4,0 c 3,0 b 5,5 a 161 b 7,0 b 6,5 b 7,0 a 109 b 

16S152 5,0 a 5,0 b 3,5 a 5,5 a 161 b 9,0 a 5,0 b 8,0 a 116 b 

16S153 4,5 a 4,5 b 3,0 b 5,5 a 155 c 7,0 b 6,5 b 6,5 b 100 b 

16S154 4,5 a 4,5 b 2,5 b 5,5 a 148 c 7,0 b 6,5 b 7,0 a 119 b 

16S155 3,5 b 4,0 c 4,0 a 5,0 b 151 c 7,0 b 7,0 a 8,0 a 88 b 

16S156 3,5 b 4,0 c 4,0 a 4,5 b 162 b 9,0 a 6,0 b 7,0 a 140 a 

16S157 5,0 a 4,5 b 3,5 a 5,5 a 174 a 7,5 b 6,0 b 6,5 b 91 b 

16S158 5,0 a 4,0 c 3,5 a 5,0 b 151 c 6,0 c 6,5 b 6,5 b 120 b 

16S159 4,0 b 6,0 a 2,5 b 5,0 b 171 a 7,0 b 7,0 a 5,5 c 101 b 

16S160 5,0 a 3,5 c 1,5 b 4,5 b 149 c 5,0 d 7,5 a 7,0 a 138 a 

16S161 4,5 a 4,0 c 3,5 a 7,0 a 148 c 5,0 d 5,5 b 6,5 b 103 b 

16S162 4,0 b 4,0 c 4,0 a 5,0 b 159 b 5,5 d 7,0 a 7,0 a 94 b 

16S163 4,0 b 4,0 c 2,0 b 4,0 b 159 b 5,5 d 7,5 a 7,0 a 156 a 

16S164 4,5 a 4,0 c 2,5 b 6,0 a 157 b 7,0 b 6,5 b 7,0 a 121 b 

16S165 3,0 b 3,0 c 4,0 a 6,0 a 140 d 6,0 c 6,0 b 8,0 a 65 b 

16S166 4,5 a 6,0 a 3,5 a 5,0 b 174 a 5,0 d 6,5 b 7,0 a 93 b 

16S167 4,0 b 4,0 c 3,0 b 4,5 b 171 a 6,0 c 6,0 b 6,0 b 100 b 

16S168 3,5 b 5,5 a 4,5 a 4,0 b 174 a 5,0 d 6,0 b 7,5 a 112 b 

16S169 4,0 b 4,0 c 4,0 a 6,0 a 166 b 7,0 b 7,5 a 7,0 a 111 b 
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Genótipos Vigor pl Arquitetura pl Diâm pseud Cerosidade fl Ciclo Cor bulbo Formato bulbo Uni formato Massa 

16S170 5,0 a 4,5 b 3,5 a 5,0 b 164 b 8,0 a 7,5 a 7,0 a 105 b 

16S171 4,0 b 4,0 c 3,5 a 5,5 a 152 c 6,0 c 7,0 a 7,5 a 161 a 

16S172 4,0 b 3,5 c 4,0 a 6,0 a 150 c 6,0 c 7,5 a 7,0 a 91 b 

16S173 4,0 b 3,0 c 3,5 a 7,0 a 176 a 6,0 c 7,5 a 7,0 a 106 b 

16S174 4,0 b 4,0 c 4,0 a 6,0 a 175 a 6,0 c 6,0 b 6,5 b 89 b 

16S175 4,0 b 4,0 c 2,5 b 5,5 a 160 b 5,5 d 6,0 b 7,5 a 84 b 

16S176 4,0 b 4,0 c 3,0 b 6,0 a 160 b 6,5 c 6,5 b 7,5 a 84 b 

16S177 4,0 b 4,0 c 3,5 a 5,5 a 172 a 6,0 c 6,5 b 7,0 a 85 b 

16S178 5,5 a 3,5 c 2,5 b 4,0 b 156 c 6,0 c 7,0 a 7,0 a 149 a 

16S179 4,5 a 4,5 b 2,5 b 5,5 a 155 c 4,5 d 7,5 a 7,0 a 124 a 

16S180 4,5 a 4,0 c 2,5 b 5,0 b 150 c 6,0 c 6,0 b 5,0 c 120 b 

16S181 4,0 b 4,0 c 2,0 b 6,0 a 146 c 7,0 b 5,5 b 7,5 a 81 b 

16S182 4,0 b 4,0 c 3,0 b 6,0 a 150 c 6,0 c 6,5 b 7,5 a 118 b 

16S183 4,0 b 4,0 c 3,5 a 5,5 a 154 c 7,0 b 6,5 b 7,0 a 94 b 

16S184 4,0 b 4,0 c 2,0 b 6,0 a 172 a 7,0 b 5,5 b 7,5 a 93 b 

16S185 4,5 a 4,0 c 3,5 a 6,0 a 160 b 5,0 d 6,5 b 6,0 b 103 b 

16S186 4,0 b 5,0 b 4,0 a 5,0 b 167 a 6,0 c 7,0 a 7,0 a 97 b 

16S187 3,5 b 4,0 c 3,5 a 5,0 b 167 b 6,0 c 6,0 b 7,5 a 120 b 

16S188 4,0 b 4,0 c 4,0 a 4,0 b 171 a 5,5 d 7,0 a 7,0 a 113 b 

16S189 5,0 a 3,5 c 3,5 a 4,0 b 168 a 5,0 d 6,0 b 5,5 c 124 a 

16S190 3,5 b 3,5 c 3,5 a 5,5 a 156 c 5,5 d 7,0 a 7,0 a 104 b 

16S191 4,0 b 3,5 c 3,0 b 5,5 a 163 b 6,0 c 6,0 b 7,5 a 116 b 

16S192 3,5 b 6,0 a 3,0 b 7,0 a 165 b 5,5 d 7,5 a 7,0 a 108 b 

16S193 3,5 b 4,0 c 3,0 b 6,0 a 161 b 7,0 b 6,5 b 7,5 a 83 b 
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Genótipos Vigor pl Arquitetura pl Diâm pseud Cerosidade fl Ciclo Cor bulbo Formato bulbo Uni formato Massa 

16S194 3,5 b 4,0 c 3,0 b 5,0 b 171 a 6,0 c 6,5 b 8,0 a 70 b 

16S195 3,5 b 4,0 c 3,0 b 5,0 b 152 c 6,0 c 5,5 b 8,0 a 82 b 

16S196 4,0 b 3,5 c 2,5 b 5,0 b 151 c 6,0 c 7,5 a 7,5 a 139 a 

16S197 3,5 b 4,0 c 3,0 b 5,0 b 176 a 6,5 c 6,0 b 7,5 a 127 a 

16S198 2,5 b 3,5 c 2,5 b 6,0 a 167 a 6,0 c 6,0 b 7,5 a 105 b 

16S199 2,0 b 3,5 c 3,0 b 6,0 a 175 a 6,0 c 5,5 b 7,0 a 89 b 

16S200 4,5 a 3,5 c 3,0 b 5,5 a 136 d 5,5 d 6,5 b 6,5 b 133 a 

16S201 5,0 a 4,5 b 2,0 b 6,0 a 160 b 5,5 d 7,0 a 6,0 b 103 b 

16S202 5,5 a 6,0 a 1,5 b 3,0 b 153 c 5,5 d 8,0 a 7,5 a 159 a 

16S203 4,0 b 3,5 c 1,5 b 5,0 b 155 c 4,5 e 8,0 a 7,5 a 125 a 

16S204 4,0 b 3,5 c 2,0 b 6,0 a 170 a 6,0 c 6,0 b 7,5 a 162 a 

16S205 3,0 b 4,0 c 3,0 b 5,0 b 175 a 6,0 c 7,0 a 7,0 a 105 b 

16S206 4,0 b 3,5 c 4,0 a 6,0 a 166 b 6,0 c 6,5 b 7,0 a 87 b 

16S207 3,5 b 3,5 c 4,0 a 5,5 a 170 a 4,5 e 7,0 a 7,0 a 115 b 

16S208 3,5 b 3,5 c 2,5 b 5,5 a 166 b 5,0 d 7,0 a 7,0 a 86 b 

16S209 4,0 b 4,0 c 2,5 b 5,5 a 147 c 5,5 d 6,0 b 6,0 b 121 b 

16S210 4,0 b 4,0 c 3,0 b 6,5 a 162 b 6,0 c 7,0 a 6,5 b 106 b 

16S211 4,0 b 5,0 b 3,0 b 5,5 a 172 a 5,5 d 7,5 a 7,5 a 113 b 

16S212 3,5 b 5,0 b 4,5 a 5,0 b 174 a 7,0 b 6,0 b 7,5 a 92 b 

16S213 3,5 b 4,0 c 2,5 b 4,5 b 177 a 6,0 c 6,5 b 7,0 a 108 b 

16S214 4,5 a 3,5 c 4,0 a 4,0 b 170 a 6,0 c 8,0 a 8,0 a 99 b 

16S215 4,0 b 4,0 c 3,5 a 3,5 b 151 c 6,0 c 7,5 a 7,0 a 99 b 

16S216 4,5 a 4,5 b 3,5 a 5,5 a 152 c 6,5 c 7,0 a 6,5 b 145 a 

16S217 4,0 b 4,0 c 2,5 b 4,5 b 159 b 6,0 c 7,0 a 6,0 b 141 a 
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Genótipos Vigor pl Arquitetura pl Diâm pseud Cerosidade fl Ciclo Cor bulbo Formato bulbo Uni formato Massa 

16S218 3,5 b 3,5 c 3,0 b 6,0 a 156 c 6,0 c 6,0 b 6,5 b 66 b 

16S219 3,5 b 3,5 c 3,5 a 7,5 a 157 b 5,5 d 6,5 b 7,0 a 65 b 

16S220 3,0 b 4,0 c 4,5 a 6,5 a 149 c 5,5 d 7,0 a 7,0 a 75 b 

16S221 3,5 b 4,0 c 3,0 b 7,0 a 170 a 5,5 d 7,0 a 6,5 b 123 b 

16S222 3,5 b 3,5 c 2,5 b 6,0 a 151 c 4,5 e 6,5 b 6,5 b 101 b 

16S223 4,5 a 3,5 c 3,0 b 7,0 a 152 c 6,0 c 6,5 b 6,5 b 162 a 

16S224 4,5 a 4,5 b 2,5 b 6,5 a 159 b 6,0 c 5,5 b 6,5 b 155 a 

16S225 4,5 a 3,5 c 3,0 b 4,0 b 156 c 6,0 c 7,0 a 6,5 b 179 a 

16S226 4,5 a 4,0 c 3,0 b 6,0 a 157 b 4,5 e 6,5 b 6,5 b 121 b 

16S227 5,0 a 3,5 c 3,0 b 5,5 a 149 c 5,0 d 7,0 a 6,0 b 143 a 

Fonte: elaborada pela autora; Médias seguidas pela mesma letra pertencem ao mesmo grupo pelo teste de Scott Knott a 5% de probabilidade.  
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ANEXO E - ANÁLISE DE COMPARAÇÃO DE MÉDIAS PARA AS CARACTERÍSTICAS DE PLANTAS E BULBOS 

AVALIADOS EM 53 LINHAGENS AVANÇADAS DE CEBOLA NO MUNICÍPIO DE UBERLÂNDIA - MG, 2017  

Genótipos 
Vigor 

pl 

Arquitetura 

pl 

Diâm 

pseud 

Cerosidade 

fl 

Secamento 

fl 
Ciclo 

Cor 

bulbo 

Formato 

bulbo 

Uni 

formato 
Massa  

Firmeza 

bulbo 

Pós 

colheita 

17A1 5,5 b 7,5 a 6,5 a 6,5 b 2,5 b 181 a 6,5 c 6,0 c 8,0 a 140 a 4,8 d 4 b 

17A2 6,0 a 4,0 b 6,5 a 5,5 b 6,5 a 170 b 6,0 c 5,5 c 8,0 a 133,25 a 6,3 d 13 a 

17A3 5,5 b 5,0 b 6,5 a 5,0 b 5,5 b 175 b 6,0 c 7,0 b 7,5 a 103 b 6,1 d 9 a 

17A4 6,0 a 6,0 a 7,0 a 5,5 b 6,0 a 172 b 6,0 c 7,0 b 7,5 a 84,75 b 5,2 d 8 b 

17A5 5,0 b 5,5 b 7,0 a 7,5 a 7,0 a 182 a 7,0 b 6,5 c 7,0 b 81,25 b 5,4 d 2 b 

17A6 5,5 b 6,0 a 7,0 a 7,0 a 7,5 a 186 a 7,0 b 6,5 c 6,5 c 85,5 b 5,5 d 1 b 

17A7 4,0 b 4,5 b 7,0 a 7,5 a 8,0 a 182 a 7,0 b 6,5 c 6,5 c 113,25 b 7,1 c 3 b 

17A8 4,5 b 5,5 b 7,0 a 6,0 b 4,0 b 161 c 7,5 a 6,0 c 8,0 a 110,75 b 8,8 b 15 a 

17A9 5,5 b 5,5 b 6,5 a 5,5 b 3,0 b 170 b 8,0 a 6,5 c 8,0 a 128,75 a 8,9 b 15 a 

17A10 4,5 b 5,5 b 7,0 a 5,0 b 3,0 b 182 a 7,0 b 7,0 b 7,5 a 68,25 b 6,6 d 6 b 

17A11 6,5 a 5,0 b 7,0 a 7,0 a 6,0 a 152 d 8,0 a 6,5 c 7,0 b 109,75 b 9,7 b 13 a 

17A12 7,0 a 6,0 a 7,0 a 7,0 a 4,5 b 147 d 8,0 a 7,5 a 7,0 b 127,25 a 8,3 c 15 a 

17A13 7,0 a 5,5 b 6,5 a 7,5 a 5,5 b 148 d 7,0 b 7,0 b 6,0 c 122,75 a 10,8 a 15 a 

17A14 6,0 a 4,5 b 6,5 a 8,0 a 5,0 b 158 c 7,0 b 6,5 c 7,5 a 135 a 5,9 d 9 a 

17A15 7,5 a 6,5 a 7,0 a 8,0 a 5,0 b 148 d 7,0 b 7,0 b 7,0 b 114,25 b 5,3 d 11 a 

17A16 6,5 a 6,5 a 6,0 a 8,0 a 4,5 b 148 d 7,0 b 8,0 a 7,5 a 101,25 b 5,7 d 15 a 

17A17 5,0 b 5,0 b 6,5 a 8,0 a 7,0 a 151 d 7,0 b 8,0 a 8,0 a 150,5 a 6,0 d 15 a 

17A18 6,5 a 6,0 a 6,0 a 7,0 a 6,5 a 147 d 6,5 c 7,5 a 7,0 b 135,5 a 5,4 d 15 a 

17A19 5,0 b 7,0 a 7,0 a 7,0 a 7,5 a 165 c 7,0 b 7,0 b 7,5 a 116 b 6,0 d 12 a 

17A20 4,0 b 5,5 b 6,5 a 7,5 a 8,0 a 168 b 7,0 b 8,0 a 8,0 a 96,25 b 5,0 d 14 a 

17A21 6,0 a 7,0 a 7,0 a 6,5 b 3,5 b 169 b 6,0 c 8,0 a 7,0 b 117 b 5,7 d 10 a 

17A22 7,0 a 6,0 a 6,5 a 7,5 a 4,5 b 168 b 6,0 c 7,0 b 7,5 a 109,25 b 5,1 d 10 a 

17A23 6,0 a 7,0 a 7,5 a 7,5 a 6,5 a 165 c 6,0 c 7,0 b 7,0 b 113,5 b 6,0 d 14 a 

17A24 4,5 b 5,5 b 6,0 a 7,5 a 7,0 a 150 d 6,5 c 8,0 a 7,5 a 139,5 a 6,4 d 14 a 
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Genótipos 
Vigor 

pl 

Arquitetura 

pl 

Diâm 

pseud 

Cerosidade 

fl 

Secamento 

fl 
Ciclo 

Cor 

bulbo 

Formato 

bulbo 

Uni 

formato 
Massa  

Firmeza 

bulbo 

Pós 

colheita 

17A25 5,0 b 5,0 b 7,0 a 7,5 a 8,0 a 182 a 7,0 b 6,5 c 7,5 a 111,5 b 7,2 c 5 b 

17A26 5,5 b 4,5 b 6,5 a 7,0 a 7,0 a 186 a 7,5 a 7,0 b 7,0 b 113,5 b 6,2 d 5 b 

17A27 7,5 a 7,0 a 6,0 a 6,0 b 5,0 b 153 d 6,5 c 7,5 a 7,0 b 135,5 a 6,2 d 13 a 

17A28 6,0 a 6,5 a 6,5 a 7,5 a 3,0 b 186 a 7,0 b 7,0 b 6,5 c 98,5 b 5,8 d 5 b 

17A29 5,0 b 6,0 a 7,0 a 7,5 a 3,5 b 186 a 7,0 b 7,0 b 7,5 a 86 b 6,5 d 1 b 

17A30 7,0 a 5,5 b 5,0 a 6,5 b 8,0 a 182 a 7,0 b 7,5 a 7,5 a 115,25 b 6,3 d 6 b 

17A31 5,5 b 5,0 b 6,5 a 6,5 b 6,0 a 182 a 7,0 b 6,0 c 7,5 a 59,5 b 6,8 d 6 b 

17A32 7,0 a 6,0 a 6,0 a 8,0 a 4,5 b 161 c 6,0 c 7,0 b 8,0 a 118,75 a 5,7 d 13 a 

17A33 5,0 b 5,0 b 6,5 a 6,0 b 4,0 b 158 c 6,0 c 7,0 b 6,5 c 118,5 a 6,0 d 12 a 

17A34 5,0 b 5,5 b 7,0 a 7,0 a 6,0 a 189 a 7,5 a 7,0 b 7,0 b 95,75 b 6,9 d 4 b 

17A35 6,0 a 5,0 b 6,5 a 6,5 b 5,5 b 174 b 6,5 c 7,0 b 6,0 c 151 a 5,6 d 11 a 

17A36 5,5 b 6,0 a 7,0 a 8,0 a 7,0 a 186 a 7,0 b 7,0 b 6,5 c 97,5 b 6,8 d 12 a 

17A37 6,5 a 5,5 b 6,5 a 7,0 a 6,5 a 189 a 7,0 b 7,5 a 6,5 c 99,75 b 8,4 c 12 a 

17A38 6,5 a 5,0 b 6,5 a 7,5 a 4,0 b 165 c 5,0 d 7,0 b 6,0 c 113,25 b 5,5 d 14 a 

17A39 5,5 b 4,5 b 6,5 a 6,0 b 4,5 b 177 b 5,0 d 7,5 a 7,5 a 126 a 6,0 d 12 a 

17A40 5,5 b 5,0 b 7,0 a 6,5 b 6,5 a 147 d 6,0 c 8,0 a 7,0 b 109,5 b 6,4 d 14 a 

17A41 6,0 a 4,5 b 6,5 a 7,0 a 6,0 a 172 b 5,5 d 7,0 b 7,0 b 109,75 b 5,8 d 14 a 

17A42 5,5 b 5,0 b 7,0 a 6,5 b 5,5 b 186 a 7,5 a 7,0 b 7,5 a 77,5 b 7,8 c 5 b 

17A43 6,0 a 5,0 b 7,0 a 7,5 a 5,0 b 160 c 7,0 b 7,0 b 6,0 c 107,75 b 7,5 c 12 a 

17A44 7,5 a 6,0 a 6,0 a 7,5 a 4,5 b 182 a 6,5 c 7,0 b 7,5 a 105 b 5,2 d 7 b 

17A45 6,0 a 3,5 b 6,5 a 7,0 a 6,0 a 182 a 7,0 b 6,5 c 6,0 c 85,5 b 5,7 d 2 b 

17A46 6,5 a 6,5 a 7,0 a 7,5 a 7,5 a 186 a 7,0 b 7,5 a 7,5 a 123,25 a 7,4 c 8 b 

17A47 7,5 a 6,0 a 6,0 a 8,0 a 8,0 a 145 d 5,5 d 8,0 a 8,0 a 169 a 4,6 d 14 a 

17A48 6,0 a 6,0 a 7,0 a 7,5 a 7,0 a 186 a 7,0 b 7,0 b 7,5 a 139,5 a 7,8 c 8 b 
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17A49 6,0 a 4,5 b 6,0 a 7,0 a 7,0 a 153 d 6,5 c 6,5 c 7,0 b 156,75 a 7,5 c 12 a 

17A50 7,0 a 4,5 b 6,5 a 7,0 a 6,5 a 186 a 7,0 b 7,5 a 7,0 b 122,5 a 6,4 d 3 b 

17A51 7,5 a 5,0 b 6,0 a 8,0 a 4,5 b 181 a 6,0 c 7,0 b 7,0 b 125 a 5,1 d 8 b 

17A52 6,5 a 7,0 a 6,0 a 6,5 b 4,5 b 189 a 6,0 c 7,5 a 8,0 a 95 b 7,5 c 3 b 

17A53 5,5 b 7,0 a 7,0 a 7,5 a 6,0 a 174 b 7,0 b 7,0 b 8,0 a 110,25 b 7,4 c 7 b 

Fonte: elaborada pela autora; Médias seguidas pela mesma letra pertencem ao mesmo grupo pelo teste de Scott Knott a 5% de probabilidade. 
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ANEXO F - ANÁLISE DE COMPARAÇÃO DE MÉDIAS PARA AS CARACTERÍSTICAS DE PLANTAS E 

BULBOS AVALIADOS EM 110 LINHAGENS SEGREGANTES DE CEBOLA NO MUNICÍPIO DE 

UBERLÂNDIA-MG, 2017  

Genótipos 
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fl 
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Massa 

Firmeza 

bulbo 

Pós 

colheita 

17S1 6,5 a 3,5 b 7,0 a 4,0 c 166 c 6,0 c 6,0 c 7,5 a 119,25 c 5,7 c 12 a 

17S2 6,5 a 5,5 a 7,0 a 4,5 c 158 d 6,0 c 6,0 c 7,5 a 136,75 a 6,4 c 5 b 

17S3 6,0 a 4,5 b 6,0 b 6,0 b 182 b 5,5 d 6,5 c 6,5 c 133,25 a 6,1 c 6 b 

17S4 6,0 a 4,0 b 7,0 a 3,5 c 169 c 7,5 a 6,0 c 7,5 a 137,75 a 8,8 a 12 a 

17S5 5,5 b 5,5 a 7,0 a 5,5 b 186 a 5,5 d 7,0 b 7,5 a 144,00 a 5,6 c 4 b 

17S6 6,5 a 5,0 a 7,5 a 5,5 b 148 e 6,0 c 7,0 b 7,5 a 119,00 c 7,0 b 14 a 

17S7 7,5 a 7,0 a 6,0 b 3,5 c 175 b 7,0 b 7,0 b 7,5 a 126,00 a 8,1 b 11 a 

17S8 6,5 a 5,0 a 6,0 b 6,0 b 170 c 6,0 c 7,5 a 7,0 b 157,00 a 6,6 c 14 a 

17S9 6,0 a 3,5 b 6,5 b 4,5 c 173 b 6,0 c 6,5 c 6,5 c 111,25 c 8,0 b 13 a 

17S10 6,5 a 5,5 a 7,0 a 4,0 c 189 a 6,0 c 6,5 c 7,0 b 114,50 c 7,7 b 7 b 

17S11 6,0 a 5,0 a 6,5 b 3,5 c 189 a 6,0 c 7,0 b 7,0 b 155,50 a 7,3 b 9 a 

17S12 6,5 a 5,0 a 7,5 a 3,5 c 186 a 5,5 d 6,0 c 6,5 c 100,00 c 5,3 c 8 b 

17S13 6,5 a 4,0 b 7,0 a 5,5 b 146 e 7,0 b 6,5 c 7,0 b 129,50 a 9,3 a 15 a 

17S14 6,5 a 4,0 b 6,0 b 4,0 c 150 e 5,5 d 6,0 c 7,5 a 150,25 a 5,4 c 11 a 

17S15 6,5 a 5,0 a 6,5 b 4,0 c 189 a 6,0 c 7,0 b 6,5 c 120,00 c 8,0 b 12 a 

17S16 6,0 a 6,5 a 7,0 a 6,5 a 182 b 5,5 d 7,0 b 7,0 b 109,25 c 7,1 b 8 b 

17S17 4,5 b 4,0 b 6,5 b 6,0 b 174 b 6,5 b 7,5 a 7,5 a 114,50 c 8,2 b 12 a 

17S18 6,0 a 5,0 a 6,5 b 3,5 c 182 b 8,0 a 6,0 c 6,0 c 125,75 a 9,0 a 12 a 

17S19 6,5 a 5,5 a 6,5 b 4,5 c 158 d 7,0 b 6,5 c 6,0 c 132,75 a 7,9 b 15 a 

17S20 7,0 a 4,5 b 6,0 b 4,0 c 170 c 7,5 a 6,0 c 7,0 b 131,10 a 7,9 b 12 a 

17S21 6,5 a 6,0 a 6,5 b 3,5 c 174 b 7,5 a 7,0 b 7,5 a 115,25 c 7,8 b 13 a 

17S22 7,0 a 4,5 b 6,0 b 4,5 c 179 b 5,5 d 6,0 c 6,5 c 98,60 c 7,2 b 6 b 

17S23 5,5 b 4,5 b 6,5 b 3,5 c 182 b 5,5 d 8,0 a 8,0 a 140,25 a 6,7 c 8 b 

17S24 6,5 a 5,0 a 6,0 b 4,0 c 189 a 6,5 b 7,5 a 7,5 a 111,00 c 8,6 a 12 a 
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17S25 6,5 a 5,5 a 6,0 b 4,0 c 182 b 7,0 b 8,0 a 8,0 a 108,00 c 7,7 b 5 b 

17S26 7,5 a 6,0 a 6,0 b 3,0 c 162 c 7,5 a 7,0 b 7,5 a 129,25 a 6,5 c 9 a 

17S27 5,0 b 5,5 a 7,5 a 4,0 c 182 b 7,0 b 6,0 c 6,5 c 138,00 a 7,8 b 11 a 

17S28 6,5 a 4,0 b 6,5 b 7,0 a 182 b 6,0 c 7,5 a 6,5 c 194,00 a 8,7 a 9 b 

17S29 5,5 b 4,0 b 7,0 a 5,5 b 186 a 6,5 b 7,5 a 8,0 a 156,25 a 8,8 a 11 a 

17S30 5,5 b 4,0 b 7,0 a 4,5 c 186 a 6,0 c 7,5 a 8,0 a 105,75 c 9,7 a 10 a 

17S31 5,0 b 4,5 b 7,0 a 3,5 c 182 b 5,5 d 8,0 a 7,5 a 133,50 a 5,6 c 8 b 

17S32 4,5 b 3,5 b 7,5 a 5,5 b 171 c 6,0 c 7,5 a 7,5 a 119,00 c 5,9 c 10 a 

17S33 5,5 b 3,0 b 7,0 a 3,5 c 172 c 5,0 e 6,5 c 8,0 a 165,25 a 5,3 c 7 b 

17S34 6,0 a 3,5 b 7,0 a 5,0 c 160 c 5,5 d 7,5 a 8,0 a 150,00 a 5,9 c 14 a 

17S35 5,0 b 4,5 b 6,5 b 4,0 c 189 a 5,5 d 7,0 b 6,5 c 142,50 a 8,1 b 6 b 

17S36 4,5 b 4,0 b 7,0 a 5,5 b 157 d 5,5 d 6,5 c 7,5 a 103,00 c 7,0 b 10 a 

17S37 5,5 b 5,5 a 7,0 a 3,0 c 161 c 7,0 b 6,0 c 8,0 a 120,75 c 7,7 b 6 b 

17S38 5,0 b 5,0 a 7,0 a 3,0 c 163 c 7,5 a 6,0 c 7,0 b 107,75 c 7,8 b 14 a 

17S39 7,0 a 5,5 a 6,5 b 7,0 a 148 e 6,0 c 6,5 c 6,5 c 136,75 a 5,9 c 14 a 

17S40 6,0 a 5,0 a 6,5 b 4,0 c 179 b 6,0 c 7,0 b 7,0 b 114,00 c 6,6 c 11 a 

17S41 5,5 b 6,5 a 7,0 a 5,5 b 189 a 6,0 c 7,5 a 8,0 a 129,00 a 7,0 b 2 b 

17S42 5,0 b 6,5 a 7,0 a 5,0 c 189 a 6,0 c 7,5 a 8,0 a 124,75 a 6,2 c 5 b 

17S43 6,0 a 6,0 a 7,0 a 5,5 b 189 a 6,0 c 7,5 a 8,0 a 107,75 c 6,9 c 7 b 

17S44 5,5 b 4,0 b 6,5 b 5,0 c 189 a 6,0 c 8,0 a 7,0 b 172,00 a 6,8 c 11 a 

17S45 5,0 b 5,0 a 6,0 b 5,5 b 189 a 6,0 c 8,0 a 7,5 a 181,75 a 8,5 a 8 b 

17S46 4,5 b 4,0 b 6,5 b 5,5 b 174 b 6,0 c 7,5 a 7,5 a 129,00 a 6,0 c 11 a 

17S47 7,0 a 4,0 b 6,0 b 5,5 b 149 e 5,0 e 7,5 a 7,5 a 116,25 c 5,4 c 15 a 

17S48 4,5 b 4,0 b 7,0 a 6,5 a 182 b 5,0 e 8,0 a 7,5 a 129,50 a 7,0 b 7 b 
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17S49 5,5 b 3,5 b 6,5 b 8,0 a 189 a 5,5 d 6,5 c 7,0 b 137,25 a 6,4 c 4 b 

17S50 6,0 a 5,0 a 7,0 a 7,5 a 189 a 5,0 e 7,0 b 6,5 c 150,25 a 6,8 c 12 a 

17S51 7,5 a 5,0 a 6,5 b 7,0 a 147 e 6,0 c 7,0 b 6,0 c 132,75 a 5,4 c 13 a 

17S52 4,5 b 4,5 b 7,0 a 4,5 c 173 b 7,0 b 6,0 c 6,0 c 101,25 c 5,8 c 11 a 

17S53 5,0 b 6,5 a 7,0 a 4,5 c 174 b 6,0 c 7,0 b 7,0 b 108,25 c 5,9 c 9 a 

17S54 5,5 b 5,5 a 6,5 b 5,5 b 176 b 6,0 c 8,5 a 7,0 b 164,50 a 7,1 b 11 a 

17S55 4,5 b 5,0 a 7,0 a 6,5 a 173 b 5,5 d 6,0 c 7,0 b 94,00 c 5,5 c 14 a 

17S56 5,0 b 6,0 a 7,0 a 3,0 c 189 a 5,0 e 7,5 a 8,0 a 152,75 a 6,1 c 3 b 

17S57 4,5 b 5,5 a 7,0 a 3,5 c 189 a 6,0 c 7,0 b 8,0 a 137,25 a 7,8 b 10 a 

17S58 5,5 b 6,5 a 7,5 a 4,0 c 182 b 5,0 e 7,0 b 7,5 a 118,25 c 6,4 c 10 a 

17S59 5,0 b 5,5 a 7,5 a 3,0 c 189 a 6,0 c 6,5 c 7,0 b 71,25 c 7,4 b 4 b 

17S60 5,0 b 6,0 a 8,0 a 4,5 c 182 b 6,0 c 7,0 b 7,5 a 103,00 c 7,1 b 6 b 

17S61 4,5 b 5,0 a 7,0 a 4,0 c 189 a 7,0 b 7,5 a 7,5 a 90,75 c 7,5 b 9 b 

17S62 4,5 b 6,5 a 7,5 a 5,5 b 182 b 6,5 b 7,0 b 7,0 b 129,75 a 5,9 c 3 b 

17S63 4,5 b 5,5 a 7,0 a 7,0 a 178 b 6,0 c 7,0 b 7,0 b 114,50 c 6,3 c 12 a 

17S64 4,5 b 5,0 a 7,0 a 4,5 c 166 c 5,5 d 7,0 b 7,5 a 164,25 a 5,3 c 7 b 

17S65 5,0 b 4,0 b 6,5 b 6,0 b 180 b 5,5 d 7,5 a 7,5 a 167,75 a 5,9 c 12 a 

17S66 5,5 b 5,5 a 6,5 b 5,5 b 189 a 5,5 d 7,0 b 6,0 c 142,50 a 6,4 c 8 b 

17S67 5,0 b 5,0 a 7,0 a 6,5 a 178 b 5,0 e 7,0 b 6,0 c 141,25 a 6,6 c 9 a 

17S68 5,0 b 4,0 b 7,0 a 5,5 b 189 a 5,5 d 7,0 b 6,5 c 108,25 c 6,7 c 6 b 

17S69 4,0 b 4,0 b 7,0 a 7,0 a 179 b 6,0 c 7,0 b 6,0 c 124,25 a 6,3 c 9 b 

17S70 5,0 b 4,0 b 7,0 a 7,0 a 189 a 5,5 d 7,0 b 6,0 c 83,75 c 6,0 c 7 b 

17S71 4,5 b 3,5 b 7,0 a 6,5 a 189 a 6,0 c 6,5 c 6,0 c 134,50 a 6,7 c 5 b 

17S72 4,5 b 4,0 b 6,5 b 7,5 a 178 b 6,0 c 7,5 a 6,5 c 118,75 c 6,7 c 7 b 
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17S73 4,5 b 4,5 b 7,0 a 6,5 a 157 d 6,0 c 7,0 b 7,0 b 97,75 c 6,0 c 12 a 

17S74 4,5 b 4,5 b 7,0 a 5,0 c 189 a 6,0 c 6,0 c 7,5 a 127,00 a 6,5 c 5 b 

17S75 4,5 b 4,0 b 7,0 a 5,5 b 189 a 5,0 e 6,0 c 6,5 c 103,50 c 6,4 c 5 b 

17S76 5,0 b 4,0 b 7,0 a 7,0 a 189 a 7,0 b 6,5 c 7,5 a 108,75 c 7,7 b 11 a 

17S77 4,5 b 4,0 b 7,0 a 7,5 a 189 a 7,0 b 6,5 c 8,0 a 131,00 a 6,4 c 10 a 

17S78 5,5 b 6,0 a 7,0 a 7,0 a 189 a 5,0 e 6,5 c 7,0 b 144,25 a 6,5 c 12 a 

17S79 5,5 b 5,5 a 7,0 a 7,0 a 189 a 6,0 c 6,0 c 6,5 c 125,00 a 8,1 b 9 b 

17S80 4,5 b 4,5 b 7,0 a 5,0 c 189 a 5,0 e 7,5 a 5,5 c 134,75 a 7,9 b 4 b 

17S81 4,5 b 4,5 b 7,0 a 5,5 b 189 a 5,0 e 7,0 b 7,0 b 85,00 c 6,1 c 6 b 

17S82 4,0 b 4,5 b 7,0 a 6,5 a 189 a 5,5 d 7,0 b 8,0 a 126,75 a 5,9 c 9 a 

17S83 4,0 b 4,0 b 7,0 a 6,5 a 182 b 6,0 c 6,5 c 5,5 c 125,75 a 7,1 b 14 a 

17S84 4,0 b 4,0 b 7,0 a 7,0 a 189 a 6,0 c 7,0 b 7,0 b 110,25 c 7,1 b 13 a 

17S85 4,0 b 4,0 b 7,0 a 7,0 a 169 c 5,5 d 7,0 b 7,0 b 128,75 a 5,6 c 12 a 

17S86 4,0 b 4,0 b 7,0 a 7,0 a 169 c 6,0 c 6,5 c 7,5 a 78,25 c 6,0 c 11 a 

17S87 5,0 b 5,5 a 7,5 a 5,5 b 180 b 5,5 d 6,5 c 7,0 b 101,50 c 5,0 c 8 b 

17S88 4,5 b 4,5 b 7,0 a 5,5 b 159 d 5,0 e 6,5 c 7,5 a 118,00 c 5,9 c 14 a 

17S89 5,0 b 4,0 b 7,0 a 5,0 c 174 b 5,5 d 7,5 a 7,5 a 82,75 c 6,0 c 13 a 

17S90 5,5 b 4,0 b 7,0 a 6,5 a 189 a 6,5 b 6,5 c 7,0 b 104,25 c 7,8 b 5 b 

17S91 5,0 b 3,0 b 7,0 a 6,0 b 189 a 5,5 d 6,0 c 6,5 c 89,25 c 6,4 c 8 b 

17S92 4,5 b 5,5 a 6,5 b 4,5 c 175 b 5,0 e 7,0 b 6,5 c 127,75 a 7,7 b 8 b 

17S93 5,0 b 5,0 a 7,0 a 6,0 b 175 b 5,0 e 7,0 b 7,0 b 113,00 c 6,1 c 10 a 

17S94 5,0 b 5,0 a 6,5 b 4,0 c 163 c 7,0 b 6,0 c 7,5 a 121,75 c 8,1 b 13 a 

17S95 6,0 a 4,0 b 7,0 a 4,0 c 168 c 7,0 b 7,0 b 7,0 b 134,75 a 6,1 c 10 a 

17S96 4,5 b 5,5 a 7,0 a 6,5 a 182 b 5,5 d 5,5 c 8,0 a 142,75 a 6,9 c 3 b 
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17S97 5,5 b 5,0 a 7,5 a 3,5 c 177 b 5,5 d 6,0 c 7,0 b 118,75 c 6,2 c 14 a 

17S98 5,0 b 5,5 a 7,0 a 3,0 c 186 a 5,0 e 7,0 b 7,5 a 164,50 a 7,1 b 14 a 

17S99 5,0 b 5,0 a 7,0 a 4,5 c 179 b 6,0 c 7,5 a 7,0 b 111,25 c 5,4 c 12 a 

17S100 4,5 b 6,0 a 7,0 a 6,0 b 175 b 5,0 e 6,0 c 7,5 a 85,75 c 5,5 c 13 a 

17S101 5,5 b 4,5 b 6,5 b 5,5 b 179 b 5,0 e 7,0 b 7,0 b 130,00 a 5,1 c 10 a 

17S102 4,5 b 4,0 b 6,5 b 8,0 a 179 b 6,5 b 7,5 a 6,5 c 105,50 c 5,1 c 9 a 

17S103 4,0 b 4,0 b 7,0 a 7,5 a 189 a 6,0 c 6,5 c 8,0 a 98,50 c 8,1 b 7 b 

17S104 4,5 b 4,0 b 7,0 a 7,5 a 179 b 5,0 e 6,5 c 7,5 a 106,25 c 5,7 c 10 a 

17S105 4,5 b 3,5 b 7,0 a 7,0 a 189 a 6,5 b 7,0 b 8,0 a 112,00 c 6,3 c 1 b 

17S106 4,5 b 3,0 b 7,0 a 6,5 a 175 b 6,0 c 6,5 c 8,0 a 109,75 c 6,1 c 7 b 

17S107 4,5 b 3,5 b 7,0 a 7,5 a 189 a 6,0 c 6,0 c 7,5 a 108,25 c 6,3 c 1 b 

17S108 5,5 b 4,5 b 6,5 b 7,0 a 186 a 6,0 c 6,5 c 7,0 b 101,00 c 7,9 b 8 b 

17S109 5,0 b 4,0 b 6,5 b 7,0 a 165 c 5,5 d 8,0 a 7,5 a 147,25 a 7,0 b 13 a 

17S110 4,5 b 4,5 b 6,5 b 7,5 a 177 b 6,0 c 6,5 c 7,5 a 117,00 c 6,1 c 12 a 
Fonte: elaborada pela autora; Médias seguidas pela mesma letra pertencem ao mesmo grupo pelo teste de Scott Knott a 5% de probabilidade 

 


