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Título do projeto: Caracterização do banco de germoplasma de Vitis spp. e seleção de 

genótipos para elaboração de suco. 

Aluno: Murilo Henrique Souza Leal 

Orientadora: Dra. Mara Fernandes Moura Furlan 

Instituição Sede: Instituto Agronômico  

Resumo 

 O estado de São Paulo é um dos principais produtores de uva do Brasil tendo 

potencial de aumentar e melhorar a qualidade de sua produção, entretanto é importante 

que trabalhos de melhoramento genético sejam realizados para superar os desafios que 

tem ocorrido ao longo dos anos. A caracterização dos genótipos é de extrema importância 

para o conhecimento da variabilidade genética e seleção dos mesmos, orientando 

esquemas de hibridação no programa de melhoramento genético. Nesse sentido, o 

presente trabalho objetivou avaliar as características físico-químicas e agronômicas de 

235 acessos do banco de germoplasma de videira do Instituto Agronômico – IAC, na safra 

de 2021, em Jundiaí/SP e selecionar genótipos superiores para produção de suco. Os 

acessos foram avaliados em relação a massa fresca de bagas e cacho, acidez titulável, teor 

de sólidos solúveis, ratio, coloração da película e teor de antocianinas totais. Utilizou-se 

uma abordagem estatística multivariada com o objetivo de caracterizar os genótipos, 

baseando-se nas médias de cada genótipo para as características avaliadas neste estudo. 

Também foi aplicado índice de seleção MGDI visando genótipos com maior teor de 

antocianinas para utilização no programa de melhoramento da videira do Instituto 

Agronômico. O banco de germoplasma de Vitis spp do Instituto Agronômico apresenta 

alta variabilidade genética, evidenciada por análises multivariadas e agrupamento. A 

análise de componentes principais foi capaz de separar as variedades de bagas claras e 

escuras. A eficácia da análise de agrupamentos de Ward reforça a divisão entre uvas 

brancas, rosadas e tintas. A seleção de genótipos para produção de suco destaca a 

promissora contribuição de variedades de bagas tintas, sendo 24 genótipos selecionados 

com base em teores de antocianina e sólidos solúveis. A diversidade genética identificada 

neste estudo oferece oportunidades promissoras para o aprimoramento da produção de 

uvas em São Paulo. 

Palavras chaves: videira, melhoramento genético, recursos genéticos, viticultura tropical.  
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Abstract 

São Paulo state is one of the leading grape producers in Brazil, with the potential to 

increase and improve the quality of its production. However, it is crucial that genetic 

improvement works are carried out to overcome the challenges that have occurred over 

the years. Genotype characterization is extremely important for understanding genetic 

variability and selecting the best ones, guiding hybridization schemes in the genetic 

improvement program. In this sense, the present work aimed to evaluate the 

physicochemical and agronomic characteristics of 235 accesses from the grapevine 

germplasm bank of the Agronomic Institute - IAC, in the 2021 harvest, in Jundiaí/SP, and 

to select superior genotypes for juice production. The accesses were evaluated for berry 

and bunch fresh mass, titratable acidity, soluble solids content, ratio, skin color, and total 

anthocyanin content. A multivariate statistical approach was used to characterize the 

genotypes, based on the means of each genotype for the characteristics evaluated in this 

study. The MGDI selection index was also applied aiming at genotypes with higher 

anthocyanin content for use in the Agronomic Institute's grapevine improvement 

program. The Vitis spp. germplasm bank of the Agronomic Institute presents high genetic 

variability, evidenced by multivariate and clustering analyses. Principal component 

analysis was able to separate varieties with light and dark berries. The effectiveness of 

Ward's clustering analysis reinforces the division between white, pink, and red grapes. 

The selection of genotypes for juice production highlights the promising contribution of 

red berry varieties, with 24 genotypes selected based on anthocyanin and soluble solids 

content. The genetic diversity identified in this study offers promising opportunities for 

the improvement of grape production in São Paulo. Keywords: grapevine, genetic 

improvement, genetic resources, tropical viticulture.  
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1. Introdução 

 A videira (Vitis spp.) é uma frutífera de grande importância no cenário agrícola 

nacional, sendo cultivada atualmente em todas as regiões brasileiras. Os genótipos 

comerciais utilizados no mundo fazem parte do gênero Vitis, o qual possui diversas 

espécies pelo mundo, sendo a Vitis vinifera  a mais cultivada (YAMADA; SATO, 2016a). 

A videira tem diversas utilizações como consumo in natura, elaboração de sucos, vinhos, 

geleias, passas, entre outras.  

O Brasil é o 20º país em área plantada de videira com um total 75 mil hectares 

plantados, sendo a produção de 1.7 toneladas (IBGE, 2023). O estado de São Paulo é o 

terceiro maior produtor da cultura no país, tanto em área cultivada quanto em produção 

total da fruta (MELLO; MACHADO, 2021). O estado possui uma área de 8 mil hectares 

de videiras plantadas, com uma produção de 163 mil toneladas da fruta produzida (IBGE, 

2023), sendo a maior parte da produção paulista destinada para consumo in natura. Porém 

o Estado também possui propriedades produtoras de derivados da uva como vinho, suco 

e geleias  (HERNANDES et al., 2010). O Instituto Agronômico teve grande importância 

na história da viticultura do estado de São Paulo, tendo papel importante no 

melhoramento genético da videira e desenvolvimento de cultivares para produção de 

vinhos, sucos e também para consumo in natura (FERRI; POMMER, 1995). Desde o 

início do programa de melhoramento genético de videira do IAC, centenas de genótipos 

de Vitis foram introduzidas, mantidas, caracterizadas e utilizadas no desenvolvimento de 

novas variedades no Instituto, acumulando uma interessante variabilidade dentro do 

banco de germoplasma.  

 O uso da variabilidade genética existente e sua utilização no melhoramento 

representam opções com grande potencial para atender às demandas da cadeia produtiva 

da uva, no entanto, uma boa parte dessa diversidade ainda não é conhecida ou aproveitada 

(BIGARD et al., 2020). A diversidade genética de uma espécie de planta desempenha 

papel imprescindível para manter seu potencial evolutivo e oferecer genes de 

características que sejam importantes para sua sobrevivência. A redução da diversidade 

genética em uma espécie está associada a redução do potencial de adaptação das plantas 

(KHADIVI, 2018). Bancos de germoplasma exercem papel crucial no sucesso do 

melhoramento genético de um local, pois conserva e oferece variabilidade genética aos 

melhoristas (FERREIRA, 2011).  



2 
 

Em videira, é importante que programas de melhoramento genético além de focar 

em parâmetros agronômicos como produtividade, investiguem características 

nutricionais que tenham potencial para outros mercados, como vinhos e sucos 

(BOŠKOVIĆ, 2020). Também, é importante buscar, além de cultivares de videira para 

consumo in natura e processamento, genótipos que possam ser utilizados como porta-

enxerto, que possuam resistência à filoxera, a algumas doenças e adversidades de solo 

(BIANCHI; BRANCADORO; DE LORENZIS, 2020). A caracterização dos genótipos 

presentes em um banco de germoplasma fornece as informações necessárias para o 

melhorista, servindo como fonte de dados para o maior conhecimento e melhor 

aproveitamento do germoplasma presente. 

A avaliação de parâmetros agronômicos e bioquímicos de acessos de um banco 

de germoplasma é de grande importância para o melhor manejo do material genético 

contido nele (BATISTA et al., 2015). A caracterização de bancos de germoplasmas serve 

como fonte de informações, auxiliando tanto na conservação da coleção quanto a 

utilização desses genótipos pelos melhoristas (ALVARES BIANCHI et al., 2020). A 

caracterização morfológica é parte importante na identificação de genótipos de videira, 

sendo utilizada também como descritor para o lançamento e proteção de cultivares de 

Vitis.  

Nesse sentido, o presente trabalho objetivou avaliar características agronômicas e 

bioquímicas de 235 acessos do banco de germoplasma de videira do Instituto Agronômico 

- IAC e selecionar genótipos superiores para o programa de melhoramento para produção 

de suco. 

 

2. REVISÃO BIBLIOGRÁFICA 

2.1 Viticultura no Brasil 

 A viticultura é um dos principais produtos da horticultura mundial, presente em 

todos os continentes do planeta, tendo significante importância econômica em diversas 

regiões do mundo. É estimado que os vinhedos espalhados pelo mundo cobrem uma área 

de aproximadamente 7,3 milhões de hectares, sendo a Espanha o principal país em termos 

de área colhida com 13,1% do total, seguida por França (11,1%), China (10,8%) e Itália 

(10,8%) (OIV, 2022). 

Apesar da área de cultivo de videira estar diminuindo, a produção mundial de uva 

no mundo vem aumentando. Isso se deve ao aumento do número de pesquisas e aplicação 
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de novas tecnologias disponíveis para a cultura (SANTOS et al., 2020). A produção de 

uva é positivamente influenciada pela utilização de genótipos superiores, escolha de bons 

porta enxertos, além da utilização de manejo e  técnicas de produção adequadas para a 

realidade de cada região (VAN LEEUWEN et al., 2019).  

Produtos derivados da uva, como os vinhos, sucos e geleias desempenham papel 

importante em comunidades espalhadas por todo o mundo, constituindo fonte de renda 

fundamental entre pequenos, médios e grandes produtores. O principal produto da uva é 

o vinho, com França, Itália e Espanha ocupando as posições de principais produtores 

(FRAGA, 2019). 

No Brasil, a viticultura iniciou-se com a chegada dos portugueses, se tornando 

uma atividade comercial mais fortificada a partir do século XX (CAMARGO; 

TONIETTO; HOFFMANN, 2011). Até meados de 1950 a viticultura brasileira 

concentrava-se principalmente nas regiões sul e sudeste do país, até que a chegada de 

novos sistemas de produção e genótipos adaptados a diferentes condições possibilitou que 

a cultura alcançasse outras locais como o Vale do São Francisco em Pernambuco (WURZ, 

2018). 

No Brasil, a produção de uva enfrenta condições diferentes para cada região, tendo 

variados desafios e metodologias de trabalho fazendo com que seja necessário o 

desenvolvimento e introdução de genótipos para cada área ao longo dos anos 

(FERNÁNDEZ-LÓPEZ et al., 2022). No Brasil, a área cultivada com a cultura da videira 

foi de 74,8 mil hectares, e 73,12 % dessa área está concentrada na região sul do país, 

sendo o estado do Rio Grande do Sul o principal estado em termos de área plantada com 

46,7 mil ha. A região sudeste apresenta uma área cultivada com videira significante, 

sendo responsável, por 12,6% do total, sendo essa área focada na produção de uvas para 

consumo in natura.  A região nordeste apresenta área significativa, estando concentrada 

no Vale do São Francisco, apresentando 8,9 mil hectares (MELLO; MACHADO, 2021). 

São Paulo é um dos principais estados produtores da cultura no Brasil, sendo em 

termos de produção bruta o terceiro maior produtor. A produção em São Paulo está 

concentrada em quatro microrregiões dentro do estado, sendo elas Itapetininga a maior, 

Campinas em segundo, Jales em terceiro e por último Sorocaba.  A área cultivada com 

videira no estado de São Paulo foi de 8.022 hectares plantados em 2020, sendo 1,74% 

menor do que o ano anterior (MELLO; MACHADO, 2021). 

A viticultura é uma das atividades agrícolas que tem grande potencial de gerar 

renda e riqueza tanto para grandes quanto para pequenos produtores do estado de São 
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Paulo, auxiliando na manutenção das famílias trabalhadoras do campo (COSTA; 

TARSITANO; CONCEIÇÃO, 2012). Por estar em um país de proporções continentais, 

diferentes regiões e condições climáticas, o mercado da uva no Brasil apresenta 

características distintas, tendo desafios específicos que outros países do mundo costumam 

não enfrentar (MELLO; MACHADO, 2021). O desenvolvimento e a recomendação de 

novas cultivares, seja para consumo in natura, indústria ou porta enxerto, são importantes 

processos que a viticultura brasileira precisa buscar se desenvolver para o fortalecimento 

do setor. 

 

2.2 Melhoramento genético da videira 

O avanço da viticultura nas regiões tropicais e subtropicais do Brasil, como o 

estado de São Paulo, é realmente notável e é resultado de um esforço contínuo em 

pesquisa e desenvolvimento. O melhoramento genético desempenha um papel crucial 

nesse sucesso, permitindo a adaptação das variedades de videira às condições específicas 

do clima e solo da região (TECCHIO et al., 2020). Em 1895, Pereira Barreto inaugurou 

os primeiros esforços de melhoramento genético no Brasil. A estratégia adotada de 

mesclar genótipos americanos e europeus visava criar variedades mais resilientes e 

produtivas, especialmente em face das condições climáticas desafiadoras do país. Essa 

fusão buscou capitalizar as qualidades desejáveis provenientes de ambas as origens 

genéticas (NETO; ALMEIDA, 1955a). Ao longo de sua trajetória, o Instituto 

Agronômico teve um papel crucial no avanço da viticultura em São Paulo. Sua relevância 

no aprimoramento genético não se restringe apenas à produção de vinhos, abrangendo 

também sucos e uvas de mesa (FERRI; POMMER, 1995). 

Além do melhoramento genético, a adoção de técnicas modernas de cultivo 

também é essencial. Isso pode incluir práticas agrícolas inovadoras, sistemas de irrigação 

eficientes e manejo integrado de pragas e doenças. A pesquisa contínua nessas áreas 

contribui para a sustentabilidade e eficiência da produção de uvas e vinhos. A habilidade 

de criar variedades adaptadas às necessidades locais, que sejam tanto produtivas quanto 

resistente a doenças, é um elemento fundamental para garantir a prosperidade contínua 

da indústria vitivinícola na região.   

Em síntese, o êxito da viticultura em áreas tropicais e subtropicais do Brasil, como 

em São Paulo, decorre de uma abordagem ampla que engloba o melhoramento genético, 

pesquisas realizadas em instituições renomadas como o Instituto Agronômico e a adoção 
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de técnicas avançadas de cultivo. Essa sinergia de esforços fortalece a indústria 

vitivinícola, possibilitando seu crescimento mesmo em condições adversas. 

O programa de melhoramento genético do Instituto Agronômico teve seu Início 

em 1943 com a introdução de  materiais genéticos de outros continentes como América 

do Norte e Central, tendo como base para o programa três fatores, sendo eles o clima, a 

biologia da planta e variedades que sejam resistentes a doenças adaptadas ao ambiente, 

produtivas e que tenham frutos de qualidade (Santos Neto, 1955a). Ao longo das décadas, 

o programa alcançou um impressionante número de 2000 cruzamentos e utilizou 800 

progenitores até os anos 90. Esse extenso trabalho de cruzamento visava criar materiais 

genéticos superiores, capazes de resistir às condições climáticas desafiadoras e produzir 

uvas de alta qualidade. (FERRI; POMMER, 1995). As cultivares resultantes desse 

programa, como 'Piratininga' e 'Patrícia', não apenas demonstraram sucesso no cultivo de 

uvas de mesa, mas também desempenharam um papel crucial no desenvolvimento da 

viticultura tropical no Brasil. Essas variedades precursoras tiveram um impacto 

significativo na expansão da cultura de uvas para além das regiões tradicionais, 

influenciando positivamente o desenvolvimento da viticultura no Vale do Rio São 

Francisco. O Instituto Agronômico, com seu programa de melhoramento genético, 

contribuiu não apenas para a diversificação e adaptação da viticultura tropical, mas 

também para o estabelecimento de bases sólidas para a indústria vitivinícola em regiões 

desafiadoras como o Brasil. Esse legado destaca a importância da pesquisa e inovação 

contínuas na agricultura para enfrentar os desafios climáticos e promover o 

desenvolvimento sustentável (MAIA et al., 2015). 

A variabilidade genética é ponto chave e inicial para o sucesso de programas de 

melhoramento genético. Os bancos de germoplasma exercem papel importante na 

manutenção da variabilidade genética, além de fornecer informações para a compreensão 

da variabilidade genética de uma determinada coleção (BIANCHI; BRANCADORO; DE 

LORENZIS, 2020). A avaliação dos acessos presentes nos bancos de germoplasmas e a 

quantificação da variabilidade genética presente na área é parte essencial para programas 

de melhoramento genético, possibilitando o uso e manejo racional dos cruzamentos 

(OLIVEIRA et al., 2020). 

O melhoramento genético da videira é, sem dúvida, fundamental para o 

desenvolvimento sustentável da cultura e impulsiona a indústria de derivados de uva em 

todo o mundo. Este processo permite a criação de variedades de videira que são mais 

resistentes, produtivas e adaptadas às condições climáticas em constante mudança 
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(GRAY; LI; DHEKNEY, 2014). Nos últimos anos, a necessidade de promover a 

sustentabilidade na viticultura tem se tornado cada vez mais evidente. Essa necessidade 

está diretamente relacionada aos desafios econômicos e sociais enfrentados pela 

população mundial, bem como às preocupações ambientais associadas ao aquecimento 

global. O melhoramento genético desempenha um papel crucial na resposta a esses 

desafios, proporcionando soluções de vão desde o aumento da resistência a pragas e 

doenças até a adaptação a condições climáticas variáveis (TÖPFER; TRAPP, 2022).  

 

2.3 Genótipos de videira para produção de suco 

A produção de suco demanda a utilização de genótipos de videira que além de 

características adaptadas as realidades climáticas do estado de São Paulo, apresentem boa 

capacidade produtiva e qualidade para a produção do derivado (SILVA et al., 2018). No 

mundo, as uvas mais utilizadas para a produção de suco são principalmente Vitis labrusca 

e Vitis vinifera (BARBALHO et al., 2020). A maior parte do suco de uva produzido no 

Brasil é proveniente da Vitis labrusca, utilizando materiais americanos ou híbridos a 

partir dessa espécie, sendo as principais cultivares a 'Bordô' e a 'Isabel' (BENDER et al., 

2020).  

Genótipos de videira utilizados na produção de sucos devem ter um elevado teor 

de açúcar, uma coloração de alta intensidade, além de exigir uma boa qualidade aromática 

das bagas (ASSIS et al., 2011). Genótipos de uvas tintas utilizados na produção de suco 

possuem grandes quantidades de compostos fenólicos e altos teores de antocianinas, 

sendo esses compostos associados a redução de processos inflamatórios, estresses 

oxidativos e prevenção de doenças cardiovasculares (BARBALHO et al., 2020). 

Qualquer variedade de uva pode ser utilizada para a produção de suco, desde que tenha 

atingido a maturação adequada, entretanto alguns genótipos podem ser mais agradáveis 

em relação a opinião dos consumidores devido a sua composição (BENDER et al., 2020).  

A necessidade crescente de matéria-prima para a fabricação de sucos de uva não 

apenas exige a modernização e a adoção de novas tecnologias na viticultura, mas também 

demanda o desenvolvimento de variedades que apresentem uma qualidade superior em 

termos de cor, aroma e sabor da bebida (BENDER et al., 2021). Adicionalmente a 

utilização de diversas variedades adequadas para a produção de suco surge como uma 

alternativa para lidar com os desafios associados à escassez de genótipos específicos para 

a produção de suco (BENDER et al., 2020). 
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2.4 Antocianinas e coloração 

A casca, a polpa e as sementes da uva são ricas em diferentes compostos fenólicos, 

tal como a  antocianina, sendo elas substâncias sintetizados por variados estresses bióticos 

e abióticos, como invasão de fungos, altas quantidades de radiação solar e íons de metais 

pesados (BENBOUGUERRA et al., 2020). Na uva e em outras espécies de plantas, a 

antocianina é apontada como protetor contra estresses induzidos por condições adversas 

como temperatura, radiação e ataque de patógenos (SAIGO et al., 2020). 

A qualidade e a coloração dos frutos da uva são diretamente influenciadas pelo 

teor de antocianinas (GUTIÉRREZ et al., 2019). A coloração de vinhos e sucos é também 

diretamente afetada pela diferença dos teores de alguns compostos fenólicos, sejam eles 

dos grupos dos flavonoides e não flavoinóides, sendo a antocianina responsável pela 

pigmentação avermelhada (ZHANG et al., 2021). 

As antocianinas fazem parte da classe dos flavonoides, sendo elas um grande 

grupo de compostos do metabolismo secundário das plantas (LIU et al., 2018). Os 

pigmentos antocianinas são compostos polifenólicos glicosilados que dão cor aos 

vegetais, variando as cores de vermelho, laranja a roxo e azul em diferentes partes da 

planta como flores, frutos, sementes e tecidos vegetais (LIU et al., 2018). 

As antocianinas são apontadas como um dos fitoquímicos mais importantes 

devido à sua ação antioxidante (SAIGO et al., 2020). As antocianinas geralmente são 

encontradas em frutas, e se dividem em seis compostos derivados das antocianidinas, 

sendo elas pelargonidina, cianidina, delfinidina, peonidina, petunidina e malvidina 

(ALAPPAT; ALAPPAT, 2020). 

A coloração das bagas de uva é parte importante por dois principais fatores, 

impacto nos consumidores, e fator de decisão na gestão da produção de uva pelos 

viticultores (RUSTIONI et al., 2013). 

 

2.5 Métodos estatísticos multivariados para caracterização de germoplasma 

 

2.5.1 Componentes principais e análise de agrupamentos 

 

A caracterização da diversidade fenotípica é parte importante para a compreender 

os elementos que determinam a diversidade genética de genótipos em um banco de 

germoplasma. A necessidade de compreender o comportamento dos genótipos de um 

banco de germoplasma em relação aos demais indivíduos, considerando múltiplos 
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caracteres, nesse sentido análises multivariadas tornam-se métodos altamente eficazes 

para investigar a diversidade genética (MELLIDOU et al., 2020). 

 Análises multivariadas são eficientes para avaliar um número grande de 

informação e matrizes complexas de dados (KAHRAMAN; ONDER; CEYHAN, 2014). 

Particularmente, as análises de cluster e de componentes principais são especialmente 

empregadas para estudar um grande número de genótipos em base de um também grande 

número de variáveis, sendo essas variáveis principalmente fenotípicas (ANN VEASEY 

et al., 2001). Analises multivariadas foram utilizadas para estudar germoplasmas de 

videira no Iran (KHADIVI-KHUB; SALIMPOUR; RASOULI, 2014), na Espanha 

(LAUCOU et al., 2011), na Turquia (SÜMBÜL; YILDIZ; NADEEM, 2023), na Romênia 

(DUMITRU et al., 2022), além do Brasil (de Oliveira et al., 2023; Leão et al., 2011). A 

análise de componentes principais é um método que visa diminuir a dimensionalidade de 

dados, enquanto apresenta a variação dos resultados em um gráfico (RINGNÉR, 2008), 

sendo essa análise frequentemente utilizada para caracterizar germoplasma. 

A análise de agrupamentos (Cluster) é um método estatístico multivariado 

frequentemente utilizada como ferramenta genética para caracterizar a diversidade 

genética de germoplasma, sendo eficiente em demonstrar as relações dos genótipos em 

base das características consideradas (ENE et al., 2022). .A análise de agrupamento k-

means permite a observação simultânea da dispersão e do padrão de agrupamentos dos 

genótipos a partir das distâncias determinadas entre os indivíduos (SILVEIRA et al., 

2022). A análise hierárquica é outro método eficiente de visualização da relação dos 

dados em estudos de caracterização de genótipos. Esse método permite agrupar dados 

investigados através de suas semelhanças, pois a sua utilização inclui aplicações 

matemáticas para cada dado em relação da área multidimensional que as variáveis 

avaliadas proporciona a cada indivíduo (KAHRAMAN; ONDER; CEYHAN, 2014). 

 

2.5.2 Índice de seleção MGIDI 

 

 O objetivo principal do melhoramento genético de plantas é desenvolver 

genótipos que combinem produtividade, qualidade, adaptabilidade a determinados locais 

e potencial de uso final. Embora a seleção em base de um único caráter seja eficiente para 

o ganho genético dessa característica, a seleção em função de múltiplas características é 

vantajosa, pois possibilita atingir resultados superiores em um número maior de 

parâmetros, permitindo obter um genótipo mais completo (ZEIST et al., 2022). 
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Adicionalmente, a seleção de genótipos em base de um único caráter pode ocasionar 

mudanças em outras características. Combinar características quantitativas de interesse 

em um único genótipo é um desafio complexo, visto que essas propriedades são altamente 

influenciadas pela integração de diferentes componentes, interação com o ambiente  e 

adaptação a região (YAN, 2021). 

A utilização de índices de seleção no melhoramento genético de plantas permite 

aos melhoristas a seleção de genótipos que reúnem uma série de características ideais. 

Com base na função discriminante de Fisher (1936), Smith (1936) aplicou o conceito para 

desenvolver um índice para selecionar linhagens superiores de plantas sendo esse índice 

ampliado em 1943 para selecionar indivíduos superiores de animais (HAZEL, 1943).  O 

artigo de Hazel (1943) foi importante por definir um método que estimasse variâncias e 

covariâncias genéticas necessárias para o desenvolvimento do índice, além de selecionar 

o genótipo ideal em base da combinação de valores genéticos ponderado pelo pesos 

econômicos atribuídos (LIN, 1978). 

Pensando em suprir problemas que índices de seleção como o de Smith (1936) e 

de Hazel (1943), Olivoto e Nardino (2020) propuseram o desenvolvimento do índice 

MGIDI (Multitrait Genotype-Ideotype Distance Index). O índice MGIDI se baseia em 

quatro etapas principais: redimensionamento das características para a faixa de zero a 

cem; análise fatorial para levar em consideração a estrutura de correlação e a redução da 

dimensionalidade; planejamento de um ideótipo desejado para as características; e cálculo 

da distância entre cada genótipo e o ideótipo planejado (OLIVOTO; NARDINO, 2020). 

O índice MGIDI é eficiente em selecionar genótipos e recomendar tratamentos com base 

nas características desejadas e indesejadas da cultura estudada (OLIVOTO et al., 2021). 

 

3. Material e métodos 

3.1 Material Vegetal 

Foram utilizados 235 genótipos de videira do banco de germoplasma do Instituto 

Agronômico - IAC, localizado em Jundiaí, SP. Dentre os genótipos utilizados 49 deles 

são da espécie V. vinífera, uma da espécie V. labrusca, uma da espécie V. berlandieri¸ 

uma da espécie V. bourquiniana, duas da espécie V. rotundifolia, 175 híbridos 

interespecíficos e seis genótipos sem informações de origem (Tabela 4 suplementar). Dos 

235 genótipos 118 são de bagas tintas, 46 rosadas e 71 brancas (Tabela 4 suplementar). 
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Foram realizadas podas nas videiras em julho de 2021 e realizada colheita 2021-

2022 entre os meses de dezembro de 2021 a janeiro de 2022, onde foram realizadas as 

avaliações. As plantas foram enxertadas em 2008 com espaçamento de 2,0 m x 1,0 m, 

entre linhas e plantas. As condições ambientais observadas durante a execução dos 

experimentos estão representadas na figura 1.  

 

 

Figura 1. Temperatura média e precipitação pluviométrica na região de Jundiaí de 

fevereiro de 2021 a fevereiro de 2022. Fonte: CIIAGRO. 

 

3.2 Avaliações morfo-agronômicas e de qualidade das uvas 

Foram avaliadas as características:  

• Massa fresca do cacho (MFC), em gramas;  

•      Massa fresca de 10 bagas (MFB), em gramas; 

•  Teor de sólidos solúveis totais (oBrix), determinado por refratometria direta do 

mosto da uva em refratômetro digital (Reichert®, modelo r2 i300, EUA); 

 • Acidez total titulável (AT), em % ácido tartárico 100 ml-1 de mosto, determinado no 

mosto;  
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As avaliações foram realizadas em triplicata, contendo pelo menos 30 bagas por 

repetição.  Posteriormente, o índice de maturação (Ratio) foi calculado pela razão entre 

SS e AT.  

 

3.3 Preparo dos extratos, teor total de antocianinas e coloração  

A avaliação do teor total de antocianinas e da coloração da película das uvas foi 

realizada na safra 2021. As análises foram realizadas no Laboratório de Fitoquímica do 

Instituto Agronômico, em Campinas, SP. As uvas foram colhidas em seu ponto ótimo de 

consumo e imediatamente transportadas para o laboratório de pós-colheita, onde foram 

previamente selecionadas quanto à ausência de defeitos, podridões e uniformidade de cor. 

As avaliações foram realizadas em triplicata, contendo pelo menos 30 bagas por 

repetição. As bagas selecionadas foram armazenadas a -80°C até o momento das 

avaliações. 

As extrações de antocianina foram realizadas de acordo com a metodologia de 

Ribeiro et al. (2015). Aproximadamente 0,2g de cada amostra foi pesada, e 

posteriormente, adicionado 20mL da solução extratora. A extração foi realizada por 1 

hora sob agitação em agitador. As extrações foram feitas em triplicata em Erlenmeyer 

recobertos com papel alumínio evitando a degradação devido a presença de luz. Após a 

extração, os extratos foram centrifugados a 4.000 rpm por 15 minutos em centrífuga 

Hettich Rotina 380R (Hettich Zentrifugen®, Inglaterra), a 25ºC. Somente o sobrenadante 

foi utilizado para as determinações de antocianinas. 

O conteúdo total de antocianinas foi estimado pelo ensaio de pH diferencial 

(GIUSTI; WROLSTAD, 2001). Uma alíquota do extrato foi diluída com tampão KCl 

(cloreto de potássio) 0.025M/pH 1.0 num balão de 5mL. A absorbância foi determinada 

no espectrofotômetro Hitachi U-2000-Spectrophotometer® a 510nm, comprimento de 

onda considerado de absorbância máxima para malvidina 3-glucosideo, e a 700nm, para 

descontar a turbidez da amostra. Estas mesmas etapas descritas foram realizadas 

utilizando-se o tampão NaCOOH (acetato de sódio) 0.4M/pH 4.5. Os resultados foram 

expressos em mg do padrão cianidina3-glicosídeo por 100 g da fruta fresca. 

Foram calculados as absorbâncias e o teor de antocianina total expresso por 

cianidina3-glicosídeo pelas equações: 
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A= (A 510nm – A 700nm)pH = 1.0 - (A 510nm – A 700nm)pH=4.5 

C(mg/L) = (A x MM x FD x 1000) / (ε x l) 

Onde: 

A= absorbância; 

MM = massa molar (449.2); 

FD = fator de diluição; 

Ε = absortividade molar (26900 mol/L) 

l = espessura da cubeta (cm)  

A coloração da casca foi realizada utilizando-se o colorímetro Minolta CM-5 

(Konica Minolta, Osaka,Japão), com sistema CIELab dos parâmetros de luminosidade 

(L*), posição da cor no eixo verde-vermelho (-a*), posição da cor no eixo azul-amarelo 

(b*); 

 

3.4 Análises estatísticas 

Software 

 Todas as análises estatísticas foram realizadas utilizando o programa R 4.3.1 (“R: 

The R Project for Statistical Computing”, [s.d.]). Para a produção dos gráficos foram 

utilizados os pacote Factoextra (KASSAMBARA; MUNDT, 2020) e Rgl (MURDOCH 

et al., 2023). 

Componentes principais 

Utilizando as médias das repetições genótipos para as variáveis MFB, MFC, SS, 

AT, Ratio, L, a e b foi realizada a análise de componentes principais para as variáveis 

analisadas. A obtenção de componentes principais consiste em se obterem os pesos wkj, 

k e j variando de 1 a p, para o seguinte sistema de p equações: 
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e1 a ep são os componentes principais, ordenados em ordem decrescente da sua 

participação na variância dos dados; 

wkj são os pesos da variável j sobre o componente k (“component loadings”). 

   

Analise de agrupamentos 

 Para a análise hierárquica foi utilizado o método de mínima variância proposto 

por Ward (1963). O método visa formar grupos homogêneos, minimizando a variação 

dentro dos clusters resultantes. Ele avalia a dissimilaridade entre grupos, decidindo quais 

clusters devem ser combinados de maneira a preservar a coesão interna e promover a 

separação entre eles. Para um cluster 𝑖, ESS𝑖 é a soma dos desvios de cada elemento 

em relação à média do grupo (centroide): 

 

 

Sendo n𝑖 o número de elementos no cluster 𝑖. 

A distância entre os grupos é calculada pela soma dos quadrados dos clusters dado pela 

formula: 

 

 Para a determinação do número ideal de clusters foi utilizado o pacote NbClust 

(CHARRAD et al., 2014).  
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Índice de distância genótipo-ideótipo - MGIDI 

 

O cálculo do índice de distância genótipo-ideótipo (MGIDI) foi realizado pela 

seguinte equação:  

 

Em que MGIDI𝑖 é índice de distância genótipo-ideótipo de múltiplas características  

do i-ésimo genótipo; 

Y𝑖j a pontuação do i-ésimo genótipo no j-ésimo fator (i = 1, 2, …, g; j = 1, 2...,f) , sendo 

g e f o número de genótipos e fatores, respectivamente; 

Yj é a pontuação j-ésima do ideótipo. 

 O índice foi calculado considerando os pesos 1, 0.8, 0.5, 0.4, 0.4, 0.4, 0.4, 0.2 e 

0.2 para as características Antocianina, SS, Ratio, At, MFB, MFC, a, L e b, 

respectivamente. Os pesos foram distribuídos focando maiores ganhos de seleção nos 

parâmetros mais importantes na seleção de genótipos para a produção de suco, e os 

menores para as características L e b, as quais apresentam bagas de coloração branca 

quando tem valores elevados. 

 Para o cálculo do índice de seleção MGIDI foi utilizado o pacote estatístico Metan 

(OLIVOTO; LÚCIO, 2020). 

 

4. Resultados e Discussão 

4.1 Componentes Principais 

Entre os genótipos de videira do banco de germoplasma do Instituto Agronômico 

houve correlação significativa entre os parâmetros L e b (Figura 2). Os maiores valores 

do parâmetro b indicam tons de coloração mais próximo do amarelo, e a correlação 

positiva com o parâmetro L demonstra que quanto mais amarelo a baga do genótipo maior 

a sua luminosidade.  
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Figura 2. Estimativas de correlações genotípicas dos parâmetros MFB, massa fresca da 

baga; MFC, massa fresca do cacho; SS, sólidos solúveis; AT, acidez titulável; Ratio; 

Antocianinas; L, luminosidade (sistema CIELAB); a, posição da cor no eixo verde-

vermelho (sistema Cielab) e b, posição da cor no eixo azul-amarelo (sistema Cielab) de 

235 genótipos nas colheitas 2021-2022. 

 

Os 235 genótipos avaliados apresentaram grande variabilidade em relação às 

características avaliadas. Foi realizada a análise de componentes principais, sendo os três 

primeiros componentes responsáveis por explicar 69% da variação total dos genótipos, 

tendo eles explicado 29.2%, 22.4%, 17.4%, respectivamente (Figura 3). Este percentual 

sugere que os três primeiros componentes principais proporcionam uma compreensão 

abrangente dos padrões mais significativos presentes nos genótipos de Vitis do banco de 

germoplasma do IAC Essa interpretação é destacada no gráfico de análise de 

componentes principais utilizado para caracterizar o banco de germoplasma. 
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Figura 3. Porcentagem de variância explicada de 8 componentes principais para 

parâmetros MFB, massa fresca da baga; MFC, massa fresca do cacho; SS, sólidos 

solúveis; AT, acidez titulável; Ratio; Antocianinas; L, luminosidade (sistema CIELAB); 

a, posição da cor no eixo verde-vermelho (sistema Cielab) e b, posição da cor no eixo 

azul-amarelo (sistema Cielab) de 235 genótipos da colheita 2021-2022. 

 

No primeiro componente principal (PCA1), as variáveis L, b e Antocianina 

estiveram mais associadas a formação dessa dimensão, com valores de -0.52, -0.52 e 0.40, 

respectivamente. Os valores de antocianina para as variedades avaliadas variaram de 0 a 

2185 mg de cianidina por amostra de 100 gramas (Tabela 1). Valores negativos indicam 

que, se um genótipo estiver na região negativa do PCA1, os valores para esses parâmetros 

serão maiores, enquanto o posicionamento na região positiva do componente indica 

resultados superiores. A negatividade dos valores de L e b, e a positividade de 

Antocianina, sugere uma correlação negativa dessas características nesse componente. 

Resultados mais elevados para os parâmetros de Colorimetria L e b representam cores 

mais claras, indicando a posição da cor no eixo de luminosidade e no eixo azul-amarelo, 

respectivamente. Essa relação sugere que o PCA1 separou genótipos com bagas mais 

claras daqueles com maiores teores de antocianina, destacando a capacidade do 

componente principal em discriminar características relacionadas à cor nos genótipos 

estudados (Tabela 1). 
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Tabela 1. Contribuição das variáveis na composição dos componentes principais 

presentes na figura 4. 

Características PCA1 PCA2 PC3 PC4 

MFB -0.1635 -0.4624 0.3704 0.1047 

MFC -0.0369 -0.2721 0.4364 0.5073 

SS -0.0626 0.2252 -0.5372 0.2018 

AT 0.3574 0.3936 0.3086 -0.1940 

Ratio -0.3337 -0.3587 -0.4587 0.1770 

Antocianina 0.4002 0.0948 -0.1516 0.5095 

L -0.5237 0.2781 0.1161 -0.0620 

a 0.1569 -0.4525 -0.1401 -0.5952 

b -0.5195 0.2951 0.1481 -0.0653 

 

 O segundo componente principal teve maiores relações com as variáveis MFB, a 

e AT, com contribuições de -0.46, -0.45 e 0.39 (Tabela 1). Nesse componente os 

genótipos posicionados na região negativa do componente, apresentaram maiores valores 

para os parâmetros MFB e, enquanto os que foram posicionados na região positiva estão 

relacionados a maiores valores da acidez titulável. Esses genótipos apresentaram maiores 

valores de MFB, evidenciando potencial para consumo in natura (Tabela 1). Ao 

caracterizar um banco de germoplasma, LIU et al. (2006) encontraram resultados que 

indicam maiores teores de sólidos solúveis e menor acidez titulável para híbridos entre V. 

labrusca e V. vinifera, quando comparados com variedades de V. vinifera, além disso, as 

uvas destinadas à produção de vinho apresentaram níveis mais elevados de açúcares totais 

e ácidos do que as uvas de mesa de V. vinifera. 

Os genótipos com os maiores valores para o parâmetro de coloração a, estão 

associados a uvas de coloração tinta, pois estão mais próximos da cor vermelha do eixo 

verde-vermelho do sistema Cielab, sendo quanto maior o valor mais próximo do 

vermelho é a coloração registrada, e quanto menor o valor, ela é mais próxima de verde 

(Tabela 1).  Sucos com maiores tonalidades de vermelho são apreciados pelos 

consumidores, que consideram o suco mais fresco e palatável. O perfil de antocianina é 

responsável pela diferença de tonalidade encontrada nas bagas de uvas tintas (DIBLAN; 

ÖZKAN, 2021). 

 O componente principal 3 teve maior relação com as variáveis SS, Ratio e MFC 

com contribuições de -0.53, -0.45 e 0.43 (Tabela 1). Nesse componente os genótipos que 
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apresentaram valores superiores para SS e Ratio tiveram valores inferiores para o 

parâmetro MFC, significando que genótipos que apresentaram maior teor de sólidos 

solúveis apresentaram cachos menos pesados. O parâmetro Ratio é comumente utilizado 

como indicador da maturação da uva pois representa o equilíbrio entre o teor de açúcar e 

a acidez. A utilização da relação SS/AT como indicador de qualidade em uvas de mesa é 

respaldada pelo fato de que essa medida considera tanto o teor de açúcares quanto a acidez 

total, fornecendo uma avaliação mais holística da maturidade e sabor das uvas (Tabela 

1). Um valor elevado, igual ou superior a 20, é visto como um padrão desejável para 

atender às expectativas do mercado interno, onde a doçura equilibrada com a acidez é 

valorizada pelos consumidores (CALLILI et al., 2023). As antocianinas são um dos 

grupos mais diversificados de pigmentos presentes nas plantas, podendo ser expressa de 

maneira diferente de acordo com o desenvolvimento da planta e dos genes envolvidos na 

expressão do composto (KAYESH et al., 2013). 

Na análise de componentes principais (PCA), os componentes são formulados 

para capturar a máxima variação presente no conjunto de dados: o PC1 descreve a maior 

variação, seguido pelo PC2 e assim por diante. Como resultado, os dois ou três primeiros 

PCs podem abranger a maior parte da variação, permitindo que o restante seja descartado 

sem uma perda significativa de informação (Tabela 1). Esse fenômeno é evidenciado ao 

observar o gráfico (Figura 4). A figura tridimensional, empregando três componentes 

principais, contribui significativamente para a compreensão da maioria dos padrões 

identificados pela análise de componentes principais, tendo ela abrangido 69% da 

variação. KHADIVI-KHUB et al. (2014) caracterizaram um banco de germoplasma no 

Irã utilizando análise de componentes principais e análise de agrupamentos, sendo que 

neste estudo, observou-se uma ampla variação entre os genótipos, resultando em uma 

explicação relativamente baixa da variação nos gráficos de componentes principais, com 

19% e 17% nas dimensões 1 e 2, respectivamente. 
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Figura 4. Projeção tridimensional da análise de componentes principais (PCA) utilizando 

as dimensões 1, 2 e 3 para os parâmetros MFB (massa fresca da baga), MFC (massa fresca 

de cacho), SS (teor de sólidos solúveis), AT (acidez titulável), Ratio, Antocianinas, L 

(luminosidade no sistema CIELAB), a (posição da cor no eixo verde-vermelho no sistema 

CIELAB) e b (posição da cor no eixo azul-amarelo no sistema CIELAB) de 235 genótipos 

na safra 2021. 

  

 A coloração das bagas é uma das características mais distintivas dos vinhos tintos, 

sendo que conhecer as características bioquímicas da planta como a concentração de 

antocianinas é fator importante para a produção de vinhos e sucos (ZHANG et al., 2022). 

No gráfico de dispersão (Figura 4), observou-se a separação de um amplo conjunto de 

genótipos, associados a valores mais elevados tanto para características de antocianina 

quanto para o parâmetro de coloração a. Esse primeiro gráfico evidenciou a divisão desses 
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genótipos em dois grupos distintos: um composto por variedades apenas de bagas brancas 

e outro por variedades de bagas tintas e rosadas (Figura 4). Essa observação sugere uma 

clara segregação entre genótipos de diferentes colorações de bagas, indicando diferenças 

significativas nos níveis de antocianina e outros parâmetros de cor entre esses grupos 

distintos de uvas.  

 O gráfico que emprega os componentes principais 1 e 2 mostrou eficácia ao 

distinguir genótipos associados a valores mais elevados de Ratio e MFB (figura 5). 

Destacaram-se, nesse contexto, genótipos de uvas rosadas e brancas, revelando valores 

mais expressivos para essas características combinadas. Isso sugere a presença de 

variedades com bagas grandes e uma boa relação entre sólidos solúveis e acidez titulável. 

Genótipos de bagas rosadas, como Lindley, Ikawa 1015 e Ikawa 0668 (148, 135 e 133), 

e branca, como BRS Ísis (165, 44 e 20) demonstraram essas características, indicando 

potencial tanto para consumo in natura quanto para sua utilização em hibridações visando 

o desenvolvimento de genótipos superiores destinados à produção de vinho ou suco 

(figura 5). A análise do gráfico de componentes principais ofereceu uma compreensão 

valiosa sobre a associação entre genótipos e características específicas. A identificação 

de genótipos específicos com potencial tanto para uso direto como para a criação de novos 

genótipos por meio de cruzamentos destaca a utilidade dessa abordagem na seleção de 

materiais promissores para diferentes aplicações na viticultura. 
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Figura 5. Projeção bidimensional da análise de componentes principais utilizando as 

dimensões 1 e 2 para os parâmetros MFB, massa fresca da baga; MFC, massa fresca do 

cacho; SS, teor de sólidos solúveis; AT, acidez titulável; Ratio; Antocianinas; L, 

luminosidade (sistema CIELAB); a, posição da cor no eixo verde-vermelho (sistema 

Cielab) e b, posição da cor no eixo azul-amarelo (sistema Cielab) de 235 genótipos na 

safra 2021. 

 

Genótipos como Baco Noir, Vitis berlandieri, IAC 0338-04, IAC 0393-05 e Seibel 

1077 (12, 231, 66, 72 e 191, respectivamente) mostraram elevados teores de antocianinas 

e acidez titulável (AT), apresentando valores de 645.14 mg.100g-1, 1159.09 mg.100g-1, 

366.16 mg.100g-1, 1340.22 mg.100g-1 e 2185.91 mg.100g-1 (tabela 4 suplementar). 

Cultivares de uva utilizadas na produção de vinho tinto apresentam maiores níveis de 
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acidez (LIU et al., 2006). Embora esses materiais não terem valores elevados para MFB, 

MFC e Ratio, essas variedades podem ser utilizadas em hibridações visando aumentar 

teor de Antocianina e AT buscando genótipos superiores. Genótipos que apresentem 

bagas maiores, normalmente são utilizados como variedades para consumo in natura. 

Características das bagas e de cachos são importantes parâmetros que os consumidores 

levam em consideração durante a escolha das frutas no momento do consumo final. 

Apesar de características de tamanho das bagas e cachos serem importantes, os genótipos 

ideais para serem selecionados devem combinar características morfo-agronômicas com 

caracteres químicos como o teor de antocianinas e a relação entre sólidos solúveis e acidez 

titulável (LEÃO; CARVALHO, 2023). 

A característica Ratio apresentou associação significativa aos componentes 1 e 2 

(Tabela 1). Na figura 5, observou-se que uma correlação entre as características Ratio, 

MFB e MFC, indicando que os genótipos com valores mais elevados para essa 

característica também apresentaram valores superiores para MFB. A preferência por 

bagas grandes e pesadas está alinhada às demandas da indústria de suco, contribuindo 

para a obtenção de rendimentos satisfatórios e garantindo a qualidade do produto final 

(KERSH et al., 2023). 

Dos 235 genótipos estudados no presente trabalho, 82 deles são genótipos 

desenvolvidos no Instituto Agronômico – IAC (tabela 4 suplementar), sendo eles híbridos 

desenvolvidos para atender diferentes demandas de mercado, como a produção de vinho 

e a produção de uva para mesa. Desses genótipos desenvolvidos no IAC, 54 deles tem 

potencial utilização para variedade de mesa, 21 para produção de vinho e 8 tem dupla 

aptidão. Houve variação entre os genótipos IAC no gráfico de dispersão da figura 6 sendo 

demonstrado pela diferenciação dos genótipos 99 e 81 (IAC 0822-21 e IAC 0583-03) que 

tiveram maiores correlações com os parâmetros Antocianina e MFC, enquanto os 

genótipos IAC 0903-15, IAC 1490-02 e IAC 0903-47 (109, 124 e 110) tiveram menores 

valores para esses parâmetros e foram associados a maiores valores dos parâmetros de 

coloração L e b, representando genótipos de coloração branca (figura 5).  

A figura 6 apresenta uma segunda abordagem bidimensional da variação dos 

dados. Foram utilizados os componentes principais 1 e 3 para a confecção desta figura, 

os quais explicam 29.2% e 17.4% da variação total dos genótipos. A análise de PCA cria 

novas variáveis para reduzir a dimensionalidade e expressar o comportamento dos 

tratamentos, sendo essas variáveis os componentes principais. Para reduzir a 

dimensionalidade dos dados em alguns casos são necessários a utilização de um número 
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maior de componentes principais, para que assim a variação dos dados seja melhor 

representada (RINGNÉR, 2008). 

 

   

Figura 6. Projeção bidimensional da análise de componentes principais utilizando as 

dimensões 1 e 3 para os parâmetros MFB, massa fresca da baga; MFC, massa fresca de 

cacho; SS, teor de sólidos solúveis; AT, acidez titulável; Ratio; Antocianinas; L, 

luminosidade (sistema CIELAB); a, posição da cor no eixo verde-vermelho (sistema 

Cielab) e b, posição da cor no eixo azul-amarelo (sistema Cielab) de 235 genótipos na 

safra 2021. 

 

Para formação da figura 6 foram utilizados os componentes principais 1 e 3. Nessa 

figura o componente principal 3 apresentou maior associação com as variáveis MFC, 

Ratio e SS. Os genótipos apresentaram uma variação significativa dos resultados dentro 

dos grupos das cores, tendo número grande de variedades que apresentaram valores 

médios para essas características, sendo indicadas no centro do gráfico. A figura 6 foi 
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eficiente para identificar genótipos com altos níveis de sólidos solúveis, como os 

genótipos Buffalo e Bordô/Ivês (24 e 18), com médias de 23.40 e 19.60, respectivamente. 

Os valores de contribuição de antocianina e Ratio do componente principal 3 foram 

negativos, indicando que ambas ficaram na direção esquerda do centro do gráfico, sendo 

possível selecionar genótipos na figura a partir da combinação da variável SS com uma 

dessas. A combinação de sólidos solúveis com variáveis como antocianina e Ratio 

formam um grupo de variáveis importantes para selecionar genótipos com potencial para 

a produção de suco. A variedade Bordô, também conhecida como Ives, é utilizada na 

produção de suco no Brasil por apresentar características adequadas ao mercado, tais 

como coloração e teor de sólidos solúveis (POZZAN; BRAGA; SALIBE, 2012). 

Estudos realizados na China demonstram que os consumidores de uva de mesa 

preferem frutos com altos teores de açúcares, frutos grandes de formato oval e de cor 

vermelha intensa, sendo essas características buscadas por programas de melhoramento 

genético de videira por todo mundo (WANG et al., 2017). Os genótipos Ikawa 1015, 

Moscatel Rosado, IAC 0730-01, IAC 0501-06/Soraya (135, 158, 90, e 76, 

respectivamente) estiveram relacionados com maiores valores de massa fresca de baga e 

de cacho (Figura 6). Características relacionadas a tamanho e peso de bagas e cachos de 

uva são buscadas pela maioria dos programas de melhoramento genético de videira, pois 

são algumas das características que mais atraem produtores para adotarem variedades a 

serem utilizadas em suas propriedades (WANG et al., 2017). Os genótipos IAC 1410-08 

Ezequiel, IAC 0822-21, Niabell e Ikawa 1010 (123, 99, 164 e 134) exibiram combinações 

favoráveis entre o peso do cacho e os níveis de antocianinas, sugerindo que são variedades 

com características desejáveis tanto em termos de produção quanto de teor de 

antocianinas. A observação das combinações entre peso de cacho e teor de antocianinas 

destaca a importância de buscar variedades que atendam a critérios específicos de 

produção e qualidade dos frutos. No contexto do melhoramento genético, a identificação 

de genótipos que apresentam uma harmoniosa união entre massa fresca de cacho e teor 

de antocianinas é valiosa. Esses resultados indicam que essas variedades específicas 

possuem um potencial considerável para atender tanto aos requisitos de produção quanto 

às demandas por características nutricionais e sensoriais, como as conferidas pelas 

antocianinas. Essa análise reforça a utilidade da abordagem multivariada na seleção de 

genótipos promissores para otimizar diferentes aspectos na produção de uvas. 

A utilização das dimensões 2 e 3 proporcionou uma perspectiva adicional na 

análise, revelando padrões específicos de distribuição dos genótipos (figura 7). A 



25 
 

explicação de 39,8% da variação por essas dimensões destaca sua relevância na captura 

de características distintivas entre os genótipos. A clara separação em grupos com base 

na coloração sugere que essas dimensões podem ser influenciadas por fatores 

relacionados à pigmentação das uvas. 

 

 

 

 

Figura 7. Projeção bidimensional da análise de componentes principais utilizando as 

dimensões 2 e 3 para os parâmetros MFB, massa fresca da baga; MFC, massa fresca de 

cacho; SS, teor de sólidos solúveis; AT, acidez titulável; Ratio; Antocianinas; L, 

luminosidade (sistema CIELAB); a, posição da cor no eixo verde-vermelho (sistema 

Cielab) e b, posição da cor no eixo azul-amarelo (sistema Cielab) de 235 genótipos na 

safra 2021. 
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 A figura demonstrou eficiência em separar as variedades entre brancas, rosadas e 

tintas, onde houve variação da posição do genótipo de acordo com seus valores de SS e 

Ratio, características que tiveram altas relações com o componente principal 3. 

Adicionalmente, a figura demonstrou eficiência ao separar genótipos de coloração branca 

que exibiram elevados níveis de acidez em suas bagas, notadamente ao associar os 

parâmetros de coloração L, b e acidez titulável (AT). Nesse contexto, as variedades de 

bagas brancas, como IAC 0904-41, IAC 0486-03, IAC 0861-03 e Grego Bianco Di Tufo 

(113, 75, 102 e 46), destacaram-se por apresentarem valores superiores de AT, tendo eles 

valores de 1.46%, 1.20%, 0.99% e 1.00% de ácido tartárico em 100 ml-1 de mosto 

respectivamente. A acidez titulável desempenha um papel crucial ao conferir às frutas e 

aos derivados da uva um sabor apreciado pelos consumidores. O valor mínimo indicado 

pelo Ministério da Agricultura e Pecuária para um derivado ser nominado suco de uva é 

de 0.41g de ácido tartárico em 100g, ou 0.41% de acidez mínima (PORTARIA No 43 , 

DE 18 DE MAIO DE 2016) . Essa característica contribui para o equilíbrio entre doçura 

e acidez, fundamental para a experiência gustativa e aceitação dos produtos derivados da 

uva (KERSH et al., 2023). A acidez é um fator crucial na avaliação dos sucos de uva 

pelos consumidores, uma vez que a relação entre sólidos solúveis e acidez titulável serve 

como indicativo de qualidade da bebida (RIZZON; LINK, 2006). 

 O Instituto Agronômico iniciou seus trabalhos de melhoramento genético de 

videira em 1943, introduzindo e testando genótipos de videiras em solo nacional (NETO; 

ALMEIDA, 1955b). A caracterização detalhada desse banco de germoplasma torna-se 

fundamental para identificar potenciais genótipos que atendam às demandas específicas 

da produção de uva, como a indústria dos sucos, possibilitando a seleção e 

desenvolvimento de variedades superiores para o setor. 

 

4.2 Análise de agrupamentos 

O dendrograma exibido na figura 8 representa a hierarquia de agrupamentos 

formados pelo método de Ward. O método Ward.D é aplicado para mensurar a 

dissimilaridade entre clusters durante a análise hierárquica. Sua abordagem visa 

minimizar a variância dentro dos clusters ao agrupá-los, destacando as diferenças 

identificadas pelo método Ward e tornando os clusters mais discerníveis 

(KASSAMBARA, 2017). Cada ponto no dendrograma representa um genótipo ou um 

cluster, e a altura da união entre dois pontos indica a distância na qual foram agrupados. 

Alturas maiores indicam agrupamentos mais recentes ou distâncias maiores entre 
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clusters/observações. Através da utilização do pacote nBclust no Rstudio, determinou-se 

que o número ideal de agrupamentos pelo método Ward.D, que foi três clusters. Este 

resultado evidencia a eficácia do método em identificar padrões distintos nos dados, 

facilitando a interpretação da estrutura de agrupamentos. A fim de proporcionar uma 

compreensão mais clara e aprofundada das relações entre esses genótipos, foram criadas 

figuras específicas para cada agrupamento/cluster identificado no dendrograma. Essa 

abordagem permite uma análise mais detalhada e uma interpretação mais precisa das 

características compartilhadas pelos genótipos em cada agrupamento, otimizando assim 

a compreensão dos padrões presentes nos dados. 

 O primeiro agrupamento/cluster, identificado na figura em azul, foi o mais 

distante dos três formados. Nesse agrupamento/cluster foram agrupados 72 genótipos, 

sendo eles: 20, 21, 27, 31, 36, 37, 38, 43, 44, 46, 47, 57, 64, 65, 68, 70, 75, 76, 98, 101, 

102, 107, 108, 109, 110, 111, 113, 115, 116, 117, 118, 120, 122, 124, 125, 127, 129, 130, 

131, 138, 143, 145, 157, 159, 160, 166, 168, 174, 181, 184, 185, 188, 195, 199, 200, 201, 

203, 204, 207, 210, 213, 214, 215, 227, 229, 233, 234 e 235 (figura 9).  Dentro do 

agrupamento azul, foram agrupados genótipos principalmente com bagas de coloração 

branca, tanto para a produção de vinhos quanto para a produção de uvas de mesa. 

Observou-se que esses genótipos apresentaram teores de antocianinas 

predominantemente baixos ou próximos à média. Este agrupamento sugere uma mescla 

entre materiais com diferentes finalidades, o que pode indicar uma variedade de 

aplicações potenciais para esses genótipos em função de suas características de cor e 

composição. A formação desse agrupamento foi obtida utilizando o método de 

clusterização Ward, o qual destacou a distância significativa desse cluster em relação aos 

outros dois formados na análise. Este resultado evidencia a diversidade dos genótipos 

dentro do grupo azul, sugerindo uma ampla variação de perfis e características que podem 

influenciar nas aplicações e usos potenciais dessas variedades.  
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Figura 8. Dendrograma baseado no coeficiente de dissimilaridade euclidiano e no método de Ward para 235 genótipos de videira do Instituto 

Agronômico. 
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Figura 9 – Agrupamento 1 do dendrograma baseado no coeficiente de dissimilaridade euclidiano e no método de Ward para 235 genótipos de 

videira do Instituto Agronômico. 
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Figura 10. Agrupamento 2 do dendrograma baseado no coeficiente de dissimilaridade euclidiano e no método de Ward para 235 genótipos de 

videira do Instituto Agronômico. 
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Figura 11. Agrupamento 3 do dendrograma baseado no coeficiente de dissimilaridade euclidiano e no método de Ward para 235 genótipos de 

videira do Instituto Agronômico. 
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O segundo agrupamento, representado na figura em amarelo, foram agrupados 28 

genótipos sendo eles 105, 90, 134, 123, 164, 69, 106, 133, 135, 51, 137, 189, 126, 53, 77, 

48, 40, 136, 10, 140, 161, 151, 139, 73, 54, 96, 1, 24, 18, 25, 4, 59, 45, 7, 63, 60, 155, 92, 

128, 232, 121, 141, 226, 22, 55, 148, 187, 167, 169, 170, 171, 39, 132, 224, 154, 42, 149, 

5, 179, 62, 104, 30, 41, 147 (figura 10).  Este agrupamento foi composto 

predominantemente por genótipos destinados à produção de uvas para consumo in natura, 

notadamente apresentando tonalidades brancas ou rosadas. Em relação aos teores de 

antocianinas, observou-se que esses genótipos apresentaram níveis mais baixos em 

comparação com os outros dois agrupamentos analisados.  

 O terceiro e maior agrupamento, representado em cinza, foi formado por 135 

genótipos sendo eles 231, 196, 72, 194, 175, 191, 205, 114, 212, 146, 206, 202, 33, 198, 

183, 220, 35, 144, 192, 23, 218, 94, 223, 2, 221, 208, 6, 93, 95, 88, 112, 16, 34, 177, 79, 

178, 52, 28, 84, 32, 103, 156, 163, 119, 197, 14, 78, 228, 85, 217, 26, 216, 91, 152, 86, 

219, 225, 186, 100, 150, 89, 180, 58, 211, 3, 29, 230, 50, 153, 11, 182, 193, 173, 56, 162, 

172, 49, 209, 71, 74, 67, 87, 66, 12, 17, 142, 176, 99, 158, 190, 81, 222, 80, 97, 82, 83, 

19 e 61 (Figura 11). Nesse agrupamento foram agrupados os genótipos com maiores 

teores de antocianina, composto principalmente por variedades de bagas tintas. O 

agrupamento desses genótipos apresenta o potencial desses materiais para processamento, 

inclusive para suco de uva, sendo que diversos genótipos presentes nesse cluster são 

comumente utilizados na elaboração de vinhos e sucos. Genótipos presentes nesse 

agrupamento que apresentem valores significantes para sólidos solúveis e ratio, tem 

potencial utilização na produção de suco de uva.  

Os agrupamentos apresentados em cinza e amarelo apresentaram maior 

proximidade entre eles quando comparado com o cluster azul. A associação próxima com 

o cluster amarelo pode indicar similaridades nas características sensoriais ou compostos 

químicos compartilhados entre esses grupos, destacando-se a relevância desses genótipos 

em contextos de análise comparativa e seleção para diferentes usos industriais. A presença 

de maior teor de antocianina destacou-se como um dos principais parâmetros na formação 

dos agrupamentos, evidenciando sua influência significativa na diferenciação dos 

genótipos. Entretanto, é importante notar que, apesar da forte associação com a 

antocianina, alguns genótipos dentro dos clusters compartilham outras similaridades, 

mesmo apresentando diferentes teores dessa substância. Isso sugere que, além da 

antocianina, outros fatores podem contribuir para o agrupamento desses materiais, 
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indicando uma complexidade na interação de características genéticas e metabólicas na 

formação dos agrupamentos. 

 

4.3 Índice de seleção MGIDI 

O índice MGDI foi aplicado nos 235 genótipos, com o objetivo de selecionar 

simultaneamente genótipos de acordo com as características Antocianina, SS, Ratio, At, 

MFB, MFC, a, L e b utilizando-se os pesos de 1, 0.8, 0.5, 0.4, 0.4, 0.4, 0.4, 0.2 e 0.2 

respectivamente. Os pesos foram determinados dando prioridade para a seleção de 

genótipos com altos teores de antocianina, sólidos solúveis e acidez titulável. O índice de 

seleção MGIDI selecionou 24 genótipos dos 235 iniciais, sendo eles os genótipos Noble, 

Rebo, Seibel 10878, SR 507-38, BRS Violeta, Pinot Gris, IAC 0544-14, IAC 0768-02, 

Lagrein, Seibel 7053, BRS Margot, IAC 0202-28, Pinot Noir, IAC 0904-30, IAC Maria 

Rosa, Tinta RG, IAC 0158-12, Muscat Bleu, IAC 0911-02, Seibel 8748, IAC 0074-02, 

IAC 0211-2, Cabernet Franc e Cynthiana (Tabela 3). 

Dentre as características avaliadas, o índice de seleção MGIDI revelou um 

diferencial de seleção desejado (SD) para quatro delas, conforme apresentado na Tabela 

2. Valores positivos foram registrados, indicando um aumento desejado em quatro das 

características avaliadas, sendo elas Antocianina, a, Ratio e SS. Para antocianina a média 

dos selecionados foi de 486 mg de cianina-3-glicosídeo por 100g de amostra. 

Observou-se valores negativos de SD para as características L, b, AT, MFC e 

MFB. Vale ressaltar que, em contexto de diferencial de seleção, valores negativos de DS 

significam que a média dos selecionados foi menor do que a média dos genótipos. Por 

representarem colorações claras, valores altos para L e b não são interessantes para a 

seleção de genótipos de uva para a produção de sucos de uvas tintos, nesse sentido reduzir 

a média dos genótipos para essas variáveis foi eficiente. CAMPBELL et al. (2021) 

também relacionou em seu trabalho, valores de L superiores com bagas sem coloração. 

A cor intensa das bagas é fator determinante para a seleção de um genótipo para a 

produção de suco, pois um menor potencial de cor para a uva é fator negativo na escolha 

de uma cultivar para a produção de suco (BENDER et al., 2021). 

A utilização do índice de seleção mostrou-se eficiente ao proporcionar ganhos em 

várias características. Dado o elevado número de genótipos e sua grande variabilidade, 

observou-se que nem todas as características avaliadas apresentaram ganhos, porém, para 

os parâmetros em que foram atribuídos maiores pesos no índice, os ganhos de seleção 

foram significativos. A seleção de genótipos com base em características isoladas pode 
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resultar na perda de características desejáveis e no afunilamento genético da espécie, pois 

consequentemente acaba reduzindo a variabilidade genética (KHADIVI-KHUB; 

SALIMPOUR; RASOULI, 2014). 

 

 

Tabela 2. Média inicial dos clones experimentais (Xo), média dos genótipos selecionados 

(Xs), diferencial de seleção (SD), porcentagem do diferencial de seleção (SD%) para nove 

características avaliadas em 235 genótipos de uva. 

 VAR Factor Xo Xs SD SD% 

1 Antocianina FA1 246 486 240 97.9 

2 L FA1 36.4 32.5 -3.93 -10.8 

3 a FA1 -0.0626 0.393 0.456 728 

4 b FA1 3.75 -0.129 -3.88 -103 

5 AT FA2 0.72 0.642 -0.078 -10.8 

6 Ratio FA2 29.3 32.9 3.62 12.3 

7 MFB FA3 29.3 20.2 -9.06 -30.9 

8 MFC FA3 147 112 -35.1 -23.9 

9 SS FA3 18.2 19.8 1.57 8.64 

 

Teor de antocianinas; L, luminosidade sistema CIELAB; a, posição da cor no eixo verde-vermelho (sistema 

Cielab), b, posição da cor no eixo azul-amarelo (sistema Cielab); MFC, massa fresca do cacho; AT, acidez 

titulável; Ratio; MFB, massa fresca da baga e SS, teor de sólidos solúveis de 235 genótipos nas colheitas 

2021-2022. 
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4.3.1 Triagem dos genótipos selecionados por meio de índice de seleção MGIDI 

A correlação entre características agrupadas no mesmo fator é mais forte do que 

aquela observada com variáveis de fatores diferentes. Essa constatação ressalta a coesão 

e a inter-relação entre as características que compartilham um mesmo fator (DE 

CARVALHO et al., 2023). No estudo conduzido por DE CARVALHO et al. (2023), 

foram observados ganhos superiores a 50% para 11 características em comparação com 

trabalhos que realizaram seleção direta focada em uma única característica. Esses 

resultados indicam que a estratégia de seleção para várias características simultâneas 

adotada foi mais eficiente e ágil em comparação com abordagens que se concentram 

exclusivamente em uma única característica. 

Os pontos fortes e fracos dos genótipos selecionados estão representados na 

Figura 12. Os resultados dos três fatores (FA1, FA2 e FA3), fornecidos pelo índice 

MGIDI, está representada na figura 12. O fator de maior contribuição para a variância 

está posicionado próximo ao centro do gráfico, indicando que o genótipo tem valores 

menores para as características consideradas nesse fator, e  próximo a borda do gráfico 

está o fator de menor contribuição, indicando que o genótipo teve maiores valores para 

esses parâmetros (OLIVOTO; NARDINO, 2020). A visualização dos pontos fortes e 

fracos dos genótipos selecionados é refletida na contribuição de cada fator no índice de 

distância genótipo-ideótipo, derivado de múltiplas características (MGIDI). Menores 

proporções atribuídas a um fator (mais próximas da borda externa) indicam que as 

características dentro desse fator estão mais alinhadas ao ideótipo. Esta visualização não 

apenas destaca a importância relativa de cada fator, mas também proporciona uma análise 

visual dos pontos fortes e fracos dos 24 genótipos selecionados pelo índice MGIDI. A 

utilização da análise de fatores em índices de seleção direcionam e auxiliam os 

melhoristas nas seleções de genótipos superiores e suas utilizações (DE CARVALHO et 

al., 2023). 
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FIGURA 12. Pontos fortes e fracos dos 24 genótipos selecionados pelo índice MGIDI 

(2020). O fator FA1 é representado pelas características Teor de antocianinas, L, 

luminosidade sistema CIELAB, a, posição da cor no eixo verde-vermelho (sistema 

Cielab), b, posição da cor no eixo azul-amarelo (sistema Cielab); FA2 para os caracteres 

MFC, massa fresca do cacho, AT, acidez titulável, Ratio e FA3 aos caracteres MFB, 

massa fresca da baga e SS, teor de sólidos solúveis.  

Ao analisar os genótipos com base no fator de contribuição (FA1), destaca-se que 

aqueles com maiores resultados foram IAC 0768-02, IAC 0074-02 e Noble (94, 55 e 175) 

indicando elevadas taxas de Antocianina, luminosidade no sistema CIELAB, posição da 

cor no eixo verde-vermelho (sistema Cielab) e posição da cor no eixo azul-amarelo. 

Notavelmente, os parâmetros antocianina e coloração foram os que apresentaram os 

maiores ganhos, sendo que as médias desses genótipos selecionados nas características L 

e b foram inferiores à média dos genótipos iniciais. A redução nos valores dos parâmetros 

de coloração L e b sugere a eficácia do índice de seleção em identificar genótipos de 

bagas escuras com altos teores de antocianina, uma característica crucial para variedades 
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tintas destinadas à produção de suco de uva. Costa (2016) avaliando teores de 

antocianinas da variedade Isabel precoce, encontrou valores máximos de antocianinas de 

290.43 mg 100g, sendo que dentre os 24 genótipos selecionados nesse trabalho 14 deles 

apresentaram valores superiores do que encontrada pela autora utilizando o mesmo porta-

enxerto (Tabela 3). Os genótipos Noble,  IAC 0768-02 e BRS Violeta apresentaram altos 

teores de antocianina, obtendo 1765.56, 1003.72 e 1249.67. O genótipo BRS Violeta já é 

utilizada no Brasil como variedade para produção de sucos por apresentar características 

adequadas como antocianinas e coloração adequada (Embrapa, 2005), evidenciando o 

potencial das dos demais genótipos selecionados quando comparado com essa cultivar. 

Esse critério de seleção é alinhado com as prioridades dos programas de melhoramento 

genético, os quais consideram a aceitação dos produtores e do mercado consumidor, 

sendo a coloração escura da casca da uva um dos fatores primordiais de seleção (LEÃO 

et al., 2020).  
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Tabela 3. Genótipos selecionados e médias das características avaliadas. 

Genótipo Número MFC MFB SS AT Ratio Antocianina L a b 

Noble/Carlos 175 44.26 35.87 18.10 0.50 48.85 1765.56 29.86 1.89 0.55 

Rebo 183 28.91 12.97 18.60 0.53 35.43 569.28 32.75 -0.70 -0.87 

Seibel 10878 192 91.92 20.61 20.50 0.68 30.06 507.35 29.99 -0.70 0.19 

SR 507-38 220 106.63 16.80 21.60 0.56 38.92 744.44 33.26 -1.17 -1.23 

BRS Violeta 23 176.89 28.85 18.10 0.44 41.61 1003.72 32.41 -1.12 -0.49 

Pinot Gris 177 64.47 14.61 20.60 0.60 34.45 26.41 31.44 1.95 1.32 

IAC 0544-14 79 126.63 6.78 19.50 0.69 28.27 222.09 31.97 1.63 -0.27 

IAC 0768-02 94 40.76 9.85 18.80 0.57 33.00 1249.97 33.88 -0.77 -1.24 

Lagrein 144 81.79 26.06 19.90 0.71 27.93 733.18 31.63 -0.79 -0.38 

Seibel 7053 208 135.05 18.53 19.40 0.66 29.45 1077.60 33.49 -1.02 -1.10 

BRS Margot 22 160.49 21.31 21.80 0.71 30.60 408.50 31.72 -0.88 -0.71 

IAC 0202-28 60 108.80 34.55 20.80 0.62 33.83 209.42 31.64 -0.52 -0.18 

Pinot Noir 178 86.67 16.88 19.50 0.69 28.26 108.73 31.48 0.54 -0.22 

IAC 0904-30 112 101.02 14.24 18.50 0.75 24.73 129.51 31.75 3.72 1.26 

IAC Maria Rosa 132 104.45 18.53 21.90 0.62 35.61 2.67 36.03 4.67 0.75 

Tinta RG 226 161.19 16.23 20.50 0.59 35.04 258.82 33.74 -0.89 -1.53 

IAC 0158-12 59 82.25 27.88 18.90 0.43 44.35 254.39 33.58 0.40 -1.41 

Muscat Bleu 155 92.56 43.30 20.50 0.64 32.20 298.11 31.05 -0.64 0.56 

IAC 0911-02 114 112.59 19.95 18.10 0.67 27.17 722.20 31.06 -0.56 0.41 

Seibel 8748 212 90.24 17.20 17.80 0.64 27.93 455.56 32.50 -0.35 -0.41 

IAC 0074-02 55 177.82 16.18 21.10 0.74 28.77 383.39 32.39 -0.71 -0.07 

IAC 0211-2 62 116.22 20.46 18.40 0.74 24.78 19.24 33.15 7.11 1.68 

Cabernet Franc 25 141.27 17.24 20.70 0.44 47.59 158.91 32.26 -0.29 -0.10 

Cynthiana 35 92.98 15.27 22.00 0.78 28.22 539.44 32.55 -1.08 -0.84 

 

 

Ao avaliar o fator 2 (FA2), que representa as características Ratio e acidez 

titulável, observa-se que os genótipos SR 507-38, BRS Violeta, IAC 0202-28, Tinta RG, 

Moscatel Azul/Muscat Bleu e IAC 0211-2 (220, 23, 60, 226, 155 e 62) destacam-se por 

apresentar pontos fortes nessas características. Essa análise sugere que esses genótipos 

possuem uma combinação favorável de características relacionadas ao equilíbrio entre 

maturação das uvas (representada pelo Ratio) e acidez titulável. Esses atributos são 

cruciais na seleção de genótipos para a produção de uvas destinadas à elaboração de sucos 
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e vinhos, uma vez que afetam diretamente a qualidade e as características organolépticas 

das bebidas finais (KERSH et al., 2023). A identificação desses genótipos promissores 

pode direcionar futuros esforços de melhoramento genético e contribuir para a produção 

de variedades mais adaptadas e desejáveis para a indústria vitivinícola. 

O destaque do fator 3 (FA3) em genótipos específicos sugere que as características 

MFC, MFB e SS, quando combinadas, podem ser indicativas de genótipos produtivos, 

especialmente no contexto da produção de suco de uva. A associação de MFC e MFB 

pode indicar um bom desenvolvimento de cachos e bagas, aspecto crucial para a 

produção. A inclusão de SS nesse contexto reforça o potencial para a produção de suco, 

uma vez que o teor de sólidos solúveis está relacionado à qualidade da bebida. A 

combinação com caracteres como antocianina aumentam o potencial de aceitação desses 

genótipos. Genótipos de videira com frutas maiores e cachos mais volumosos, associados 

a uma maior doçura, são apreciados pelos consumidores, adicionalmente podem ter 

potencial da indústria vitivinícola (YAMADA; SATO, 2016b). 

 

 

5. CONCLUSÕES 

 Existe alta variabilidade genética entre os acessos da coleção de germoplasma de 

Vitis spp do Instituto Agronômico.  

A análise de componentes principais foi eficiente na separação dos genótipos em 

relação à coloração.  

Os componentes principais separaram os genótipos em variedades de bagas 

brancas, rosadas e tintas, sendo as variedades com bagas claras associados a valores 

maiores dos parâmetros de colorímetria L e b, enquanto as bagas mais escuras têm 

maiores valores para o parâmetro de colorimetria a e concentração de antocianinas. 

Adicionalmente, a análise de componentes principais foi eficaz em evidenciar genótipos 

e grupos com resultados significativos em determinados conjuntos de características, 

contribuindo para a identificação de genótipos com potenciais específicos para o 

programa de melhoramento. 

A análise de agrupamento utilizando método de Ward separou os genótipos do 

banco de germoplasma em três agrupamentos, sendo explicados principalmente pela 

coloração das bagas e teor de antocianinas, representando as variedades de bagas brancas, 

rosadas e tintas, corroborando com os resultados dos componentes principais. 
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 A seleção de genótipos para a produção de suco de uva é mais promissora entre 

as variedades de bagas tintas. Utilizando o índice de seleção MGIDI foram selecionados 

24 genótipos, em base principalmente do teor de antocianinas e sólidos solúveis das 

bagas. Ainda, o índice MGIDI auxiliou na compreensão do potencial dos genótipos 

selecionados a partir dos seus pontos fortes e fracos. 
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ANEXO 

Tabela 4. Descrição dos genótipos, cor da baga e média das repetições para os parâmetros MFB, massa fresca da baga; MFC, massa fresca do 

cacho; SS, sólidos solúveis; AT, acidez titulável; Ratio; Antocianinas; L, luminosidade (sistema CIELAB); a, posição da cor no eixo verde-

vermelho (sistema Cielab) e b, posição da cor no eixo azul-amarelo (sistema Cielab) de 235 genótipos da safra 2021. 

Genótipo Número Espécie Cor MFC MFB SS AT Ratio Antocianina L a b 

Aleático 1 V. vinifera Black 49,41 31,84 21,3 0,6 35,5 137,18 36,73 -0,78 -1,72 

Alfrocheiro 2 V. vinifera Black 126,94 14,07 19,5 0,95 20,58 811,2 31,14 -0,72 -0,97 

Alphonse Lavalee 3 V. vinifera Black 111,93 40,7 18,1 0,96 18,86 431,19 31,1 -0,66 0,43 

AlWood 4 Vitis interspecific crossing Black 85,95 30,39 18,1 0,41 44,74 202,45 31,65 0,46 0,03 

Ananaz 5 Vitis interspecific crossing Rose 54,26 43,92 19 0,6 31,67 23,2 33,18 5,72 1,65 

Ancellotta 6 V. vinifera Black 133,26 17,23 18,4 0,74 25,03 1186,87 32,13 -0,84 -0,93 

Aramon 7 V. vinifera Black 121,85 18,3 19,1 0,56 34,46 452,33 38,6 -1,02 -2,8 

Arizul L 8 V. vinifera White 176,82 25,1 19,2 0,76 25,91 3,04 44,46 -3,92 12,93 

Armênia I70058 9 V. vinifera White 269,2 33,28 18,6 0,78 23,86 2,55 42,19 -4,5 14,77 

Athens 10 Vitis interspecific crossing Black 232,3 42,93 17,2 0,3 57,51 161,85 34,16 0,24 -0,63 

August Giant 11 Vitis interspecific crossing Rose 85,67 53,67 14,3 1,11 12,88 114,75 32,7 0,97 -0,25 

Baco Noir 12 Vitis interspecific crossing Black 76,13 10,68 20,2 1,46 13,81 645,14 32,85 -0,94 -0,51 

Baco Blanc 13 Vitis interspecific crossing White 105,16 27,73 19,3 0,49 39,6 3,54 40,33 -1,83 7,92 

Barbera Nera 14 V. vinifera Black 99,76 19,25 20,7 0,99 20,92 318,86 33,41 -0,56 -0,88 

Barrilleta 15 NA White 174,61 26,61 22,9 0,43 53,65 2,15 43,02 -1,05 8,49 

Black July 16 NA Black 114,21 14,28 19,7 1,06 18,7 126,84 34,13 1,93 -0,68 

Bonarda 17 NA Black 93,14 14,03 19,1 1,4 13,62 588,93 32,85 -0,94 -0,51 

Bordô/Ivês 18 Vitis interspecific crossing Black 67,44 19,96 19,6 0,35 62,22 645,36 33,45 -0,79 -1,13 

BRS Carmen 19 Vitis interspecific crossing Black 230,61 37,82 16,3 0,68 23,89 477,42 31,84 -0,93 -0,22 

BRS Linda 20 Vitis interspecific crossing White 217,86 53,5 15,9 0,31 51,7 0,45 46,51 -4,82 13,08 
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Continuação Tabela 4.  Descrição dos genótipos, cor da baga e média das repetições para os parâmetros MFB, massa fresca da baga; MFC, massa 

fresca do cacho; SS, sólidos solúveis; AT, acidez titulável; Ratio; Antocianinas; L, luminosidade (sistema CIELAB); a, posição da cor no eixo 

verde-vermelho (sistema Cielab) e b, posição da cor no eixo azul-amarelo (sistema Cielab) de 235 genótipos da safra 2021. 

Genótipo Número Espécie Cor MFC MFB SS AT Ratio Antocianina L a b 

BRS Lorena 21 Vitis interspecific crossing White 258,23 24,67 22,3 0,64 34,99 0 45,1 -2,79 13,87 

BRS Margot 22* Vitis interspecific crossing Black 160,49 21,31 21,8 0,71 30,6 408,5 31,72 -0,88 -0,71 

BRS Violeta 23* Vitis interspecific crossing Black 176,89 28,85 18,1 0,44 41,61 1003,72 32,41 -1,12 -0,49 

Buffalo 24 Vitis interspecific crossing Black 98,88 28,38 23,4 0,52 45,23 348,3 35,14 -0,69 -1,69 

Cabernet Franc 25* V. vinifera Black 141,27 17,24 20,7 0,44 47,59 158,91 32,26 -0,29 -0,1 

Cabernet Sauvignon 26 V. vinifera Black 131,66 16,39 18 0,81 22,23 289,53 33,23 -0,68 -0,73 

Campos da Paz 27 V. vinifera Black 70,41 17,25 17,2 0,81 21,24 955,33 43,23 -2,27 12,34 

Canaiolo Nero 28 V. vinifera Black 157,58 26,76 20 0,7 28,68 99,71 33,34 -0,58 -0,87 

Carignan Noir 29 V. vinifera Black 147,41 25,73 17,4 1,01 17,59 505,85 33,87 -0,98 -1,11 

Catawba Rosa 30 V. vinifera Rose 154,1 30,62 19 0,51 37,25 54,43 34,85 5,13 1,2 

Coda di Volpe Bianca 31 V. vinifera White 216,63 15,02 13,3 0,65 20,38 0,95 45,93 -1,36 11,94 

Corvina Veronese 32 V. vinifera Black 127,52 24,28 17,9 0,77 23,18 91,34 32,41 1,03 -0,55 

Couderc 3 33 Vitis interspecific crossing Black 150,06 28,1 15,9 0,62 26,15 884,26 31,83 -0,57 -0,34 

Cunninghan 34 V. bourquiniana Black 87,59 14,64 18,9 1,22 15,61 128,98 34,99 3,81 -0,68 

Cynthiana 35* Vitis interspecific crossing Black 92,98 15,27 22 0,78 28,22 539,44 32,55 -1,08 -0,84 

Diamond 36 Vitis interspecific crossing White 97,93 30,39 16,1 0,68 23,84 0 45,39 -2,36 13,86 

Dr. Júlio - SR 496-15 37 Vitis interspecific crossing White 135,62 12,65 22,6 0,84 26,93 7,96 44,39 1,48 13,13 

Dutchess 38 Vitis interspecific crossing White 111,7 23,57 16,3 0,46 35,73 1,19 41,47 -2,1 12,34 

Einset Seedless 39 Vitis interspecific crossing Rose 33,9 24,25 19,4 0,44 44,3 18,13 34,62 6,49 2,53 

Eumelan 40 Vitis interspecific crossing Black 170,9 40,58 16,3 0,42 38,81 510,2 32,55 -0,9 -0,51 
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Continuação Tabela 4.  Descrição dos genótipos, cor da baga e média das repetições para os parâmetros MFB, massa fresca da baga; MFC, massa 

fresca do cacho; SS, sólidos solúveis; AT, acidez titulável; Ratio; Antocianinas; L, luminosidade (sistema CIELAB); a, posição da cor no eixo 

verde-vermelho (sistema Cielab) e b, posição da cor no eixo azul-amarelo (sistema Cielab) de 235 genótipos da safra 2021. 

Genótipo Número Espécie Cor MFC MFB SS AT Ratio Antocianina L a b 

Fern Munson 41 Vitis interspecific crossing Rose 135,55 34,45 17,5 0,56 31,1 58,55 34,18 5,19 1,46 

Flame Seedless 42 V. vinifera Rose 68,27 20,46 16 0,5 31,85 9,63 34,58 6,92 2,92 

Gewüztraminer 43 V. vinifera Rose 38,67 13,66 21,4 0,74 29,13 4,46 39,72 3,96 7,38 

Golden Muscat 44 Vitis interspecific crossing White 100,44 55,51 18,2 0,33 55,76 0 43,69 -2,24 11,41 

Grand noir de la calmette 45 Vitis interspecific crossing Black 182,07 21,79 19 0,51 37,43 479,13 37,73 -1,09 -2,26 

Grego Bianco Di Tufo 46 V. vinifera White 93,41 15,11 15,2 1 15,24 2,31 44,36 -0,35 14,88 

H. 4.49.69 47 NA White 86,73 15,13 21,15 0,58 36,62 0 47,48 -3,96 15,17 

Hartford 48 Vitis interspecific crossing Black 111,01 37,09 15,8 0,3 52,8 130,65 33,04 0,08 -0,23 

Herbemont 49 Vitis interspecific crossing Black 148,25 16,35 15,6 1,43 10,95 29,5 35,39 2,18 1,23 

Hidalgo 50 Vitis interspecific crossing Black 169,57 31,05 16,1 0,74 21,68 366,57 33,16 -0,88 -1,47 

HighLand 51 Vitis interspecific crossing Rose 341,78 67,54 14,9 0,32 46,25 47,88 32,43 1,49 0,32 

IAC 0016-02 52 Vitis interspecific crossing Rose 123,1 27,83 20 0,86 23,44 57,71 34,85 1,2 -1,16 

IAC 0023-08 53 Vitis interspecific crossing Black 96,92 31,78 17,5 0,49 35,93 161,47 31,86 -0,02 -0,3 

IAC 0031-01 B.G. 54 Vitis interspecific crossing Rose 160,05 39,32 17,7 0,53 33,75 21,4 33,89 2,88 0,18 

IAC 0074-02 55* Vitis interspecific crossing Black 177,82 16,18 21,1 0,74 28,77 383,39 32,39 -0,71 -0,07 

IAC 0082-01 56 Vitis interspecific crossing Rose 157,03 39,7 16,3 0,83 19,77 24,21 33,73 2,85 0,59 

IAC 0137-04 57 Vitis interspecific crossing White 122,27 25,39 19,9 0,65 30,91 0,11 42,77 -2,32 11,93 

IAC 0141-51 58 Vitis interspecific crossing Rose 145,42 21,48 15,3 0,96 16,01 51,87 32,25 1,14 -0,51 

IAC 0158-12 59* Vitis interspecific crossing Rose 82,25 27,88 18,9 0,43 44,35 254,39 33,58 0,4 -1,41 

IAC 0202-28 60* Vitis interspecific crossing Black 108,8 34,55 20,8 0,62 33,83 209,42 31,64 -0,52 -0,18 
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Continuação Tabela 4.  Descrição dos genótipos, cor da baga e média das repetições para os parâmetros MFB, massa fresca da baga; MFC, massa 

fresca do cacho; SS, sólidos solúveis; AT, acidez titulável; Ratio; Antocianinas; L, luminosidade (sistema CIELAB); a, posição da cor no eixo 

verde-vermelho (sistema Cielab) e b, posição da cor no eixo azul-amarelo (sistema Cielab) de 235 genótipos da safra 2021. 

Genótipo Número Espécie Cor MFC MFB SS AT Ratio Antocianina L a b 

IAC 0202-43 61 Vitis interspecific crossing Black 285,47 34,28 16,5 0,55 30,47 290,24 30,55 -0,38 -0,23 

IAC 0211-2 62* Vitis interspecific crossing  116,22 20,46 18,4 0,74 24,78 19,24 33,15 7,11 1,68 

IAC 0233 63 Vitis interspecific crossing Black 158,87 19,69 18,8 0,62 30,21 377,91 36,96 -1,2 -2,07 

IAC 0274-16 64 Vitis interspecific crossing White 134,34 28,47 20,3 0,71 28,79 2,77 43,41 -1,29 11,44 

IAC 0274-21  65 Vitis interspecific crossing White 199,19 28,1 19,4 0,63 30,83 1,73 43,93 -1,66 11,07 

IAC 0338-04 66 Vitis interspecific crossing Black 194,24 11,77 18,5 1,65 11,21 366,16 31,28 -0,12 -0,54 

IAC 0341-02 67 Vitis interspecific crossing Black 305,53 17,1 19,8 1,18 16,81 539,41 30,68 -0,54 -0,01 

IAC 0351-05 68 Vitis interspecific crossing White 225,87 48,07 17,2 0,66 26,06 2,36 44,86 -3,29 15,78 

IAC 0353-03 69 Vitis interspecific crossing Rose 123,98 60,4 17,8 0,92 19,34 139,72 32,29 1,03 -0,18 

IAC 0388 Santa Tereza 70 Vitis interspecific crossing White 144,44 62,31 16,7 0,77 21,66 1,9 42,29 -3,01 10,5 

IAC 0393-04 71 Vitis interspecific crossing Black 223,68 25,53 18,2 1,21 15,09 303,39 30,63 -0,35 -0,38 

IAC 0393-05 72 Vitis interspecific crossing Black 86,8 25,63 19 1,13 16,93 1340,22 32,41 -1,06 -0,78 

IAC 0403-01 73 Vitis interspecific crossing Black 181,83 26,19 17,15 0,54 32,9 135,05 32,67 0,98 -0,24 

IAC 0405-06 74 Vitis interspecific crossing Black 231 22,94 18,7 1,33 14,09 398,05 32,22 -0,49 -0,41 

IAC 0486-03 75 Vitis interspecific crossing White 142,67 31,16 17,6 1,2 14,67 1,4 43,48 -2,92 11,72 

IAC 0501-06/Soraya 76 Vitis interspecific crossing White 195,19 109,15 15,8 0,75 21,11 1,9 43,4 -3,38 9,84 

IAC 0506-33 Isaura 77 Vitis interspecific crossing Black 110,65 32,84 17,9 0,58 31,09 161,69 31,34 0,01 0,12 

IAC 0510-08 78 Vitis interspecific crossing Black 132,75 19 20,9 1,08 19,36 184,78 31,72 0,3 -0,74 

IAC 0544-14 79* Vitis interspecific crossing Black 126,63 6,78 19,5 0,69 28,27 222,09 31,97 1,63 -0,27 

IAC 0574-01 80 Vitis interspecific crossing Black 254,82 18,92 18 1,01 17,92 259,42 32,05 -0,42 -0,7 
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Continuação Tabela 4.  Descrição dos genótipos, cor da baga e média das repetições para os parâmetros MFB, massa fresca da baga; MFC, massa 

fresca do cacho; SS, sólidos solúveis; AT, acidez titulável; Ratio; Antocianinas; L, luminosidade (sistema CIELAB); a, posição da cor no eixo 

verde-vermelho (sistema Cielab) e b, posição da cor no eixo azul-amarelo (sistema Cielab) de 235 genótipos da safra 2021. 

Genótipo Número Espécie Cor MFC MFB SS AT Ratio Antocianina L a b 

IAC 0583-03 81 Vitis interspecific crossing Black 315,91 15,49 18 0,7 25,71 246,72 30,93 -0,39 -0,47 

IAC 0584-53 82 Vitis interspecific crossing Black 235,63 16 18,1 0,77 23,48 523,38 34,28 -0,53 -1,59 

IAC 0588-12/ 83 Vitis interspecific crossing Black 179,22 20,36 17,7 0,68 26,22 396,22 32,85 -0,58 -0,33 

IAC 0589-02 84 Vitis interspecific crossing Black 172,28 19,04 19,3 0,8 24,41 226,87 32,84 -0,58 -1,14 

IAC 0592-01 85 Vitis interspecific crossing Black 78,77 13,04 17 1,05 16,19 167,37 31,73 -0,49 -0,44 

IAC 0594-03 86 Vitis interspecific crossing Black 54,75 11,51 19,15 0,96 19,98 472,61 30,4 0,28 -0,03 

IAC 0670-01 87 Vitis interspecific crossing Black 234,32 21,43 19,9 1,32 15,08 752,17 34,18 -0,92 -0,88 

IAC 0671-01 88 Vitis interspecific crossing Rose 91,69 20,1 19 0,86 22,03 68,62 33,21 2,82 -0,74 

IAC 0720-01 89 Vitis interspecific crossing Black 131,41 26,93 16,7 0,89 18,71 239,02 33,96 -0,62 -1,39 

IAC 0730-01 90 Vitis interspecific crossing Rose 221,57 90,42 14,55 0,69 21,12 9,88 36,88 2,97 4,33 

IAC 0740-01 91 Vitis interspecific crossing Black 89,8 24,91 19,2 0,8 23,92 440,91 32,53 -0,77 -0,81 

IAC 0746-03 92 Vitis interspecific crossing Black 144,22 32,12 18,8 0,63 29,84 392,73 32,52 -0,87 -0,73 

IAC 0762-08 93 Vitis interspecific crossing Black 158,33 19,95 18 0,85 21,25 1099,12 32,38 -0,86 -0,83 

IAC 0768-02 94* Vitis interspecific crossing Black 40,76 9,85 18,8 0,57 33 1249,97 33,88 -0,77 -1,24 

IAC 0772-41 95 Vitis interspecific crossing Rose 89,32 17,84 17,3 0,86 20,06 92,03 31,88 2,41 -0,19 

IAC 0778-04 96 Vitis interspecific crossing Rose 148,93 39,7 17 0,62 27,64 124,59 30,84 1,99 0,89 

IAC 0804-13 97 Vitis interspecific crossing Black 298,61 22,03 18,5 0,95 19,58 283,66 30,48 -0,51 -0,43 

IAC 0813-01 98 Vitis interspecific crossing White 79,22 23,28 20,2 0,75 26,97 2,04 42,49 -4,15 13,4 

IAC 0822-21 99 Vitis interspecific crossing Black 457,44 24,94 15,8 0,57 27,72 285,2 32,71 -0,23 -0,4 

IAC 0842-04 100 Vitis interspecific crossing Rose 223,21 43,67 16,6 0,97 17,18 130,37 30,18 -0,09 0,44 
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Continuação Tabela 4.  Descrição dos genótipos, cor da baga e média das repetições para os parâmetros MFB, massa fresca da baga; MFC, massa 

fresca do cacho; SS, sólidos solúveis; AT, acidez titulável; Ratio; Antocianinas; L, luminosidade (sistema CIELAB); a, posição da cor no eixo 

verde-vermelho (sistema Cielab) e b, posição da cor no eixo azul-amarelo (sistema Cielab) de 235 genótipos da safra 2021. 

Genótipo Número Espécie Cor MFC MFB SS AT Ratio Antocianina L a b 

IAC 0860-05 101 Vitis interspecific crossing White 90,27 22,36 18,7 0,83 22,67 3,08 41,47 -3,23 11,14 

IAC 0861-03 102 Vitis interspecific crossing White 136,48 25,15 16,2 0,99 16,36 3,53 42,59 -2,95 11,28 

IAC 0862-10 103 Vitis interspecific crossing Rose 110,51 22,59 17,1 0,76 22,58 141,55 32,66 1,25 -0,29 

IAC 0871-13/A Dona 104 Vitis interspecific crossing Rose 97,71 20,88 17,6 0,62 28,77 9,32 36,09 6,36 2,12 

IAC 0871-18 105 Vitis interspecific crossing Rose 159,6 83,09 16,7 0,72 23,19 3,57 35,17 5,28 0,85 

IAC 0877-02 107 Vitis interspecific crossing White 140,87 27,22 20,1 0,67 30,12 2,63 43,15 -2,57 13,06 

IAC 0882-11 108 Vitis interspecific crossing White 21,97 10,84 19,7 0,52 38,23 4,09 44,02 -2,19 13,08 

IAC 0903-15 109 Vitis interspecific crossing White 37,51 12,01 19,8 0,44 46,15 6,57 45,26 -4,08 14,19 

IAC 0903-47 110 Vitis interspecific crossing White 36,27 14,72 20,7 0,49 42,46 0 43,09 -3,36 13,6 

IAC 0904-11 111 Vitis interspecific crossing White 69,95 17,36 20,9 0,62 33,62 1,89 42,48 -5,67 14,46 

IAC 0904-30 112* Vitis interspecific crossing Rose 101,02 14,24 18,5 0,75 24,73 129,51 31,75 3,72 1,26 

IAC 0904-41 113 Vitis interspecific crossing White 90,45 17,05 19,9 1,46 13,72 4,53 46,31 -4,8 19,02 

IAC 0911-02 114* Vitis interspecific crossing Black 112,59 19,95 18,1 0,67 27,17 722,2 31,06 -0,56 0,41 

IAC 0960-11 115 Vitis interspecific crossing White 217,27 23,21 19,5 1,04 18,71 3,05 42,45 -2,61 11,59 

IAC 0966-01 116 Vitis interspecific crossing White 103,24 14,88 21,7 0,61 35,78 0,94 45,96 -0,68 13,48 

IAC 1135-01 117 Vitis interspecific crossing White 162,76 31,62 16,2 0,53 30,63 8,56 44,66 -3,58 11,39 

IAC 116-31 Rainha 118 Vitis interspecific crossing White 149,84 14,56 21,9 0,63 34,76 0,64 44,94 -1,29 13,39 

IAC 1238-08 119 Vitis interspecific crossing Black 57,8 9,14 24,4 1,04 23,4 486,78 31,05 -0,25 0,4 

IAC 1319 120 Vitis interspecific crossing White 236,5 44,88 16,8 0,46 36,72 0,13 44,06 -2,56 13,49 

IAC 1398-21 Traviú 121 Vitis interspecific crossing Black 210,75 27,78 19,6 0,63 31,11 164,23 31,3 -0,9 0,26 

IAC 1410-04 122 Vitis interspecific crossing White 97,27 47,45 19,8 0,83 23,81 0 42,8 -2,13 9,23 

IAC 1410-08 Ezequiel 123 Vitis interspecific crossing Black 375,9 73,45 16 1,01 15,8 240,27 32,44 0,63 0,05 
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IAC 1490-02 124 Vitis interspecific crossing White 35,26 11,9 22,1 0,74 30,07 3,88 47,73 -3,99 18,88 

IAC 1595-02 Lígia 125 Vitis interspecific crossing White 206,48 40,89 18,4 0,62 29,57 1,06 41,76 -2,85 11,4 

IAC 1596-02 Marta 126 Vitis interspecific crossing Rose 47,42 33,93 17,4 0,55 31,79 93,11 32,31 0,7 -0,19 

IAC 1726-03 Roberta 127 Vitis interspecific crossing White 178,48 63,51 18 0,66 27,27 1,07 44,09 -4,12 10,5 

IAC 1742 128 Vitis interspecific crossing Black 144,41 36,59 19,3 0,59 32,99 276,04 32,99 -0,18 -1,24 
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Continuação Tabela 4.  Descrição dos genótipos, cor da baga e média das repetições para os parâmetros MFB, massa fresca da baga; MFC, massa 

fresca do cacho; SS, sólidos solúveis; AT, acidez titulável; Ratio; Antocianinas; L, luminosidade (sistema CIELAB); a, posição da cor no eixo 

verde-vermelho (sistema Cielab) e b, posição da cor no eixo azul-amarelo (sistema Cielab) de 235 genótipos da safra 2021. 

Genótipo Número Espécie Cor MFC MFB SS AT Ratio Antocianina L a b 

IAC 1398-21 Traviú 121 Vitis interspecific crossing Black 210,75 27,78 19,6 0,63 31,11 164,23 31,3 -0,9 0,26 

IAC 1410-04 122 Vitis interspecific crossing White 97,27 47,45 19,8 0,83 23,81 0 42,8 -2,13 9,23 

IAC 1410-08 Ezequiel 123 Vitis interspecific crossing Black 375,9 73,45 16 1,01 15,8 240,27 32,44 0,63 0,05 

IAC 1490-02 124 Vitis interspecific crossing White 35,26 11,9 22,1 0,74 30,07 3,88 47,73 -3,99 18,88 

IAC 1595-02 Lígia 125 Vitis interspecific crossing White 206,48 40,89 18,4 0,62 29,57 1,06 41,76 -2,85 11,4 

IAC 1596-02 Marta 126 Vitis interspecific crossing Rose 47,42 33,93 17,4 0,55 31,79 93,11 32,31 0,7 -0,19 

IAC 1726-03 Roberta 127 Vitis interspecific crossing White 178,48 63,51 18 0,66 27,27 1,07 44,09 -4,12 10,5 

IAC 1742 128 Vitis interspecific crossing Black 144,41 36,59 19,3 0,59 32,99 276,04 32,99 -0,18 -1,24 

IAC 21-14 Madalena 129 Vitis interspecific crossing White 162,46 24,95 18,8 0,56 33,43 0 42,69 -0,88 14,16 

IAC 74-1 Iara 130 Vitis interspecific crossing White 122,4 16,8 16,3 0,8 20,33 3,33 41,73 -3,51 12,52 

IAC Juliana 131 Vitis interspecific crossing White 182,05 41,27 16,1 0,44 36,4 12,58 42,47 -3,63 13,75 

IAC Maria Rosa 132* Vitis interspecific crossing Rose 104,45 18,53 21,9 0,62 35,61 2,67 36,03 4,67 0,75 

Ikawa 0668 133 Vitis interspecific crossing Rose 423,7 98,03 18,2 0,45 40,44 6,19 35,92 3,76 1,38 

Ikawa 1010 134 Vitis interspecific crossing Rose 187,62 90,09 15,3 0,62 24,58 47,13 33,94 2,35 -0,52 

Ikawa 1015 135 Vitis interspecific crossing Rose 468,07 115,97 18,3 0,39 46,94 3,63 34,58 4 1,8 

Isabella 136 Vitis interspecific crossing Black 123,53 38,33 16 0,41 38,9 196,67 31,93 -0,11 -0,06 

Ísis 137 Vitis interspecific crossing Rose 301,02 60,03 15,6 0,32 49,52 74,18 33,22 8,15 3,57 

J 7601-96 138 Vitis interspecific crossing White 126,3 67,76 17,9 0,49 38,55 2,96 43,41 -2,73 11,29 

J 7602-66 139 Vitis interspecific crossing Rose 255,51 38,11 16,9 0,53 32,31 64,48 34,83 2,54 -0,61 

J 7604-15 140 Vitis interspecific crossing Black 238,81 51,88 19,7 0,54 36,53 159,19 34,09 0,56 -1,33 
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Continuação Tabela 4.  Descrição dos genótipos, cor da baga e média das repetições para os parâmetros MFB, massa fresca da baga; MFC, massa 

fresca do cacho; SS, sólidos solúveis; AT, acidez titulável; Ratio; Antocianinas; L, luminosidade (sistema CIELAB); a, posição da cor no eixo 

verde-vermelho (sistema Cielab) e b, posição da cor no eixo azul-amarelo (sistema Cielab) de 235 genótipos da safra 2021. 

Genótipo Número Espécie Cor MFC MFB SS AT Ratio Antocianina L a b 

J7602-44 141 Vitis interspecific crossing Black 196,14 32,72 21,2 0,56 37,7 129,95 32,48 -0,23 -0,3 

Jacquez 142 Vitis interspecific crossing Black 135,08 16,6 18,2 1,31 13,98 728,25 33,91 -1,27 -1,07 

JD 930 Moscatel de Jundiai 143 Vitis interspecific crossing White 207,13 25,22 18,4 0,65 28,54 2,43 45,97 -1,9 9,94 

Lagrein 144* V. vinifera Black 81,79 26,06 19,9 0,71 27,93 733,18 31,63 -0,79 -0,38 

Lakemont Seedless 145 Vitis interspecific crossing White 121,35 22,11 18,5 0,45 41,11 0 43,91 -3,01 10,41 

Lambrusco Grasparossa 146 V. vinifera Black 120,91 23,01 17,1 0,73 23,54 639,16 34,75 -0,89 -1,68 

Liberty 147 Vitis interspecific crossing Rose 85,79 26,21 17 0,57 29,87 31,7 32,22 5,29 2,08 

Lindley 148 Vitis interspecific crossing Rose 123,15 45,08 17,2 0,18 96,22 0,79 36,43 8,33 3,65 

Lucile 149 V. labrusca Black 122,85 38,06 15,3 0,53 28,81 11,75 36,6 7,8 3,91 

Malvasia Nera Di Brindisi 150 V. vinifera Black 203,88 38,17 17,9 1,1 16,35 61,31 31,18 -0,17 0,12 

Mars 151 Vitis interspecific crossing Black 156,97 28,29 17,3 0,52 33,8 103,63 35,66 0,17 8,76 

Merlot 152 V. vinifera Black 125,93 19,32 18,9 0,75 25,2 356,26 32,26 -0,29 -0,1 

Montepulciano 153 V. vinifera Black 150,58 36,24 17,1 0,79 21,72 146,11 31,97 -0,26 -0,49 

Moscatel Argentina 154 V. vinifera Black 181,53 46,3 15,8 0,42 37,71 9,63 38,03 5,63 1,5 

Moscatel Azul 155* Vitis interspecific crossing Black 92,56 43,3 20,5 0,64 32,2 298,11 31,05 -0,64 0,56 

Moscatel de Hamburgo 156 V. vinifera Black 122,28 36,05 18,5 0,72 25,69 116,09 31,97 0,68 -0,16 

Moscatel Nazareno 157 V. vinifera White 230,05 31,35 18,5 0,71 26,38 0 42,81 -3,28 10,97 

Moscatel Rosado 158 V. vinifera Rose 469,65 51,99 15,5 0,57 27,19 0 39,12 -0,93 7,04 

Moscato Embrapa 159 Vitis interspecific crossing White 143,87 30,5 20 0,31 65,08 1,4 43,76 -2,24 11,14 

Moscato Giallo 160 V. vinifera White 222,01 30,47 16,9 0,63 26,84 0,47 41,75 -3,57 14,13 

Muska 161 Vitis interspecific crossing Black 188,76 45,07 18,3 0,42 43,57 46,34 33,86 2,52 -0,74 

Nebiollo 162 V. vinifera Black 97,03 17,34 16,3 0,9 18,11 35,47 37,62 3,43 -0,97 
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Negro Amaro 163 V. vinifera Black 131,5 30,26 18,6 0,7 27,04 120,16 31,4 -0,31 -0,71 

Niabell 164 Vitis interspecific crossing Black 185,66 75,01 15 0,62 24,13 358,41 34,96 -0,59 -1 

Niagara Branca 165 Vitis interspecific crossing White 135,1 54,69 18,1 0,3 60,33 0 39,54 -1,86 10,1 

Niagara Branca Oval 166 Vitis interspecific crossing White 70,97 38,27 16 0,41 38,82 6,47 42,1 -3,43 8,62 

Niagara Maravilha 167 Vitis interspecific crossing Rose 170,98 49,26 17,4 0,26 66,38 10,25 35,14 4,9 2,2 

Niagara Rajada 168 Vitis interspecific crossing White 201,78 41,49 17,1 0,35 49,87 2,06 41,43 -1,23 7,26 

Niagara Rosada Escura 169 Vitis interspecific crossing Rose 179,05 52,28 17,7 0,31 57,59 8,83 33,4 4,21 1,65 

Niagara Rosada Variegada 170 Vitis interspecific crossing Rose 133,22 37,05 17,7 0,32 56,21 2,34 34,82 4,06 0,3 

Niagara Rosada 171 Vitis interspecific crossing Rose 113,35 45,06 17,7 0,38 47,33 2,55 36,91 3,07 -0,02 

Niagara Sem Semente 172 Vitis interspecific crossing Rose 84,9 22,79 18,7 1,7 40,18 24,67 34,66 2,72 -0,05 
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Continuação Tabela 4.  Descrição dos genótipos, cor da baga e média das repetições para os parâmetros MFB, massa fresca da baga; MFC, massa 

fresca do cacho; SS, sólidos solúveis; AT, acidez titulável; Ratio; Antocianinas; L, luminosidade (sistema CIELAB); a, posição da cor no eixo 

verde-vermelho (sistema Cielab) e b, posição da cor no eixo azul-amarelo (sistema Cielab) de 235 genótipos da safra 2021. 

Genótipo Número Espécie Cor MFC MFB SS AT Ratio Antocianina L a b 

Muska 161 Vitis interspecific crossing Black 188,76 45,07 18,3 0,42 43,57 46,34 33,86 2,52 -0,74 

Nebiollo 162 V. vinifera Black 97,03 17,34 16,3 0,9 18,11 35,47 37,62 3,43 -0,97 

Negro Amaro 163 V. vinifera Black 131,5 30,26 18,6 0,7 27,04 120,16 31,4 -0,31 -0,71 

Niabell 164 Vitis interspecific crossing Black 185,66 75,01 15 0,62 24,13 358,41 34,96 -0,59 -1 

Niagara Branca 165 Vitis interspecific crossing White 135,1 54,69 18,1 0,3 60,33 0 39,54 -1,86 10,1 

Niagara Branca Oval 166 Vitis interspecific crossing White 70,97 38,27 16 0,41 38,82 6,47 42,1 -3,43 8,62 

Niagara Maravilha 167 Vitis interspecific crossing Rose 170,98 49,26 17,4 0,26 66,38 10,25 35,14 4,9 2,2 

Niagara Rajada 168 Vitis interspecific crossing White 201,78 41,49 17,1 0,35 49,87 2,06 41,43 -1,23 7,26 

Niagara Rosada Escura 169 Vitis interspecific crossing Rose 179,05 52,28 17,7 0,31 57,59 8,83 33,4 4,21 1,65 

Niagara Rosada Variegada 170 Vitis interspecific crossing Rose 133,22 37,05 17,7 0,32 56,21 2,34 34,82 4,06 0,3 

Niagara Rosada 171 Vitis interspecific crossing Rose 113,35 45,06 17,7 0,38 47,33 2,55 36,91 3,07 -0,02 

Niagara Sem Semente 172 Vitis interspecific crossing Rose 84,9 22,79 18,7 1,7 40,18 24,67 34,66 2,72 -0,05 

Niagara Steck 173 Vitis interspecific crossing Rose 131.17 31.04 16.7 0.71 23.45 0 37.38 4.27 7.98 

Niagara Branca Gigante 174 Vitis interspecific crossing Rose 136.52 59.38 17 0.38 46 0 43.15 -2.04 9.34 

Noble/Carlos 175* Vitis rotundifolia Black 44.26 35.87 18.1 0.5 48.85 1765.56 29.86 1.89 0.55 

Petit Verdot Faux 176 V. vinifera Black 184.52 18.12 18.5 1.39 13.33 644.34 33.23 -0.85 -0.83 

Pinot Gris 177* V. vinifera Rose 64.47 14.61 20.6 0.6 34.45 26.41 31.44 1.95 1.32 

Pinot Noir 178* V. vinifera Black 86.67 16.88 19.5 0.69 28.26 108.73 31.48 0.54 -0.22 

Portuguesa 179 Vitis interspecific crossing Rose 84.24 46.04 17.5 0.86 20.68 45.42 33.55 5.64 1.51 

Primitivo 180 V. vinifera Black 139.65 25.31 16.1 0.96 16.85 148.61 32.09 -0.53 -0.88 
 *genótipos selecionados no indice de seleção MGIDI; Números dos genótipos coloridos de acordo com o cluster, sendo azul cluster um, amarelo cluster dois e cinza 

cluster três. 
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Continuação Tabela 4.  Descrição dos genótipos, cor da baga e média das repetições para os parâmetros MFB, massa fresca da baga; MFC, massa 

fresca do cacho; SS, sólidos solúveis; AT, acidez titulável; Ratio; Antocianinas; L, luminosidade (sistema CIELAB); a, posição da cor no eixo 

verde-vermelho (sistema Cielab) e b, posição da cor no eixo azul-amarelo (sistema Cielab) de 235 genótipos da safra 2021. 

Genótipo Número Espécie Cor MFC MFB SS AT Ratio Antocianina L a b 

Prossecco 181 V. vinifera White 102.75 19.92 14.1 0.66 21.36 0 45.07 -1.38 11.83 

Ragoo 182 NA Black 55.05 56 13.3 0.68 20.2 303.25 28.59 1.29 0.85 

Rebo 183* V. vinifera Black 28.91 12.97 18.6 0.53 35.43 569.28 32.75 -0.7 -0.87 

Riesling 184 V. vinifera White 60.33 16.53 20.9 0.57 36.81 0 45.57 2.02 13.85 

Roanoke 185 Vitis rotundifolia White 59 71.67 10.4 0.98 11.11 0 45.53 -0.19 13.04 

Sangiovese 186 V. vinifera Black 203.59 34.24 18.2 0.82 22.29 67.72 29.81 -0.06 0.44 

Saturno 187 Vitis interspecific crossing Rose 128.25 27.6 20.5 0.32 65.24 3.35 38.37 5.23 3.78 

Seibel 08.712 188 Vitis interspecific crossing White 176.43 22.24 18.1 0.72 25.43 1.93 48.86 2.46 8.59 

Seibel 1000 189 Vitis interspecific crossing Black 88.35 16.78 16.2 0.45 36 154.22 32.76 0.41 -1.03 

Seibel 10096 190 Vitis interspecific crossing Black 370.1 16.31 20.3 0.8 25.31 1208.25 33.48 -0.96 -1.04 

Seibel 1077 191 Vitis interspecific crossing Black 110.01 19.72 16.1 0.77 21.08 2185.91 34.48 -1.07 -1.32 

Seibel 10878 192* Vitis interspecific crossing Black 91.92 20.61 20.5 0.68 30.06 507.35 29.99 -0.7 0.19 

Seibel 11342 193 Vitis interspecific crossing White 121.31 23.33 11.3 0.62 18.15 2.05 37.47 2.42 7.6 

Seibel 128 194 Vitis interspecific crossing Black 104.04 15.72 19.1 0.98 19.6 1221.48 32.54 -1.01 -1.43 

Seibel 13680 195 Vitis interspecific crossing White 104,23 22,33 18,7 0,9 20,78 0,8 44,93 2,17 10,59 

Seibel 159 196 Vitis interspecific crossing Black 101,74 20,39 15,9 0,92 17,38 1264,44 30,63 -0,99 0,63 

Seibel 2 197 Vitis interspecific crossing Black 141,36 16,3 19,5 1,03 19,03 266,04 32,57 -1,03 -0,88 

Seibel 2021 198 Vitis interspecific crossing Black 117,49 25,21 16,3 0,65 24,99 757,09 31,4 -1,08 -0,76 

Seibel 4638 199 Vitis interspecific crossing White 93,99 16,32 18 0,9 20 2,9 42,21 -0,07 9,39 

Seibel 4643 200 Vitis interspecific crossing Black 208,08 14,02 16,6 0,58 28,74 4,71 43,71 0,56 11,99 
 *genótipos selecionados no indice de seleção MGIDI; Números dos genótipos coloridos de acordo com o cluster, sendo azul cluster um, amarelo cluster dois e cinza 

cluster três. 
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Continuação Tabela 4.  Descrição dos genótipos, cor da baga e média das repetições para os parâmetros MFB, massa fresca da baga; MFC, massa 

fresca do cacho; SS, sólidos solúveis; AT, acidez titulável; Ratio; Antocianinas; L, luminosidade (sistema CIELAB); a, posição da cor no eixo 

verde-vermelho (sistema Cielab) e b, posição da cor no eixo azul-amarelo (sistema Cielab) de 235 genótipos da safra 2021. 

Genótipo Número Espécie Cor MFC MFB SS AT Ratio Antocianina L a b 

Seibel 4681 201 Vitis interspecific crossing White 102,58 15,63 16,4 0,52 31,69 3,45 45,79 -0,96 14,44 

Seibel 5163 202 Vitis interspecific crossing Black 131,72 15,4 16 0,8 20,13 862,98 33,39 -0,98 -1,32 

Seibel 5213 203 Vitis interspecific crossing White 165,75 19 24,9 0,61 40,99 0 43,18 -1,13 7,64 

Seibel 5409 204 Vitis interspecific crossing White 117 22,05 19,7 0,77 25,5 0 39,79 -0,8 9,02 

Seibel 5455 205 Vitis interspecific crossing Black 199,11 30,87 14,9 0,68 21,85 1519,52 32,02 -1,14 -0,27 

Seibel 5520 206 Vitis interspecific crossing Black 129,38 23,75 16,5 0,6 27,5 579,07 33,25 0,37 -0,37 

Seibel 60 207 Vitis interspecific crossing White 128,8 23,3 20,9 0,55 38,29 0 41,65 -2,41 10,85 

Seibel 7053 208* Vitis interspecific crossing Black 135,05 18,53 19,4 0,66 29,45 1077,6 33,49 -1,02 -1,1 

Seibel 7502 209 Vitis interspecific crossing Black 262,84 14,03 14 1,58 8,87 220,66 30,71 0,33 0,44 

Seibel 8724 210 Vitis interspecific crossing White 140,24 25,62 17,1 0,49 35,11 0,34 43,21 -0,59 9,43 

Seibel 8745 211 Vitis interspecific crossing Black 131,06 28,3 15,6 0,86 18,58 4 31,31 -0,23 0,03 

Seibel 8748 212* Vitis interspecific crossing Black 90,24 17,2 17,8 0,64 27,93 455,56 32,5 -0,35 -0,41 

Sémillon 213 V. vinifera White 121,37 30,76 19,9 0,51 39,31 0,56 41,35 -2,07 10,84 

Seyve Villard 5276 214 Vitis interspecific crossing White 141,18 17,11 22,1 0,59 38,02 1,71 41,77 -1,79 13,13 

Solaris 215 Vitis interspecific crossing White 119 16,69 24 0,62 38,64 1,95 41,22 -2,48 9,95 

SR 496-09 216 Vitis interspecific crossing Black 134,44 15,76 17,5 0,86 20,32 458,17 32,17 -0,54 -0,99 

Sr 5010-08 217 Vitis interspecific crossing Black 111,05 8,94 18,1 0,83 21,94 2,96 33 -0,95 -1,1 

SR 501-17 (IAC Ribas) 218 Vitis interspecific crossing White 151,96 24,96 18,07 0,67 29,01 1007,12 37,95 1,41 6,6 

SR 5012-34 (Dona Emília) 219 Vitis interspecific crossing Black 96 12,07 17,9 0,86 20,8 575,39 33,98 -0,82 -1,29 

SR 507-38 220* Vitis interspecific crossing Black 106,63 16,8 21,6 0,56 38,92 744,44 33,26 -1,17 -1,23 
 *genótipos selecionados no indice de seleção MGIDI; Números dos genótipos coloridos de acordo com o cluster, sendo azul cluster um, amarelo cluster dois e cinza 

cluster três. 
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Continuação Tabela 4.  Descrição dos genótipos, cor da baga e média das repetições para os parâmetros MFB, massa fresca da baga; MFC, massa 

fresca do cacho; SS, sólidos solúveis; AT, acidez titulável; Ratio; Antocianinas; L, luminosidade (sistema CIELAB); a, posição da cor no eixo 

verde-vermelho (sistema Cielab) e b, posição da cor no eixo azul-amarelo (sistema Cielab) de 235 genótipos da safra 2021 

Tannat 221 V. vinifera Black 113,72 17,94 20,9 0,81 25,9 888,23 33,46 -1,03 -0,45 

Tempranilho 222 V. vinifera Black 255,39 22,14 16 0,87 18,39 193,56 32,86 -0,4 -0,9 

Teroldego 223 V. vinifera Black 33,48 18,54 18,2 0,83 22,06 1080,2 32,86 -1,11 -0,63 

Tieta 224 Vitis interspecific crossing Rose 65,11 25,17 20,9 0,54 38,73 8,56 38,53 6,08 2,93 

Tinta Cão 225 V. vinifera Black 52,3 17,21 18 0,9 20 562,99 34,2 -0,78 -0,79 

Tinta RG 226* V. vinifera Black 161,19 16,23 20,5 0,59 35,04 258,82 33,74 -0,89 -1,53 

Torrontes Riojano 227 V. vinifera White 192,53 38,06 16,3 0,53 31,05 2,69 38,85 -3,13 10,55 

Touriga Nacional 228 V. vinifera Black 46,6 18,84 14,8 1,12 13,24 569,81 33,52 -0,7 -1,24 

Trebiano Toscano 229 V. vinifera White 198,84 28,91 15,1 0,81 18,64 0 41,34 -1,51 9,2 

Uva di troia 230 V. vinifera Black 154,6 43,75 16,6 0,58 28,93 225,05 31,43 -0,78 -0,1 

V. berlandieri 231 V. berlandieri Black 46,22 23,84 18 1,4 12,83 1159,09 34,13 -1,19 -0,96 

Vênus 232 Vitis interspecific crossing Black 144,59 38,27 19,8 0,64 31,1 162,6 32,08 -0,39 -0,01 

Vermentino 233 V. vinifera White 150,1 39,71 13 0,8 16,37 0,4 40,72 -1,94 6,57 

Villenave 234 NA White 132,13 16,54 17,2 0,95 18,21 1,39 43,89 -1,44 13,08 

Viognier  235 V. vinifera White 150,13 15,82 20,1 0,67 30,12 1,06 42,47 -2,13 14,53 
 *genótipos selecionados no indice de seleção MGIDI; Números dos genótipos coloridos de acordo com o cluster, sendo azul cluster um, amarelo cluster dois e cinza 

cluster três. 

 


