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SANTOS, PAULO CÉSAR DA SILVA. CARACTERIZAÇÃO DE ACESSOS DE 

Psidium cattleyanum Sabine: UMA ABORDAGEM BIBLIOMÉTRICA, 

MORFOLÓGICA E MOLECULAR. 2025. Orientador: Ricardo Gallo. 

Coorientadores: Marcone Moreira Santos; José Severino Lira Júnior. 

 

RESUMO 

 

O Brasil abriga uma das maiores biodiversidades do mundo, com inúmeras espécies 

nativas pouco exploradas. A Psidium cattleyanum Sabine destaca-se entre essas espécies 

subutilizadas da família Myrtaceae, apresentando um grande potencial para exploração 

comercial. Assim, o objetivo do estudo é avaliar o potencial bioativo e genético da P. 

cattleyanum, por meio de uma abordagem bibliométrica, morfológica e molecular, com 

vistas a identificar características que possam contribuir para o melhoramento genético e 

a valorização da espécie. Para isso, no primeiro capítulo foi realizado um estudo sobre o 

desenvolvimento científico sobre compostos bioativos e aplicações da P. cattleyanum 

entre os anos de 2013-2023. No segundo capítulo, avaliou-se a diversidade genotípica 

com base em características morfológicas de um banco de germoplasma de P. 

cattleyanum. Já no terceiro capítulo, pretende-se a diversidade genética e a estrutura 

populacional do banco de P. cattleyanum utilizando marcadores do tipo SSR. Nos últimos 

anos, uma pesquisa sobre P. cattleyanum cresceu significativamente, destacando seu valor 

em áreas como ciências de plantas e tecnologia de alimentos. A espécie é uma rica fonte 

de compostos bioativos com propriedades antioxidantes, antimicrobianas, 

antiproliferativas e antihiperglicêmicas, além de ser utilizada como matéria-prima para a 

indústria alimentícia e farmacêutica. Além disso, a variabilidade genética presente no 

banco de germoplasma oferece potencial para ganhos genotípicos em programas de 

melhoramento, permitindo a seleção de acessos com características desejáveis para o 

rendimento e qualidade dos frutos. A identificação de indivíduos como A1.30, A1.40, 

A1.48, A1.44 e A1.21 ressalta essa capacidade de seleção. A análise dos marcadores SSR 

revelou diversidade genética em nível molecular entre os acessos do banco de 

germoplasma. Os marcadores utilizados demonstraram eficiência na distinção dos 

acessos, contribuindo para a identificação da variabilidade genética presente, o que pode 

direcionar a seleção de acessos com características desejáveis para futuras cadeias 

produtivas e programas de melhoramento da espécie. 

 

Palavras-chave: Araçá; compostos bioativos; caracterização fenotípica; diversidade 

genética; marcadores SSR 

 

 



 
 

SANTOS, PAULO CÉSAR DA SILVA. CHARACTERIZATION OF Psidium 

cattleyanum Sabine ACCESSORIES: A BLIOMETRIC, MORPHOLOGICAL AND 

MOLECULAR APPROACH 2025. Advisor: Ricardo Gallo. Co-advisors: Marcone 

Moreira Santos; José Severino Lira Júnior 

 

 

ABSTRACT 

 

Brazil is home to one of the largest biodiversities in the world, with numerous native 

species that remain underexplored. Psidium cattleyanum Sabine stands out among these 

underutilized species in the Myrtaceae family, showing significant potential for 

commercial exploitation. Therefore, the aim of this study is to evaluate the bioactive and 

genetic potential of P. cattleyanum through a bibliometric, morphological, and molecular 

approach, with the goal of identifying traits that could contribute to genetic improvement 

and the valorization of the species. In the first chapter, a study was conducted on the 

scientific development of bioactive compounds and applications of P. cattleyanum from 

2013 to 2023. The second chapter assesses the genotypic diversity based on 

morphological traits from a germplasm bank of P. cattleyanum. The third chapter aims to 

investigate the genetic diversity and population structure of the P. cattleyanum bank using 

SSR markers. In recent years, research on P. cattleyanum has significantly increased, 

highlighting its value in fields such as plant sciences and food technology. The species is 

a rich source of bioactive compounds with antioxidant, antimicrobial, antiproliferative, 

and antihyperglycemic properties, and it is also used as raw material for the food and 

pharmaceutical industries. Additionally, the genetic variability present in the germplasm 

bank offers potential for genotypic gains in breeding programs, allowing for the selection 

of accessions with desirable traits for fruit yield and quality. The analysis of SSR markers 

revealed genetic diversity at the molecular level among the accessions in the germplasm 

bank. The markers used proved effective in distinguishing the accessions, contributing to 

the identification of existing genetic variability. This information can guide the selection 

of accessions with desirable traits for future production chains and breeding programs for 

the species. 

 

Keywords: Araçá; bioactive compounds; phenotypic characterization; genetic diversity; 

SSR markers. 
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1. INTRODUÇÃO GERAL 

A biodiversidade dos ecossistemas brasileiros abrange uma ampla variedade de 

espécies frutíferas nativas, muitas das quais ainda são subutilizadas, representando um 

potencial pouco explorado. Entre essas espécies, destacam-se frutíferas com propriedades 

bioativas que podem ser destinadas a diversas cadeias produtivas (OMOTAYO; AREMU, 

2020; POONIA; KUMAR, 2024).  

A subutilização dessas frutíferas reflete não apenas a falta de conhecimento sobre 

suas propriedades, mas também a falta de investimentos em pesquisas que podem 

impulsionar seu uso em diferentes setores. O desenvolvimento de tecnologias que 

agreguem valor a esses recursos naturais possibilita impactos socioeconômicos, 

principalmente para as comunidades locais que dependem delas para sua subsistência. O 

potencial dessas espécies tem despertado o interesse de diversos pesquisadores, que 

buscam estratégias para integrá-las em cadeias produtivas (DUARTE-CASAR et al., 

2024; FARIAS et al., 2020). 

Para aprofundar a compreensão sobre essas espécies, é fundamental reunir dados 

sobre tendências de pesquisa, identificar as principais instituições e pesquisadores 

envolvidos, e explorar fontes relevantes de literatura. Nesse sentido, os estudos 

bibliométricos são frequentemente usados para avaliar o impacto acadêmico de autores, 

grupos ou publicações, quantificando o impacto da pesquisa por meio de análises de 

desempenho e métricas de produtividade. A bibliometria fornece informações sobre o 

estado atual de uma área do conhecimento, sendo um recurso valioso para o delineamento 

de futuras linhas de pesquisa (DONTHU et al., 2021; NIELSEN et al., 2023). Assim, a 

aplicação dessa metodologia pode contribuir diretamente para mapear o panorama 

científico dessas espécies.  

Entre as frutas nativas brasileiras, a Psidium cattleyanum Sabine, conhecida 

popularmente como araçá, destaca-se como uma espécie de grande potencial, mesmo que 

pouco explorada comercialmente. Seus frutos, além de serem consumidos in natura e em 

produtos processados, apresentam compostos bioativos com propriedades antioxidantes, 

antimicrobianas e antiproliferativas, o que sugere uma aplicabilidade promissora tanto na 

indústria alimentícia quanto na farmacêutica (PATEL 2012; VINHOLES et al., 2020).   

Para viabilizar o uso sustentável dessa espécie, são necessárias estratégias de 

conservação e manejo adequado de seus recursos genéticos. Neste contexto, os bancos 

ativos de germoplasma (BAGs) desempenham um papel essencial na preservação da 

diversidade genética, fornecendo a base para programas de melhoramento genético e 
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assegurando a conservação das espécies frente a ameaças ambientais, como as mudanças 

climáticas e a degradação dos ecossistemas. Além disso, os BAGs disponibilizam 

germoplasma para a reintrodução dessas espécies em seus habitats naturais, contribuindo 

para a manutenção e recuperação dos ecossistemas (ABELI et al., 2019; SANTONIERI; 

BUSTAMANTE, 2016; SILVEIRA et al., 2018).  

Ao preservar a variabilidade genética, os bancos de germoplasma garantem acesso 

a um conjunto diversificado de características fenotípicas e genotípicas, essenciais para  

estimar as informações de interesse para o melhoramento genético (BORÉM; 

MIRANDA; FRITSCHE-NETO, 2021; CHAVARRÍA-PEREZ et al., 2020; TRIPATHI et 

al., 2022). Estudos iniciais de caracterização e conservação do germoplasma representam 

o ponto de partida para o processo de domesticação e melhoramento de espécies 

frutíferas, permitindo a seleção de características promissoras para gerações futuras 

(SOUZA, MARILIA et al., 2015).  

A caracterização inicial, utilizando descritores morfológicos, constitui o primeiro 

passo nesse processo, possibilitando a identificação da variabilidade fenotípica e a sua 

correlação com o potencial de uso em diversas culturas (JESUS et al., 2022; KOLEY et 

al., 2024; ZHANG, YING et al., 2022). Além de aspectos como morfologia, cor, firmeza 

e rendimento dos frutos, é fundamental integrar a análise de sua composição química. 

(FARIA et al., 2021; ZERKANI et al., 2022). Essas avaliações, tanto morfológicas quanto 

físico-químicas, proporcionam uma base para a seleção de genitores com características 

de interesse, auxiliando na conservação de recursos genéticos e na maximização do valor 

nutricional e farmacológico dos frutos, fundamentais para programas de melhoramento 

que buscam aumentar o rendimento e a qualidade dos frutos (MAULIÓN et al., 2016; 

SUN et al., 2018; KYRIACOU et al., 2020; JENA et al. 2021; NUNES et al., 2021). 

Embora os estudos morfológicos forneçam uma base inicial fundamental, a 

caracterização genética por meio de marcadores genéticos de DNA tem se mostrado 

altamente eficaz na complementação dessas análises, possibilitando uma melhor 

caracterização do germoplasma, diversidade genética e na identificação de características 

de interesse econômico de diversas espécies (KOLEY et al., 2024; ZHANG, YING et al., 

2022; ZOU et al., 2023). Entre os métodos utilizados, os baseados na ocorrência em 

cadeia da polimerase (PCR), como as repetições de sequência simples (SSR), podem ser 

usados para mapeamento genético, verificação de identidade genética e análise de 

relações genéticas entre indivíduos (PALAPALA; AKWEE, 2016). Esses métodos são 

capazes de identificar polimorfismos sem a necessidade de sequenciamento do DNA dos 
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organismos, oferecendo assim, abordagens simples, econômicas e eficientes para a 

avaliação da diversidade genética (SÁ et al., 2022).  

A integração dessas ferramentas morfológicas e moleculares, para caracterização 

do germoplasma, aliada a análises de tendências científicas, como a bibliometria, pode 

fornecer uma visão mais completa do estado atual das pesquisas e das áreas que ainda 

necessitam de desenvolvimento, como no caso da P. cattleyanum. Com isso, as hipóteses 

abordadas são: (i) estudos recentes na literatura evidenciam que a P. cattleyanum 

apresenta compostos bioativos com propriedades funcionais, capazes de agregar valor à 

diferentes cadeias produtivas (ii) a diversidade genotípica presente no banco de 

germoplasma de P. cattleyanum permitirá selecionar acessos divergentes em qualidade de 

frutos, a partir de caracteres morfológicos; e (iii) o banco de P. cattleyanum apresenta 

diversidade genética entre os acessos, permitindo a identificação de relações genéticas 

por meio de marcadores SSR. 

Os objetivos específicos deste estudo buscam explorar lacunas e oportunidades de 

pesquisa associadas a P. cattleyanum. O Capítulo 1 visa explorar os principais estudos 

sobre a espécie, utilizando uma metodologia mista que combina análise bibliométrica e 

revisão de literatura, com foco nos compostos bioativos, propriedades funcionais e nas 

aplicações de valor agregado. O Capítulo 2 se propõe a avaliar a diversidade genotípica 

existente em um banco de germoplasma de P. cattleyanum, a partir de descritores 

morfológicos, a fim de selecionar acessos divergentes e superiores em relação à qualidade 

dos frutos. Já o Capítulo 3 busca avaliar a diversidade genética e a estrutura populacional 

do banco de P. cattleyanum usando marcadores SSR. 

 

2. REVISÃO DE LITERATURA   

2.1 Aspectos gerais da Psidium cattleyanum Sabine 

Psidium cattleyanum Sabine é espécie que uma pertence a família Myrtaceae, um 

grupo ecologicamente importante de angiospermas nos Neotrópicos (VASCONCELOS 

et al., 2017). É uma espécie nativa do Brasil e apresenta uma ampla área de ocorrência. 

A distribuição natural da espécie se estende ao longo da costa atlântica, desde o nordeste 

do Brasil até o Uruguai (MBOBO et al., 2022). A ampla ocorrência dessa espécie é 

atribuída à sua significativa plasticidade ambiental, que lhe permite adaptar-se a 

diferentes condições edafoclimáticas (PEREIRA et al., 2018). 

A espécie é popularmente conhecida como araçá, araçazeiro, araçá-amarelo, 

araçá-vermelho, araçá-rosa (AMARAL et al., 2021; MITRA et al., 2012). É caracterizada 
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como árvore ou arbusto frutífero perenifólio, podendo atingir 1-4 m de altura 

(BIEGELMEYER et al., 2011; RASEIRA; RASEIRA, 1996). O sistema reprodutivo da 

P. cattleyanum é predominantemente alógamo, ou seja, a polinização é realizada por 

agentes externos, como abelhas, e ocorre entre indivíduos diferentes (OLIVEIRA et al., 

2021; RASEIRA; RASEIRA, 1996). No entanto, também pode ocorrer a autofecundação 

em baixa frequência (CARVALHO JUNIOR et al., 2023).  

O florescimento ocorre durante um longo período do ano, abrangendo os meses 

de outubro a novembro, em condições naturais no Sul do país. A espécie quando cultivada 

em outras regiões, observa-se épocas destintas de florescimento, ocorrendo de junho a 

dezembro. Os frutos começam a amadurecer a partir do final de setembro, podendo 

prolongar até março (FRAZON et al., 2009; RASEIRA; RASEIRA, 1996). Considerando 

a produção de 2 kg por planta, os pomares de Psidium spp. podem produzir cerca de 10 

toneladas de fruta por hectare (FRAZON et al., 2009).  

Botanicamente, os frutos são bagas obovóides ou oblonga, variando entre 2,2 cm 

e 5 cm.  Seu peso pode ultrapassar 20 g em alguns casos, com alto número de sementes 

(100-200) (MBOBO et al., 2022), e epicarpo com coloração variando de amarelo a 

vermelho (BIEGELMEYER et al., 2011; PEREIRA et al., 2018).  A variedade de cores 

dos frutos de P. cattleyanum pode ser encontrada em diversos locais, onde os indivíduos 

podem exibir variação na cor tanto em função dos aspectos ecológicos, como pelas 

condições ambientais que influenciam na adaptação das espécies (VETÖ et al., 2020). 

A P. cattleyanum pode se reproduzir por meio de sementes ou por propagação 

vegetativa, como estaquia e enxertia (TNG et al., 2016). A propagação por sementes é a 

mais comum, pois as sementes são facilmente coletadas e armazenadas (SILVA; PEREZ; 

PAULA, 2011). No entanto, a propagação vegetativa pode ser preferida em alguns casos, 

pois permite a manutenção de características desejáveis das plantas-mãe (RODRIGUEZ; 

PRADELLA; SOUZA; et al., 2016). A enxertia é uma técnica comum na produção 

comercial nas espécies do gênero Psidium, pois permite a obtenção de plantas com 

características específicas, como resistência a doenças e maior produtividade 

(CAVALCANTI JUNIOR et al., 2021; MACAN; CARDOSO, 2019; RASEIRA; 

RASEIRA, 1996; SINGH, KRISHAN KUMAR; KRISHAN; SINGH, 2018). 

2.1.1 Poliploidia 

O gênero Psidium é reconhecido pela sua variabilidade cromossômica, sendo que 

para este gênero, o número típico de cromossomos é estabelecido como 2n=22. Os 
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araçazeiros, como Psidium guineense e Psidium friedrichsthalianum, são espécies 

tetraploides com 2n=44 cromossomos, enquanto a Psidium myrtoides é octaploides com 

2n=88 cromossomos. No entanto, na P. cattleyanum, observam-se citótipos poliploides 

variando de 2n=44 a 2n=88 (SOUZA et al. 2015; MARQUES et al., 2016; NOIA et al., 

2017). Machado (2016), descreve 9 citótipos para a espécie, que variam entre 2n=3x=33 

e 2n=12x=132, demonstrando uma tendência à poliploidia no gênero. 

 

2.1.2 Sistema reprodutivo  

A P. cattleyanum apresenta flores brancas (Figura 1), hermafroditas, com 

numerosos estames, e com ovário ínfero, em geral com três a quatro lóculos, geralmente 

com mais de 100 óvulos (RASEIRA; RASEIRA, 1996). A formação hermafrodita das 

flores permite que ocorram tanto a autopolinização quanto a polinização cruzada, 

afetando diretamente a diversidade genética dos descendentes.  

 

 

 

Figura 1. Flor da Psidium cattleyanum Sabine (A) e presença de polinizador (B) 

Fonte: Autor, 2024 

Estudos sobre os métodos de polinização em P. cattleyanum, especialmente em 

relação à taxa de frutificação, revelam diferenças significativas entre a polinização aberta 

e a autopolinização. Segundo Raseira e Raseira (1996) e Carvalho Junior et al. (2023), a 

polinização aberta resulta em uma produção de frutos consideravelmente maior em 

comparação à autopolinização. Além disso, Costa et al. (2016) também observaram a 

formação de frutos por autopolinização, tanto manual quanto espontânea, confirmando a 

autocompatibilidade da P. cattleyanum. 
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Diversos mecanismos podem prevenir a autopolinização, desde a 

autoincompatibilidade até características fisiológicas e morfológicas da planta e flor 

(BORÉM; MIRANDA; FRITSCHE-NETO, 2021). Segundo Costa et al. (2016) as flores 

da P. cattleyanum não apresentam características morfológicas que dificultem a 

autopolinização, e, por isso, tanto as anteras rimosas como a disponibilidade abundante 

de pólen favorecem a autopolinização na espécie.  

Em plantas com flores hermafroditas como a P. cattleyanum, o sistema 

reprodutivo pode combinar autofecundações com cruzamentos, de modo que, esses 

cruzamentos podem ocorrer de forma aleatória ou sistemática. Isso pode resultar em 

descendentes de polinização aberta, que podem ser compostas por mistura de irmãos com 

diferentes níveis de relação genética, incluindo irmãos oriundos de autofecundação, 

irmãos-completos e meios-irmãos (MORI et al., 2013; RITLAND, 1989). 

 

2.1.3 Polinizadores da P. cattleiyanum  

A polinização das Myrtaceae é predominantemente realizada por uma diversidade 

de pequenos insetos, como abelhas, vespas, moscas e besouros, além da participação 

ocasional de pequenos vertebrados, como pássaros, em que que podem ser considerados 

visitantes florais, polinizadores efetivos ou polinizadores ocasionais (GOMES; 

PINHEIRO, 2007). Especificamente em P. cattleyanum, as abelhas são consideradas os 

polinizadores mais eficazes, ocupando um papel central na dinâmica reprodutiva da 

espécie (FRAZON et al., 2009).  

A diversidade de visitantes florais da P. cattleyanum foi avaliada em um fragmento 

de Mata Atlântica e em área urbana. Costa et al. (2016) registraram que a P. cattleyanum 

atrai uma gama diversificada de polinizadores, categorizados em quatro ordens principais 

de insetos: Lepidoptera, Diptera, Coleoptera e Hymenoptera. Dentre essas, a ordem 

Hymenoptera predominou como a mais significativa, com as abelhas sendo os 

polinizadores mais representativos e efetivos, desempenhando um papel crucial na 

biologia reprodutiva da espécie. Os atributos florais da P. cattleyanum direcionam para 

uma síndrome melitofila, ou seja, uma polinização principalmente por abelhas. No 

entanto, é reconhecido que as plantas frequentemente atraem uma ampla variedade de 

visitantes florais generalistas (OLLERTON et al., 2009).  
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2.1.4 Apomixia  

A apomixia é uma forma de reprodução assexuada que ocorre por meio de 

sementes, resultando em descendentes geneticamente idênticos à planta-mãe. Neste 

processo, a progênie é gerada a partir de uma célula ovo não fertilizada e diploide, o que 

significa que não ocorre a redução do número de cromossomos típica da reprodução 

sexual (ORTIZ et al., 2013). Essa forma de reprodução foi observada em P. cattleyanum. 

Em um estudo conduzido por Raseira e Raseira (1996) com botões florais de P. 

cattleyanum, os autores observaram ao emascular e ensacar essas estruturas sem realizar 

polinização, houve a formação de frutos, sugerindo ocorrência de partenocarpia ou 

apomixia. A presença de sementes nos frutos e a uniformidade observada na progênie, 

todas derivadas de uma mesma plantam mãe, aponta para a apomixia como a causa mais 

provável dessas observações. Esses achados fornecem evidências de que a espécie em 

estudo pode possuir apomixia de forma facultativa. 

 

2.2 Recursos genéticos da P. cattleyanum 

Com cerca de 46.500 espécies identificadas, o Brasil possui a maior diversidade e 

variabilidade genética vegetal do mundo (ZANDONÁ et al., 2020). Apesar do grande 

valor e do potencial já demonstrados pelas espécies nativas, a domesticação de espécies 

frutíferas de valor econômico no país ainda requer muitos esforços (MEDINA et al., 2011; 

VIEIRA; CAMILLO; CORADIN, 2016). 

A escassez de informações sobre a biologia das espécies, fisiologia do 

desenvolvimento, a adaptabilidade e estabilidade frente as modificações climáticas e 

ambientais, os mecanismos de polinização e dispersão, assim como para os recursos 

genéticos, têm sido apontados como fatores limitantes que restringem e dificultam a 

domesticação e propagação dessas espécies (BEZERRA et al., 2018). 

Atualmente, com exceção da Psidium guajava L., não há plantios de espécies do 

gênero Psidium spp. destinadas a aplicações comerciais ou industriais em larga escala. O 

germoplasma presente em seu habitat natural, nos diversos biomas onde ocorrem, é 

praticamente desconhecido (BITTENCOURT et al., 2019) exceto por algumas pequenas 

coleções ativas mantidas por instituições de pesquisa agropecuária e universidades no 

país.  

Em meio a esse cenário, destaca-se a Embrapa Clima Temperado, que deu início 

à sua coleção em 1986. Os esforços dedicados a seleção de genótipos culminaram no 
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lançamento de duas cultivares de araçazeiro nativo da P. cattleyanum, as quais são 

atualmente conhecidas como "Ya-cy" e "Irapuã". A primeira produz frutos com casca 

amarela, enquanto a segunda, frutos com casca vermelha. Ambas as cultivares foram 

obtidas por meio da seleção de plantas oriundas de coletas realizadas em distintas regiões 

do estado. Embora essas cultivares sejam cultivadas em pomares comerciais no Rio 

Grande do Sul, a escala de cultivo ainda é limitada (RASEIRA et al., 2004). 

A Estação Experimental de Itambé, administrada pelo Instituto Agronômico de 

Pernambuco (IPA), mantém um Banco Ativo de Germoplasma (BAG) de P. cattleyanum 

com 29 acessos. No entanto, ainda são necessárias avaliações aprofundadas desses 

materiais sob critérios morfofisiológicos e agronômicos. Além disso, a caracterização 

completa dos recursos genéticos, sua composição química e valor nutricional 

permanecem pendente, aspectos essenciais para entender o potencial e aplicação desses 

acessos no mercado consumidor e programas de melhoramento.  

Os recursos genéticos possuem diversas formas de conservação, para que haja 

disponibilidade de material ao melhoramento, podendo ser realizada por meio de coleções 

in situ e/ou ex situ. Grande parte das coleções são do tipo ex situ, são representadas pelos 

diversos bancos de germoplasma pelo mundo, onde se conserva a variabilidade genética 

de uma população de uma espécie (SANTONIERI; BUSTAMANTE, 2016). 

Os bancos ativos de germoplasma (BAG) representam coleções vivas de todo o 

patrimônio genético de uma espécie ou gênero, a qual deve conter uma variabilidade 

genética mínima, advindas de espécies silvestres, variedades nativas, cultivares obsoletas 

ou desenvolvidas pelo melhoramento genético, com objetivos de conservação e utilização 

a longo ou curto prazo (BORÉM; MIRANDA; FRITSCHE-NETO, 2021). Estudos 

iniciais de caracterização e a conservação do germoplasma constitui o ponto de partida 

para o processo de domesticação e melhoramento de espécies frutíferas, tanto para a 

identificação dos acessos quanto para o entendimento da variabilidade genética presente 

entre eles (SOUZA; MARILIA et al., 2015). Estas análises permitem a seleção de acessos 

com atributos desejáveis, como elevada produtividade de frutos, características 

morfológicas desejáveis e resistência a doenças.  

Embora as espécies do gênero Psidium, e em particular a P. cattleyanum, 

apresentem uma importância significativa para o Brasil, há carência de pesquisas, 

principalmente ao estudo do seu germoplasma. Com vistas a melhorar a produtividade e 

o rendimento de frutos da espécie, torna-se crucial a realização de análises abrangentes 

que englobe a caracterização morfológica, agronômica, citogenética e molecular do 
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germoplasma disponível. Estas informações são essenciais para a utilização eficaz dos 

recursos genéticos da P. cattleyanum em aplicações práticas, desde a implementação em 

cultivos comerciais até a integração em programas de melhoramento genético.  

 

2.3 Diversidade genética  

O conhecimento da diversidade genética é fundamental para o sucesso de qualquer 

programa de melhoramento vegetal, pois permite identificar e selecionar indivíduos com 

características desejáveis. A presença e o entendimento dessa variabilidade constituem a 

base essencial para a prática da seleção (KAVINO et al., 2023). Dispondo de variabilidade 

genética, os melhoristas podem ampliar as chances de sucesso para encontrar e incorporar 

características desejáveis e promover avanços na qualidade, produtividade e resistência 

das plantas. Essa abordagem estratégica é essencial para maximizar o potencial do 

melhoramento genético e atingir os objetivos estabelecidos (LARA-FIOREZE et al., 

2013). 

A seleção de genitores e populações segregantes e as melhores combinações entre 

os genitores são fatores essenciais na obtenção de populações com elevada diversidade 

genética (MOE; GIRDTHAI, 2013) e na obtenção de genes de interesse. Em função da 

ampla possibilidade de combinações, a hibridação entre os genitores deve ser a mais 

favorável possível. A hibridação deve ser estrategicamente planejada para explorar as 

melhores combinações possíveis, visando o enriquecimento do pool genético com genes 

que favoreçam altos índices de frutificação. 

A caracterização e avaliação dos recursos genéticos vegetais abrange uma ampla 

gama de dados, o que inclui um número considerável de descritores a serem avaliados. 

Nesse contexto, as análises multivariadas são ferramentas importantes para determinar a 

diversidade genética, pois possibilitam selecionar indivíduos para programas de 

melhoramento, bem como identificar e classificar germoplasmas disponíveis a partir de 

características morfológicas e/ou moleculares (MENDES et al., 2019; UYEDA; 

CAETANO; PENNELL, 2015). Entre essas técnicas, as análises de agrupamento e 

componentes principais (PCA) são consideradas um dos métodos mais utilizados e 

práticos para investigar essa diversidade de espécies (BASHYAL et al., 2022; MARTINS 

et al., 2020).  

A análise de componentes principais é uma técnica que permite reduzir a dimensão 

dos dados, agrupando as variáveis em menor número de fatores principais (JOLLIFFE; 

CADIMA, 2016). Esses fatores representam a maior variação dos dados e podem ser 
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utilizados para a identificação semelhança entre os germoplasmas analisados (ZHANG, 

YING et al., 2022). Além disso, a técnica permite a visualização dos padrões de 

similaridade e dissimilaridade entre o germoplasma, auxiliando na seleção de genótipos 

promissores para programas de melhoramento genético (BASHYAL et al., 2022; 

KANDEL et al., 2018). Essa técnica é uma ferramenta para o estudo de recursos genéticos 

vegetais e seu uso tem sido amplamente difundida em pesquisas na área de melhoramento 

genético de plantas (BOUTSIKA et al., 2021; MOTAHARI et al., 2021; ZHU et al., 

2023). 

Os métodos de agrupamento consistem em uma técnica que realiza a classificação 

de amostras em subgrupos ou clusters com base em suas características semelhantes, 

possibilitando a identificação da similaridade e dissimilaridade entre os germoplasmas e, 

dessa forma, propiciando a seleção dos indivíduos mais promissores para programas de 

melhoramento genético (MORAES, 2017). Dentre os métodos de agrupamento, os mais 

usais são os hierárquicos e de otimização.  

Nos métodos hierárquicos, os indivíduos são agrupados por meio de sequência de 

etapas repetidas em diferentes níveis, até o estabelecimento de um dendrograma com alto 

conteúdo informativo, em que os indivíduos são agrupados por 

similaridade/dissimilaridade (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2014). Dentre os 

métodos, o UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean) é um 

método de análise de agrupamento hierárquico que é amplamente utilizado na análise de 

dados genéticos e filogenéticos (ABDULRAHMAN et al., 2023; RAMESHKUMAR et 

al., 2019).  

As abordagens multivariadas vêm sendo empregadas na avaliação da diversidade 

genética e na caracterização de germoplasmas do gênero Psidium spp. como em Psidium 

guajava L. (MISHRA et al., 2022; SOUZA et al., 2018) e Psidium galapageium O. Berg 

(URQUÍA et al., 2020a). Alguns desses estudos relataram que as espécies do gênero 

Psidium apresentam alto grau de divergência fenotípica para várias características de 

interesse. 

A análise da diversidade genética do germoplasma é crucial para identificar 

genótipos que possam ser empregados diretamente como novas variedades de alto 

rendimento ou genitores em cruzamentos estratégicos. Este processo pode ser realizado 

por meio da avaliação morfológica e molecular, os quais possibilitam um entendimento 

abrangente do potencial genético disponível nos recursos genéticos (SOOD et al., 2023).  

 



19 

 

2.3.1 Caracterização morfológica de plantas 

A caracterização e avaliação de coleções de germoplasma apresentam aplicações 

estratégicas para melhoristas e pesquisas em melhoramento de plantas (JAMIL et al., 

2022; NIETSCHE et al., 2015). Entre os diferentes marcadores, os descritores 

morfológicos de plantas, como características de sementes, folhas, plantas e frutos, bem 

como parâmetros físico-químicos devem ser registrados para a seleção dos genitores e 

são a primeira escolha para descrever e classificar o germoplasma (BALDUZZI et al., 

2017; NIETSCHE et al., 2015a; VÁSQUEZ-GARCÍA et al., 2022).   

A existência de diversidade genética no germoplasma para atributos morfológicos, 

especialmente características de frutos, é indispensável para qualquer programa de 

melhoramento de plantas com objetivo de avaliar o rendimento de frutos (VÁSQUEZ-

GARCÍA et al., 2022). Essa diversidade assegura que uma variedade ampla de 

características esteja disponível para seleção de características que influenciem 

diretamente o rendimento dos frutos. 

A avaliação de frutos são cruciais na obtenção de informações sobre a diversidade 

genética dos acessos, abrangendo aspectos físicos, como cor, tamanho, forma e textura 

(ANDREW et al., 2021; LI et al., 2023; ZHANG et al., 2022), mas também à composição 

química (FARIA et al., 2021; ZERKANI et al., 2022). Uma caracterização adequada 

desses recursos permite ao melhorista estabelecer estratégias de conservação e manejo 

dos recursos genéticos para maximizar o valor nutricional e farmacológico dos frutos, 

selecionar genitores para hibridação, bem como identificar as características que 

contribuem significativamente para a diversidade total da coleção, utilizando técnicas 

estatísticas (JENA; AGARWAL; CHAND, 2021; KYRIACOU et al., 2020; MAULIÓN 

et al., 2016; NUNES et al., 2021; SUN et al., 2018).   

O rendimento de frutos, sendo um dos principais objetos em programas de 

melhoramento de espécies frutíferas (MEZZETTI et al., 2018), é diretamente 

influenciado por características morfológicas.  Assim, um germoplasma rico em 

diversidade oferece aos melhoristas a oportunidade de combinar características desejáveis 

e incrementar o rendimento, garantindo frutos de qualidade e em quantidade adequada 

para atender à demanda comercial e nutricional. 

Diferentes estratégias de melhoramento têm sido utilizadas para avaliar e 

selecionar espécies de Psidium com foco no rendimento de frutos. Mishra et al. (2022) 

utilizaram características como comprimento e a largura dos frutos, espessura da polpa e 
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o diâmetro do núcleo da semente para identificar acessos promissores para cultivo 

comercial e uso em programas de melhoramento genético, com foco na produção e 

qualidade dos frutos de Psidium guajava L. O comprimento, diâmetro, peso do fruto, 

diâmetro da cavidade do fruto, espessura da polpa externa, número de sementes por fruto, 

porcentagem de acidez do fruto e sólidos solúveis totais também foram utilizadas para 

selecionar acessos de elite da P. guajava em germoplasma do Paquistão, a fim de avaliar 

possibilidades de melhorar o rendimento e a qualidade dos frutos (MEHMOOD et al., 2014).  

Caracteres físico-químicos, que incluem a cor da casca, massa, diâmetros 

longitudinal e transversal, formato do fruto, sólidos solúveis, acidez titulável, índice de 

maturação e conteúdo de vitamina C, foram utilizadas para caracterizar e avaliar 

genótipos de Psidium schenckianum Kiaersk., Psidium guineense Sw. e Psidium 

grandifolium Mart. ex DC. Estes parâmetros são fundamentais para entender a 

variabilidade genética e determinar o potencial de uso desses genótipos em programas de 

melhoramento e conservação. 

A integração dessas informações em programas de melhoramento genético pode 

servir de base para desenvolvimento de cultivares mais produtivas e de melhor qualidade. 

No entanto, para a P. cattleyanum, não foram estabelecidas abordagens semelhantes de 

melhoramento para essa espécie, indicando a necessidade de estudos que explorem seu 

potencial genético e morfológico, a fim de identificar características desejáveis que 

podem impulsionar sua produção e valor comercial. 

 

2.3.2 Caracterização molecular  

Para o estudo da diversidade em plantas a partir de ferramentas moleculares, 

diversos marcadores moleculares têm sido empregados. Entre eles, destacam-se os  

RFLPs (polimorfismos de comprimento de fragmentos de restrição) (GOLEIN et al., 

2012; KHANCHEZAR et al., 2022), RAPDs (DNAs polimórficos amplificados 

aleatórios) (GASMI et al., 2022; NASUTION et al., 2021), AFLP (polimorfismos de 

comprimento de fragmentos amplificados) (HADIPOUR et al., 2020; KUMAR, 

RAVINDER et al., 2022) e marcadores de repetição de sequência simples (SSR), também 

conhecidos como microssatélites (MOTAHARI et al. 2021; SUDHA et al. 2023; 

KUMAR et al. 2023). Os SSR têm se destacado por serem marcadores genéticos multi-

alelos altamente informativos, codominantes, experimentalmente reproduzíveis e 

transferíveis entre espécies relacionadas (LIU et al., 2015).  
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Kumar et al. (2020) desenvolveram 38 novos marcadores genômicos de 

sequências simples repetidas (g-SSRs) e revelaram uma alta diversidade genética entre 

os genótipos, inclusive espécies silvestres. Os marcadores mostraram-se eficientes na 

caracterização e diferenciação dos subgrupos populacionais dentro dos genótipos, 

fornecendo uma ferramenta valiosa para análises genéticas detalhadas e estudos de 

diversidade em P. guajava.  

A avaliação da diversidade genética do germoplasma de P. guajava na China foi 

realizada com 45 indivíduos pertencentes a seis cultivares. Os autores utilizaram 15 pares 

de primers SSR polimórficos e uma rica diversidade genética, com uma taxa de 

polimorfismo de 97,01% e 65 bandas polimórficas variando de 102 pb a 500 pb. Os 

marcadores SSR demonstraram ser ferramentas eficientes para estabelecer as relações 

genéticas e estimar a diversidade genética entre os acessos de P. guajava avaliados (MA 

et al., 2020). Estes resultados destacam a significativa variabilidade genética presente no 

germoplasma da P. guajava, proporcionando uma base valiosa para futuros programas de 

melhoramento genético focados no rendimento de frutos.  

Machado et al. (2021) analisaram a diversidade genética e estrutura populacional 

em três populações selvagens de P. cattleyanum do Brasil, por meio de marcadores SSR. 

Os autores verificam que que as três populações selvagens apresentam diversidade 

genética e distintos padrões de estrutura populacional. Cada população apresentou um 

número cromossômico, refletindo diferentes níveis de poliploidia (2n = 6x = 66, 2n = 7x 

= 77, e 2n = 8x = 88), o que indica uma variabilidade genética significativa dentro da 

espécie. Além disso, a análise do DAPC (Análise Discriminante de Componentes 

Principais) identificou três grupos genéticos distintos, correlacionando-se com as três 

populações estudadas. Isso sugere que a poliploidia pode estar desempenhando um papel 

fundamental na diferenciação genética entre as populações. 

Com a aplicação de técnicas moleculares, é possível não apenas identificar 

genótipos superiores com relação a características de interesse, mas também entender os 

mecanismos genéticos subjacentes que governam as características desejáveis, abrindo 

caminho para inovações no cultivo da P. cattleyanum.  

 

2.3.3 Seleção simultânea de características 

Na condução de um programa de melhoramento genético, é necessária a avaliação 

de vários caracteres com o objetivo de praticar a seleção em alguns deles, 
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simultaneamente. Assim, o genótipo selecionado deve reunir, ao mesmo tempo, uma série 

de características de interesse capazes de satisfazer as exigências do produtor ou 

consumidor (SILVA et al., 2012).  

A utilização de índices de seleção são metodologias eficientes a serem utilizadas 

em estudo genéticos, pois possibilitam a avaliação de múltiplas características 

simultaneamente, maximizando assim as chances de sucesso em programas de 

melhoramento (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). Dentre os diversos índices, tem-

se destacado a soma de ranks de Mulamba e Mock.  

O índice de seleção proposto por Mulamba e Mock (1978) tem como objetivo 

classificar os genótipos em relação a múltiplas características. Para isso, os genótipos são 

ordenados de acordo com seu desempenho médio em cada característica. Em seguida, as 

ordens de classificação de cada genótipo em relação a cada característica são somadas, 

resultando no índice de seleção. Este índice permite a identificação dos materiais que 

apresentam menores valores no somatório das ordens, indicando que são os mais 

promissores para o melhoramento genético (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). 

O índice de Mulamba e Mock tem se destacado no melhoramento genético de 

diversas espécies. A seleção simultânea proporcionou altos ganhos de seleção tanto para 

produtividade quanto para teor de sólidos solúveis em frutos Lycopersicon esculentum 

Mill. (SÁNCHEZ et al., 2020). Orellana et al. (2021) aplicaram o índice para classificar 

progênies de Physalis ixocarpa Brot. com o objetivo de aumentar a produtividade. Os 

autores concluíram que o índice de seleção simultânea de múltiplas características com 

base no índice de Mulamba e Mock pode ser recomendada, pois mantém variabilidade 

genética na população. 

No contexto do melhoramento da P. cattleyanum, a aplicação de índices de 

seleção, como o de Mulamba e Mock pode orientar a seleção de plantas que não somente 

apresentem elevados rendimentos de frutos, mas que também possuam características de 

interesse como maior tamanho, sólidos solúveis elevados, rendimento de polpa e 

resistência a doenças.  Estas características são fundamentais para atender às demandas 

tanto do consumo in natura quanto para o processamento dos frutos.  

 

2.4 Estudos bibliométricos  

Embora o Brasil possua uma variedade de frutas cultivadas, muitas espécies 

nativas ainda são subutilizadas e desconhecidas para a produção em larga escala e 

consumo (SCHULZ et al., 2020). Para aprofundar a compreensão sobre essas espécies, é 
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fundamental reunir dados sobre tendências de pesquisa, identificar as principais 

instituições e pesquisadores envolvidos, e explorar fontes relevantes de literatura. Nesse 

contexto, as análises bibliométricas surgem como uma abordagem inovadora, 

amplamente utilizada em diversas áreas científicas nos últimos anos (DRAGOVIĆ et al., 

2024; RODRÍGUEZ-ROJAS et al., 2019).  

A bibliometria é uma ferramenta estatística utilizada em pesquisas científicas para 

analisar a distribuição, as características e o impacto dos artigos publicados em grandes 

bancos de dados (ZHENG, 2024). Por meio dessa abordagem, é possível obter uma visão 

abrangente da literatura científica sobre um determinado tema, compilando informações 

consistentes, como os principais pesquisadores, instituições, países de origem, periódicos 

e palavras-chave associadas, além de identificar novas tendências de pesquisa (MELO et 

al., 2021; ZHANG, LILI; LING; LIN, 2023). 

O surgimento de bases de dados científicas, como Scopus e Web of Science, 

facilitou a obtenção de grandes volumes de dados bibliométricos. Com o avanço dessas 

bases, o interesse acadêmico pela análise bibliométrica tem aumentado nos últimos anos. 

Esse aumento é impulsionado não apenas pela disponibilidade de dados, mas também 

pela evolução de softwares especializados, como Gephi, Leximancer e VOSviewer 

(DONTHU et al., 2021). 

Entre esses softwares, o VOSviewer destaca-se por ser uma ferramenta gratuita, 

intuitiva e acessível, utilizada para a criação e exploração de mapas baseados em dados 

de rede, com foco principalmente na análise de registros acadêmicos. O software permite 

a análise de coautoria, coocorrência, citação, acoplamento bibliográfico e links de 

cocitação, apresentando os resultados em três formatos distintos: rede, sobreposição e 

visualização de densidade. O VOSviewer não requer conhecimento de programação, 

tornando-o mais acessível para os usuários. Além disso, é compatível com arquivos de 

diferentes bancos de dados, aumentando sua aplicabilidade em diversas áreas de pesquisa 

(ARRUDA et al., 2022; VAN ECK; WALTMAN, 2010). 

Essa ferramenta tem sido utilizada em várias áreas de pesquisa, incluindo as 

ciências agrárias (BAENA-PEDROZA et al., 2021; IKHWANI et al., 2024; PARDO-

PARDO; CUERVO-BEJARANO, 2023). Pesquisas focadas nos frutos e subprodutos de 

espécies como Eugenia pyriformis Cambess (SGANZERLA; SILVA, 2022), Eriobotrya 

japonica (Thunb.) Lindl. (COSTA, BRUNO PATRICIO et al., 2022) e Garcinia 

brasiliensis Mart. (MELO et al., 2021) demonstram como as análises bibliométricas 

podem fornecer informações importantes sobre o potencial de frutas ainda pouco 
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exploradas no Brasil, destacando áreas emergentes de pesquisa, identificando 

colaborações significativas e promovendo uma melhor compreensão do impacto 

acadêmico e potencial produtivo dessas espécies. 
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CAPÍTULO I 

 

Psidium cattleyanum Sabine: Uma abordagem bibliométrica focada em suas 

propriedades bioativas e aplicações 
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SANTOS, PAULO CÉSAR DA SILVA. Psidium cattleyanum Sabine: UMA 

ABORDAGEM BIBLIOMÉTRICA FOCADA EM SUAS PROPRIEDADES 

BIOATIVAS E APLICAÇÕES. 2025. Orientador: Ricardo Gallo. Coorientadores: 

Marcone Moreira Santos; José Severino Lira Júnior  

 

 

 

RESUMO 

 

O Brasil possui uma das maiores biodiversidades do mundo, com fontes inexploradas de 

espécies nativas com altos teores de compostos bioativos. Dentre essas espécies, destaca-

se a Psidium cattleyanum Sabine. Considerando o potencial tecnológico da espécie e sua 

rica composição, este estudo tem como objetivo realizar uma revisão abrangente do 

cenário atual da P. cattleyanum, utilizando uma abordagem metodológica mista (revisão 

bibliométrica e literatura). Foi realizada uma revisão da literatura associada a uma análise 

bibliométrica por meio da busca com os termos: ‘Psidium cattleyanum’ and ‘Psidium 

cattleianum, na base de dados Web of Science©. Em seguida, foram selecionados os 

trabalhos relevantes que passaram por uma análise utilizando o software VOSviewer. 

Verificou-se que o Brasil e suas instituições de pesquisa se destacam como os principais 

responsáveis pela produção de estudos relacionados ao tema. As pesquisas com a P. 

cattleyanum têm ganhado destaque nas áreas de Ciências de plantas e tecnologia de 

alimentos e diversos estudos têm sido realizados com vistas à identificação e 

quantificação de compostos bioativos e nutricionais, constatando que espécie possui 

propriedades antioxidantes, anti-hipertensivas, antidiabéticas, entre outras. Portanto, é 

possível concluir que tanto a P. cattleyanum em si, como seus subprodutos, possuem um 

considerável potencial para aplicação na indústria alimentícia e farmacêutica, além de 

apresentarem perspectivas promissoras no melhoramento genético. O estudo desses 

potenciais usos pode levar ao desenvolvimento de novos produtos e abordagens que 

beneficiem a sociedade e contribuam para avanços significativos no setor da saúde e da 

indústria alimentícia. 

 

Palavras-chave: Araçá; compostos bioativos; estudo bibliométrico; redes de 

colaboração; Web of Science   
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ABSTRACT 

 

Brazil possesses one of the greatest biodiversities in the world, harboring unexplored 

sources of native species with high levels of bioactive compounds. Among these species, 

Psidium cattleyanum Sabine stands out due to its rich composition and technological 

potential. Given the significance of this species, the present study aims to conduct a 

comprehensive review of the current status of P. cattleyanum through a mixed 

methodological approach combining bibliometric analysis and literature review. A 

literature review complemented by bibliometric analysis was carried out by searching the 

Web of Science© database using the terms "Psidium cattleyanum" and "Psidium 

cattleianum." Subsequently, relevant papers were selected and analyzed using 

VOSviewer software. The analysis revealed that Brazil and its research institutions are 

the leading contributors to studies on this species. Research on P. cattleyanum has gained 

prominence primarily in the fields of Plant Sciences and Food Technology. Several 

studies have focused on identifying and quantifying bioactive and nutritional compounds, 

confirming that the species exhibits antioxidant, antihypertensive, antidiabetic, and other 

beneficial properties. Consequently, it can be concluded that both P. cattleyanum itself 

and its by-products have considerable potential for applications in the food and 

pharmaceutical industries, as well as promising prospects for genetic improvement. 

Exploring these potential uses may lead to the development of innovative products and 

approaches that benefit society and contribute significantly to advancements in health and 

the food industry. 

 

Keywords: Araçá; bioactive compounds; bibliometric study; collaboration networks; 

Web of science  
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1. INTRODUÇÃO 

A biodiversidade do ecossistema brasileiro abriga uma ampla diversidade de 

plantas, frutas e extratos, muito dos quais permanecem pouco explorados. Essa riqueza 

inexplorada possibilita uma oportunidade latente para a identificação de compostos com 

a capacidade de promover benefícios à saúde (INFANTE et al., 2016).  Enquanto algumas 

espécies nativas do gênero Psidium, como a goiaba (Psidium guajava L.), já são 

consumidas e têm um potencial de uso reconhecido, é importante destacar que diversas 

outras frutíferas nativas ainda não tem sido explorada e permanecem subutilizadas ou 

pouco conhecidas, como é o caso da Psidium cattleyanum Sabine (BITTENCOURT et 

al., 2019). Nesse sentido, a obtenção de informações provenientes de pesquisas com essas 

espécies pode viabilizar a exploração de novas aplicações industriais. 

A P. cattleyanum é uma fruta nativa do Brasil que pertence à família Myrtaceae. 

Seu fruto é popularmente conhecido como araçá, araçá-amarelo, araçá-vermelho, araçá-

rosa (AMARAL et al., 2021; MITRA et al., 2012) e é consumido principalmente pelas 

populações locais "in natura" ou processadas para produção de sucos, geleias, doces e 

sorvetes (LAZAROTTO et al., 2022; ZANDONÁ et al., 2020).  Para além de suas 

características sensoriais e do alto potencial produtivo, fornecendo cerca de 10 ton/ha 

(FRAZON et al., 2009), a P. cattleyanum apresenta uma composição rica em compostos 

bioativos, o que lhe confere elevado potencial antioxidante, propriedades 

antimicrobianas, antiproliferativo e antihiperglicêmicos (LIMA et al., 2020; MEDINA et 

al., 2011; VINHOLES et al., 2017)  

Os estudos sobre a P. cattleyanum vêm aumentando ao longo dos anos, 

demonstrando o crescente interesse de pesquisadores na espécie (BARRADAS et al., 

2023; DACOREGGIO; MORONI; KEMPKA, 2019; SANGALLI et al., 2018). 

Adicionalmente, algumas revisões sobre a P. cattleyanum foram publicadas abordando a 

composição química e os efeitos biológicos do fruto (PEREIRA et al., 2018), bem como 

extensão geral da invasão da espécie na África do Sul (MBOBO et al., 2022). No entanto, 

um estudo mais aprofundado, que possa integrar de maneira abrangente o potencial 

bioativo dessa espécie, juntamente com estudos relevantes, além de identificar principais 

tendências e desenvolvimentos sobre a P. cattleyanum se faz necessário.  

A obtenção de dados mais abrangentes sobre a P. cattleyanum pode ser realizada 

por meio de aplicação da abordagem bibliométrica. Essa metodologia é comumente 

empregada para investigar o impacto acadêmico de autores individuais, grupos de autores 

ou publicações, direcionados a um campo de estudo específico. Essa abordagem atua na 
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quantificação do impacto da pesquisa por meio de uma análise de desempenho e métricas 

de produtividade. Além de seu papel na avaliação, a bibliometria também fornece 

informações sobre o estado atual de uma área do conhecimento, oferecendo subsídios 

valiosos para a delineação de futuras linhas de pesquisa (DONTHU et al., 2021; 

NIELSEN et al., 2023). 

Dessa forma, está revisão teve como foco explorar os principais estudos sobre a 

P. cattleyanum, adotando uma metodologia mista de análise bibliométrica e revisão de 

literatura, abordando os compostos bioativos, propriedades funcionais e as aplicações de 

valor agregado associadas à espécie. 

 

2. MATERIAL E MÉTODOS  

Realizou-se uma revisão de literatura associada a uma análise bibliométrica 

utilizado a plataforma Web of Science© (WOS) (www.webofknowledge.com) com o 

objetivo de investigar a literatura global sobre a P. cattleyanum. Para isso, foi utilizado os 

termos 'Psidium cattleianum' and 'Psidium cattleyanum' no campo "tópico", que abrange 

título, resumo, palavras-chave e palavras-chave adicionais dos artigos indexados na 

plataforma da Web of Science.  

A busca foi conduzida considerando os últimos dez anos (2013-2023) e resultou 

em 174 documentos. A partir desses dados, foram obtidos o número total de publicações, 

as categorias da Web of Science (WOS), os 10 artigos mais citados, os 10 autores com 

maior produção científica, as 10 organizações e os países mais produtivos, além das 

palavras-chave mais frequentes. 

 

3. RESULTADOS E DISCUSSÃO  

3.1 Publicações e artigos mais citados  

A análise bibliométrica é um método objetivo de avaliar artigos científicos 

publicados, permitindo acompanhar o desenvolvimento de novos campos científicos e 

determinar a influência de uma publicação, bem como seu desenvolvimento ao longo dos 

anos (ROMANELLI et al., 2021; ROYLE et al., 2013). Na figura 1 é possível observar 

variações no número de publicações em diferentes áreas de pesquisa, segundo as 

categorias  WOS ao longo de um período de 10 anos.  

 

 

 

http://www.webofknowledge.com/
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Figura 1. Número de publicações por ano e categorias WoS relacionados a P. cattleyanum 

O número de publicações apresentou oscilações ao longo dos 10 anos, com 

notável aumento em períodos específicos, tais como 2014, 201 e 2018 nos quais foram 

registrados, respectivamente, 16, 14 e 16 documentos publicados. Essas oscilações podem 

estar relacionadas a possíveis descobertas ao potencial de aplicação na indústria 

alimentícia (EGEA et al., 2014; SANDRI et al., 2014); informações sobre a ecologia, 

caracterização fenológica e propagação da espécie (BARBOSA et al., 2016; 

BREMENKAMP; MARINHO; CAMPOS, 2016; RODRIGUEZ; PRADELLA; SOUZA; et al., 

2016); além da eficácia do extrato da P. cattleyanum no manejo terapêutico das doenças 

relacionadas em diferentes áreas da saúde, tornando-se uma opção promissora para uso 

clínico (CARDOSO et al., 2017; SABER et al., 2018; SANGALLI et al., 2018). 

Oscilações também foram observadas nos períodos de 2020 a 2022, entretanto, 

em 2020, houve uma maior concentração de artigos publicados (27), o que sugere um 

contínuo interesse na pesquisa sobre essa espécie. Essa tendência contribui para uma 

ampliação do conhecimento acerca de suas propriedades nutricionais, medicinais ou 

outras aplicações potenciais, bem como para melhoramento de técnicas de cultivo e 

manejo. 

Considerando as publicações do ano mais recente (2023), além de documentos na 

área Ciência e Tecnologia de Alimentos, abordando a composição química e a atividades 

antioxidante (MORAES et al. 2023), também há interesse em estudos relacionados a 

Ciências de Plantas, principalmente com foco na análise genômica (CANAL et al., 2023; 

SILVA et al., 2023) e no melhoramento e seleção de espécie silvestres, genótipos e 
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progênies híbridas interespecíficas, resistentes ao Fusarium oxysporum f. sp. psidii e 

Meloidogyne incógnita para uso potencial como porta-enxerto ou variedade descendente 

(VISHWAKARMA et al. 2023). 

Segundo a classificação da WoS, foram registradas 174 publicações distribuídas 

em 51 categorias, ao longo de 10 anos. Entretanto, neste estudo, foram selecionadas as 

cinco categorias mais relevantes, em função do elevado número de categorias em que as 

publicações estão distribuídas. Observou-se que a espécie P. cattleyanum é amplamente 

pesquisada em diversas áreas de conhecimento, evidenciando sua importância, 

versatilidade, e potencial aplicação da espécie.  

Entre as categorias mais relevantes, destacam-se aquelas relacionadas a Ciências 

de Plantas (37 documentos). Os documentos exploram a diversidade e a ecologia das 

plantas, investigando aspectos como morfologia do pólen e germinação de sementes 

(CARDOSO et al., 2017; SOUZA-PÉREZ et al., 2021; TULER et al., 2017), processos 

fisiológicos e mecanismos genéticos que influenciam o crescimento e desenvolvimento 

da espécie (FREITAS et al. 2014; LATTUADA et al. 2019; AVELINO et al. 2021).  

A categoria Tecnologia de Ciência de Alimentos também apresentou um elevado 

número de documentos (31) publicados. Os estudos concentraram-se, principalmente, em 

questões relacionadas à composição química, atividade antioxidante e compostos 

bioativos. Nos últimos anos, a composição bioativa da P. cattleyanum tem sido objeto de 

estudo e chamado a atenção dos pesquisadores da área. Além disso, diversos documentos 

abordam as atividades analgésicas (ZANDONÁ et al., 2020), compostos aromáticos, 

características sensoriais (EGEA et al. 2014) e extração de óleos essenciais (MEDEIROS 

et al. 2015). As outras quatro três categorias possuem aplicações práticas em áreas como 

agricultura, ecologia e química aplicada, e publicaram entre 15 e 20 artigos sobre a 

espécie. 

A análise de pesquisas frequentemente citadas é essencial tanto para acadêmicos 

quanto para editores de periódicos, uma vez que contribui para a avaliação da relevância 

e importância do campo de estudo em questão (DIN et al. 2023). A tabela 1 apresenta os 

10 artigos mais citados sobre a P. cattleyanum nos últimos dez anos. Pode-se observar 

uma tendência em que uma parcela significativa desses artigos foi publicada entre os anos 

de 2014 e 2018, sugerindo que há uma associação entre a idade dos artigos e o número 

de citações ao longo do tempo desde a sua indexação (JIMÉNEZ-CASTRO et al. 2020).  

 



 
 

Tabela 1. Os 10 artigos mais citados no período de 20013 a 2023 sobre a P. cattleyanum com base na Web of Science© 

NC = Número de citações; IF = Fator de impacto da revista    

Classificação Título Revista NC IF Referências 

1° Phenolic Compounds and Carotenoids from Four Fruits Native from the 

Brazilian Atlantic Forest 

Journal of Agricultural and Food 

Chemistry 

127 5.89 (SILVA et al. 

2014) 

2° Antioxidant capacity and bioactive compounds of four Brazilian native fruits Journal of Food and Drug Analysis 125 6.15 (DENARDIN et 

al. 2015) 

3° Natural Antimicrobials and Oral Microorganisms: A Systematic Review on 

Herbal Interventions for the Eradication of Multispecies Oral Biofilms 

Frontiers in Microbiology 67 6.06 (KARYGIANNI 

et al. 2016) 

4° Psidium cattleianum fruit extracts are efficient in vitro scavengers of 

physiologically relevant reactive oxygen and nitrogen species 

Food Chemistry 52 8.80 (RIBEIRO et al, 

2014) 

5° Antimicrobial and antioxidant activity of essential oil and different plant 

extracts of Psidium cattleianum Sabine 

Brazilian Journal of Biology 42 1.65 (SCUR et al. 

2016) 

6 Conventional and ultrasound-assisted methods for extraction of bioactive 

compounds from red araçá peel (Psidium cattleianum Sabine) 

Arabian Journal of Chemistry 38 6.21 (MEREGALLI et 

al. 2020) 

7° Effects of medicinal herb and Brazilian traditional plant extracts on in vitro 

mycotoxin decontamination 

Food Control 36 6.65 (PONZILACQUA 

et al. 2019) 

8° Invasive alien plants progress to dominate protected and best-preserved wet 

forests of an oceanic island 

Journal for Nature Conservation 35 2.57 (FLORENS et al. 

2016) 

9° Antioxidant, antihyperglycemic, and antidyslipidemic effects of Brazilian-

native fruit extracts in an animal model of insulin resistance 

Redox report 33 5.69 (CARDOSO et al., 

2017) 

10° Berries grown in Brazil: anthocyanin profiles and biological properties Journal of the Science of Food and 

Agriculture 

31 4.12 (CHAVES et al,. 

2018) 



 
 

O artigo mais citado dos últimos 10 anos, intitulado de ‘Phenolic Compounds and 

Carotenoids from Four Fruits Native from the Brazilian Atlantic Forest’ foi produzido por 

Silva et al (2014),  publicado na revista Journal of Agricultural and Food Chemistry (IF= 

5.89) e citado 127 vezes.  Essa pesquisa tem recebido muitas citações porque que aborda 

composição de carotenóides e compostos fenólicos de quatro frutas (Euterpe edulis Mart.; 

Eugenia brasiliensis Lam; Psidium cattleyanum Sabine; Eugenia pyriformis Cambess) 

encontradas na Mata Atlântica. Além disso, o estudo indica que ácido gálico foi o 

composto fenólico majoritário na P. cattleyanum (12,2 mg GAE/100 g fm); e a all- trans 

-β-criptoxantina foi o principal caratenóide encontrado na espécie. 

Estudos in vivo, in vitro e epidemiológicos indicam que a β-criptoxantina possui 

diversos benefícios à saúde, como a redução do risco de certos tipos de câncer, 

propriedades antioxidantes, efeitos antiobesidade, ação anti-inflamatória e propriedades 

antiateroscleróticas (LLOPIS et al. 2019). A pesquisa fornece descobertas sobre os 

benefícios nutricionais e antioxidantes desses compostos naturais, contribuindo para o 

conhecimento técnico-científico na área de Ciência e Tecnologia de Alimentos.  

Denardin et al. (2015) publicaram o segundo artigo mais citado, intitulado de 

‘Antioxidant capacity and bioactive compounds of four Brazilian native fruits’. O 

trabalho foi publicado no Journal of Food and Drug Analysis (IF= 6.15) e recebeu um 

total de 125 citações. Os autores revelaram que algumas frutas cultivadas no sul do Brasil, 

como a P. cattleyanum, são ricas em compostos fenólicos e apresentam elevada atividade 

antioxidante. Esses compostos bioativos, juntamente com o alto teor de carotenoides, 

como o β-caroteno, conferem propriedades antioxidantes importantes para a espécie. 

O terceiro artigo mais citado, intitulado de ‘Natural Antimicrobials and Oral 

Microorganisms: A Systematic Review on Herbal Interventions for the Eradication of 

Multispecies Oral Biofilms’ foi escrito por Karygianni et al. (2016) e publicado na 

Frontiers in Microbiology (IF= 6.06), recebeu 67 citações. Os autores reuniram vários 

estudos realizados com os efeitos de espécies vegetais contra biofilmes orais 

multiespécies formados in vitro, ex vivo e in situ, para demonstrar que os extratos vegetais 

de ervas medicinais, incluindo a P. cattleyanum, apresentam atividade antimicrobiana 

contra biofilmes orais multiespécies. Esses extratos têm o potencial de serem utilizados 

no controle das doenças dentárias, como cárie e periodontite, ao substituir ou integrar os 

tratamentos convencionais. 

 

 



 
 

‘Psidium cattleianum fruit extracts are efficient in vitro scavengers of 

physiologically relevant reactive oxygen and nitrogen species’, é um artigo citado 52 

vezes, disponivel na Food Chemistry. A importância deste artigo pode ser explicada pela 

sua contribuição para o conhecimento científico sobre a capacidade dos extratos da P. 

cattleyanum em eliminar espécies reativas de oxigênio e nitrogênio. Essas espécies 

reativas desempenham um papel importante nos processos oxidativos e inflamatórios do 

organismo, estando associadas ao desenvolvimento de diversas doenças, como câncer, 

doenças cardiovasculares e neurodegenerativas (RIBEIRO et al. 2014). 

Em 2020, o artigo mais citado sobre a P. cattleyanum (38 citações) foi intitulado 

de ‘Conventional and ultrasound-assisted methods for extraction of bioactive compounds 

from red araçá peel (Psidium cattleianum Sabine)’ e escrito por Meregalli et al. (2020). 

Este artigo comparou a extração de compostos bioativos da casca do P. cattleyanum pelos 

métodos de maceração (convencional) e assistida por ultrassom. O artigo foi publicado 

na Arabian Journal of Chemistry, e os resultados mostram que a extração por ultrassom 

demonstrou ser mais eficiente do que a maceração convencional, resultando em um maior 

rendimento e tempo de extração reduzido. Isso confirma a presença de compostos 

bioativos na P. cattleyanum, principalmente na casca, que possuem benefícios na 

prevenção da geração de radicais livres e no combate ao estresse oxidativo. 

Os estudos mais citados anteriores revelaram abordagens divergentes em relação 

ao potencial de aplicação da P. cattleyanum em diferentes áreas de pesquisa, o que 

evidencia sua notável versatilidade. Esses estudos exploraram uma ampla gama de 

campos científicos, como biologia, agronomia, farmacologia, tecnologia de alimentos e 

medicina, entre outros. As pesquisas investigaram propriedades bioativas, compostos 

químicos, atividade antioxidante, atividade antimicrobiana, efeitos terapêuticos, 

aplicação na indústria alimentícia e uso como planta medicinal. Essa diversidade de 

abordagens demonstra o amplo espectro de aplicações potenciais da espécie e ressalta sua 

relevância nas diversas áreas de pesquisa científica. 

 

3.2 Análise de autores, organizações e países 

Os pesquisadores e organizações que se destacam pela sua produtividade na 

publicação de artigos e recebimento de citações relacionadas a P. cattleyanum são 

apresentados na tabela 2.  

 

 



 
 

 

Tabela 2. Autores e organizações mais produtivos sobre a Psidium cattleyanum Sabine 

nos últimos 10 anos 

Classificação Nome NP NC 

Autores    

1° Vizzoto, M. 11 229 

2° Stefanello, F. M. 5 60 

3° Marinho, C. S. 5 24 

4° Lencina, C. L. 4 47 

5° Oliveira, P. S. 4 47 

6° Spanevello, R. M. 4 47 

7° Tuler, A. C. 4 22 

8° Campos, G. S. 4 21 

9° Forni-Martins, E. R. 4 16 

10° Bona, N. P. 3 47 

Organizações     

1° Universidade Federal de Pelotas 14 124 

2° Embrapa Clima Temperado 11 63 

3° Universidade Federal de Santa Maria 10 190 

4° Universidade Federal do Rio Grande do Sul 10 209 

5° Universidade Federal de Santa Catarina 8 65 

6° University of Hawaiʻi at Mānoa 9 74 

7° Universidade Federal do Espírito Santo 7 37 

8° US Forest Service 6 59 

9° Universidade Estadual de Campinas 5 24 

10° Universidade Federal do Paraná 2 19 

NP = Número de publicações; NC = Número de citações 

As pesquisadoras Dra. Marcia Vizzoto (Vizzoto, M.), da Embrapa Clima 

Temperado e a Dra. Francieli Moro Stefanello (Stefanello, F. M.), Universidade Federal 

de Pelotas são reconhecidas como as autoras mais produtivas na área de estudos sobre a 

P. cattleyanum, ocupando o primeiro e o segundo lugar no ranking, respectivamente. Isso 

se deve ao expressivo número de artigos científicos que ambas têm publicado sobre a 

espécie. Nos últimos 10 anos, a Dra. Vizzoto contribuiu com um total de 11 trabalhos, 



 
 

enquanto a Dra. Stefanello publicou cinco trabalhos, sendo que em quatro desses ambas 

as pesquisadoras colaboraram em parceria. 

  Suas pesquisas têm se concentrado principalmente na investigação da 

composição química da espécie (PEREIRA, RAPHAELLI et al., 2021), capacidade 

antioxidante e compostos bioativos (DENARDIN et al., 2015; VINHOLES et al., 2018), 

potencial anti-hiperglicêmicos e antidislipidêmicos de extratos da fruta (CARDOSO et 

al., 2017). Além disso, também há pesquisas relacionadas a inibição de enzimas 

específicas, como alfa-amilase, alfa-glucosidase e lipase pancreática (PEREIRA, 

VINHOLES et al., 2021). As pesquisadoras estão vinculadas a instituições brasileiras que 

se destacam pela alta produção de artigos científicos, o que contribui para posicionar suas 

respectivas instituições em evidência, com uma quantidade significativa de publicações 

sobre a P. cattleyanum em nível global. 

A Dra. Cláudia Sales Marinho (Marinho, C. S.) ocupa a terceira posição do 

ranking, tendo publicado 5 artigos. Suas pesquisas contribuem principalmente para o 

campo da silvicultura, com foco na avaliação da viabilidade da técnica de miniestaquia  

(BIAZATTI et al., 2018) e na resistência de genótipos de araçazeiros a infestação 

Meloidogyne enterolobii (ROBAINA et al., 2015; BIAZATTI et al., 2016). Essas 

pesquisas são de extrema relevância para o avanço do conhecimento científico no campo 

da silvicultura, proporcionando informações importantes para o desenvolvimento de 

estratégias de manejo e cultivo da espécie.  

A Universidade Federal de Pelotas é reconhecida como a instituição mais 

produtiva a nível global em estudos com a P. cattleyanum. Suas principais pesquisas 

estão ligadas as propriedades bioativas da espécie  (CARDOSO et al., 2017; CASTRO et 

al., 2015; OLIVEIRA et al., 2018). Essa instituição se destaca pelo seu número de artigos 

publicados, totalizando 14 publicações, e pela relevância deles, com um total de 124 

citações recebidas. Cabe ressaltar que a principal colaboradora da instituição é a Dra. 

Stefanello, a 2° pesquisadora mais produtiva nos estudos relacionados à P. cattleyanum. 

Uma observação relevante é a presença da US Forest Service no ranking, tendo 

contribuído com a publicação de 6 artigos relacionados à P. cattleyanum. A US Forest 

Service é uma agência governamental dos EUA que gerencia e conserva as florestas 

nacionais, visando a sustentabilidade dos recursos naturais e promovendo o uso 

responsável dessas áreas. Os principais artigos desenvolvidos por essa organização 

exploram de maneira abrangente o impacto da invasão P. cattleyanum nos ecossistemas 

florestais do Havaí. Essas pesquisas fornecem informações sobre como a presença de 



 
 

plantas exóticas invasoras afetam diretamente o acúmulo de carbono (HUGHES et al., 

2022) e a composição da serapilheira (ROBERTS et al., 2016), além de apresentar 

técnicas específicas de detecção e mapeamento dessa espécie (BARBOSA et al., 2016; 

BARBOSA et al., 2017).  

A colaboração internacional de pesquisa entre os países mais produtivos, em 

termos de publicações sobre a P. cattleyanum, foi avaliada por meio da análise de 

coautorias utilizando o software VOSviewer, conforme observado na figura 2. 



 
 

 

Figura 2. Colaborações entre os países mais produtivos em pesquisa sobre a Psidium cattleyanum Sabine, baseada em coautoria, visualizada por 

meio do software VOSviewer. 

Fonte: Autor, 2024 



 
 

O Brasil se destaca com o maior número de documentos, totalizando 114 

publicações (67,46%), o que o coloca como o país mais produtivo nessa área. Além disso, 

é importante ressaltar que oito dos 10 artigos mais citados (tabela 1) são de autoria de 

pesquisadores brasileiros. Essa evidência demonstra o reconhecimento da qualidade e 

relevância das pesquisas realizadas no país. Um dos fatores que contribuem para isso é o 

fato de se tratar de uma espécie nativa, o que reforça a importância dos estudos 

conduzidos por pesquisadores locais. 

 Os Estados Unidos (EUA) e a França vêm em seguida, com 21 e 8 documentos 

publicados, respectivamente.  A colaboração internacional entre esses países é importante 

para promover a visibilidade e o reconhecimento mútuo das pesquisas realizadas com a 

espécie em estudo, resultando em um maior número de publicações e citações. Esses três 

países, juntamente com a maioria dos que estudam a P. cattleyanum, estabelecem 

parcerias com o Brasil (Figura 2).  

 

3.3 Análises de tendências de palavras-chave 

Uma abordagem baseada na análise de palavras-chave foi empregada como 

estratégia para obter uma visão ampla das tendências associadas à espécie P. cattleyanum. 

Foram utilizadas palavras-chave de autor (AKs) e, neste estudo, foram analisadas 

exclusivamente as AKs mais frequentemente citadas, visando identificar as tendências 

mais relevantes destacadas pelos autores. 

A seleção das palavras-chave mais citadas pelos autores possui uma importância 

fundamental na identificação do conteúdo principal da pesquisa em uma publicação, uma 

vez que são escolhidas com o propósito de representar a ênfase central do trabalho de 

pesquisa (ZHONG et al., 2016; COSTA, CALDEIRA 2018). Além disso, essas palavras-

chave são relevantes na compreensão das áreas de foco de um determinado assunto em 

uma região específica ou ao longo de um período determinado(WEI et al., 2015).  

Durante o período de 2013 a 2023, foram identificadas 706 palavras-chave 

distintas nos artigos examinados. No entanto, nesta revisão, nos concentramos 

exclusivamente nas 46 palavras-chave mais comuns, considerando apenas aquelas que 

apareceram pelo menos três vezes. A Figura 3 ilustra o mapa de tendências de palavras-

chave dos autores, no qual o tamanho dos nós representa a frequência de uso das palavras, 

enquanto a espessura e a cor das linhas indicam os agrupamentos aos quais os itens 

pertencem.  



 
 

 

Figura 3. Tendências de pesquisa sobre a Psidium cattleyanum Sabine usando palavras-chave do autor, geradas com o software VOSviewer. 

Fonte: Autor, 2024
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Os termos 'psidium cattleianum', 'antioxidant capacity' e 'araca' foram os mais 

citados pelos autores, com mais de 18 ocorrências cada. A alta frequência de citação 

desses termos sugere que a capacidade antioxidante da espécie P. cattleyanum é um tema 

de grande interesse e relevância nos artigos analisados, como já visto anteriormente.  

Com base nas combinações de palavras-chave presentes nos clusters, é possível 

inferir tendências de pesquisa relevantes, tais como: a compreensão das propriedades 

antioxidantes, anti-inflamatórias e medicinais da P. cattleyanum, explorando sua 

composição química, incluindo flavonoides e componentes fenólicos, bem como seu óleo 

essencial e extratos de plantas em diferentes aplicações (cluster vermelho); componentes 

bioativos presentes nos extratos de frutos da família Myrtaceae, especialmente em relação 

à sua atividade anticancerígena, citotoxicidade e propriedades medicinais (cluster azul); 

e pesquisas na Floresta Atlântica que abrangem análise da expressão gênica, identificação 

de espécies e controle de invasoras (cluster roxo). 

No cluster verde, as tendências de pesquisa refletem o interesse em compreender 

a diversidade genética, explorar mecanismos reprodutivos como a apomixia, utilizar 

marcadores genéticos para avaliar a diversidade e investigar os efeitos da poliploidia na 

espécie. Esses estudos têm implicações importantes no melhoramento genético de 

plantas, conservação da diversidade e desenvolvimento de variedades mais tolerantes e 

adaptadas. 

Por fim, no cluster amarelo, há o interesse em compreender e gerenciar a espécie 

como planta exótica invasora, investigar sua evolução e interações, além de explorar 

estratégias de controle e manejo para limitar seu crescimento e mitigar seus impactos na 

diversidade de ecossistemas. A P. cattleyanum pode ser considerada como uma espécie 

exótica invasora em determinados ecossistemas, conforme mencionado por Florens et al. 

(2016). Além disso, é importante ressaltar que a espécie está incluída na lista das 100 

piores espécies invasoras globalmente, de acordo com a IUCN Invasive Specialists Group 

(PROENÇA et al., 2022). Essa classificação destaca a necessidade de realizar estudos e 

implementar medidas efetivas para mitigar os efeitos negativos ocasionados por essa 

espécie invasora, nesses ecosistemas. 

A abordagem científica fundamentada na análise de clusters e na análise 

bibliométrica, proporcionou uma base sólida para a definição dos temas de pesquisas 

relevantes em relação a P. cattleyanum até o momento, permitindo direcionar futuras 

pesquisas, promover o avanço do conhecimento e contribuir para a tomada de decisões 

embasadas em evidências científicas. 
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3.4 Compostos fitoquímicos presentes na P. cattleyanum 

A P. cattleyanum apresenta um perfil fitoquímico abundante em compostos 

bioativos, que se encontram distribuídos em diversas partes da planta, incluindo folhas, 

cascas e frutos. Entre esses compostos, destacam-se os ácidos fenólicos e flavonoides, 

bem como os carotenoides e o ácido ascórbico (PEREIRA et al., 2018; PEREIRA et al., 

2020; BARRADAS et al., 2023; MORAES et al., 2023). 

Altos teores de compostos fenólicos totais (TPC) (603,1 ± 18,9 mg equivalentes 

de ácido clorogênico/100 g de massa fresca) foram encontrados na P. cattleyanum 

(Vinholes et al. 2017). Biegelmeyer et al. (2011) verificaram teores de TPC de 292,03 mg 

de GAE/100 g e flavonoides 35,12 mg de QE/100 g no fruto da P. cattleyanum. Também 

estudando o fruto da P. cattleyanum Denardin et al. (2015) relataram altos níveis de TPC 

(660.19 ± 47.6 mg GAE/100 g) e carotenóides totais (6,27 ± 0,06 ug β-caroteno/g) e a 

presença de ácido ascórbico em baixas quantidades (0,095 ± 0,01 mg/100 g).  

As folhas da P. cattleyanum também são fontes promissoras de compostos 

bioativos. Elevados níveis compostos pertencentes às classes dos ácidos fenólicos, 

flavonoides, taninos, lipídios fenólicos e carboidratos foram identificados na espécie 

(ZANDONÁ et al., 2020). Os extratos aquosos das folhas da P. cattleyanum 

demonstraram um elevado TPC variando de 101 ± 0,2 a 144 ± 0,5 mg de EGA g −1 

(DACOREGGIO et al., 2019). 

 Além das folhas, a casca da P. cattleyanum também tem sido objeto de estudos 

para avaliar sua composição bioativa. Meregalli et al. (2020) analisaram a composição 

bioativa da casca e obtiveram níveis abundantes de compostos fenólicos (477,53 Eq. mg 

de ácido gálico/100 g), flavanoides (351,80 mg de catequina/100 g) e caratenoides (4,45 

μg de β-caroteno/mL). Mais detalhes sobre os fitoquímicos presentes na P. cattleyanum 

está apesentada na tabela 3.                              
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Tabela 3. Compostos fitoquímicos encontrados na Psidium cattleyanum Sabine 

Fitoquímico Parte da planta Obtenção do extrato Principais descobertas Referência 

Compostos fenólicos Polpa-casca Amostras liofilizadas de 

frutos (250 mg) foram 

misturadas com metanol 

(1:40, p/v) e agitadas 

(Vortex, Phoenix AP56) 

por 5 min 

 

Catequina (2,07 μg/g), kaempferol (4,69 

μg/g), miricetina (0,93 μg/g), quercetina 

(19,4 μg/g),  ácido elágico  (19,1 

μg/g) 

(PEREIRA et al., 

2020) 

 Folhas Folhas secas e moídas 

foram extraídas por 

infusão aquosa (IA) na 

proporção de 1:50 

(m/v), a 80 °C por 10 

min 

Ácido gálico (1,20 µg/g−1), ácido 4-

hidroxibenzóico (0,90 µg/g−1), ácido 

clorogênico (0,09 µg/g−1), ácido vanílico 

(28,20 µg/g −1), ácido elágico (0,16 µg/g 

−1) 

 

(ZANDONÁ et al., 

2020) 

 Fruto O extrato foi preparado 

com a amostra de frutos 

liofilizada (0,50 g) 

usando 5 mL de uma 

mistura metanol:água 

Gallic acid (7,4 µg/g −1), vescalagin 

(42,9 µg/g −1), castalagin (43,8 µg/g −1), 

proanthocyanidin dimer B I (132,3 µg/g 

−1), Taxifolin hexoside (109,2 µg/g −1), 

ellagic acid (12,9 µg/g −1) 

(MALLMANN et 

al., 2020) 
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(8:2, v/v, acidificada 

com ácido fórmico 

0,35%) e vórtex (USC-

1400-Unique) por 3 

min. 

 

 Fruto 5 g de fruta fresca 

foram homogeneizados 

com etanol 98% (1:4, 

p/v) durante 5 min 

usando um 

homogeneizador Ultra-

Turrax. As amostras 

foram reconstituídas em 

20 ml de etanol/água 

(3:1, v/v) 

Ácido clorogênico (606 mg/100 g) (VINHOLES et al., 

2017) 

Carotenoides      

 Polpa  Os carotenóides foram 

extraídos com acetona a 

partir de 15 g de polpa 

da fruta e transferidos 

All- trans -luteína(10,0 µg/100g), all- 

trans -β-caroteno (20,0 µg/100g), all- 

trans -β-criptoxantina (26,4  µg/100g), 

5,8-Epóxi-β-criptoxantina (5,8 µg/100g) 

(SILVA et al., 2014) 
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para éter de 

petróleo/éter dietílico 

(2:1) 

 

 Casca 10 g da casca foi pesada 

e adicionado etanol 

absoluto na proporção 

massa:solvente de 1:10 

(p/v) e a extração foi 

realizada sob agitação 

magnética, por 4 h, em 

temperatura ambiente 

(25 °C) 

All- trans -luteína (10,0 µg/g), all- trans 

-anteraxantina (9,0 µg/g), all- trans -β-

caroteno (5,9 µg/g) 

(RIBEIRO et al., 

2014) 

Compostos voláteis  Polpa A extração foi realizada 

utilizando um sistema 

de captura em fase 

sólida  

A análise GC–MS identificou 23 

compostos, na qual os aldeídos 

compreendiam as principais classes de 

voláteis (84%) - (Z)-3-hexenal  

(EGEA et al., 2014) 
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3.5 Carotenóides  

Os carotenóides são um grupo de pigmentos naturais derivados de isoprenóides, 

produzidos em plantas, e responsáveis por conferir uma ampla gama de cores, como 

amarelo, vermelho e laranja, principalmente às folhas, frutas e vegetais. Esses compostos 

desempenham um papel essencial em vários processos fisiológicos, destacando-se como 

componentes essenciais dos sistemas fotossintéticos das plantas e desempenhando um 

papel fundamental na nutrição humana. Além disso, atuam como antioxidantes 

biológicos, o que contribui para a redução significativa de doenças associadas ao estresse 

oxidativo (CAZZONELLI 2011; SHIVANI et al., 2017; AMAH et al., 2018).  

Os Psidium spp. são considerados fontes moderadas de carotenoides (100-500 

µg/100 g) (BRITTON, KHACHICK 2009). Em relação à extração de compostos 

bioativos da casca de P. cattleyanum, por meio dos métodos de maceração (convencional) 

e assistida por ultrassom, foi observado um teor médio de carotenoides variando de 4,45 

a 4,47 μg de β-caroteno/mL de extrato (MEREGALLI et al., 2020).  

 Outro estudo realizado por Silva et al. (2014) identificou os principais compostos 

carotenoides presentes na P. cattleyanum, sendo all-trans-β-criptoxantina (26,4 µg ± 1,9 

µg/100 g fw), all-trans-β-caroteno (20,0 µg ± 4,6 µg/100 g fw) e all-trans-luteína (15,7 

µg ± 3,8 µg/100 g fw). A all-trans-luteína, all-trans-anteraxantina e all-trans-β-caroteno 

também foram encontrados nos extratos da P. cattleyanum estudados por Ribeiro et al. 

(2014). Os autores também constataram que os teores de carotenoides totais na casca 

foram aproximadamente 3 vezes maiores (42 μg/g) em relação aos extratos de polpa (12 

μg/g).  

 

3.6 Composto volátil  

A composição volátil da P. cattleyanum tem sido relatada por diferentes autores. 

Em um estudo de Soliman et al. (2016), 31 compostos foram identificados no óleo volátil 

das folhas de P. cattleyanum. O β-cariofileno foi o principal hidrocarboneto 

sesquiterpênico identificado (28,83%), seguido do α-Pineno (28.0%) e β-mirceno 

(13,40%). Além do β-cariofileno (22,5%), o α-Seliene (10,1%) e α-humuleno (7,5%) e 

foram os constituintes majoritários encontrados na P. cattleyanum estudada por 

Biegelmeyer et al. (2011). A maior classe de compostos voláteis identificados na 

avaliação óleo essencial da P. cattleyanum foram os hidrocarbonetos terpênicos, sendo 
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eles: α-copaeno (22%), eucaliptol (15%), δ-cadineno (9,63%) e α-selineno (6,5%) (Scur 

et al. 2016). 

 Bombardelli et al. (2021) estudaram a P. cattleyanum e identificaram que os 

monoterpenos mais voláteis (α-pineno, β-pineno, α-Terpineno, γ-terpineno e eucaliptol) 

foram detectados exclusivamente na fração do óleo essencial, enquanto os sesquiterpenos 

(cariofileno, selina-3,7(11)-dieno, e- nerolidol α-cadinol, eudesm-7(11)-en-4-ol, guaia-

3,9-dieno e β-selineno) foram encontrados em abundância  tanto no óleo essencial quanto 

nos extratos do fruto.  

 

3.7 Propriedades bioativas e funcionais da P. cattleyanum 

A P. cattleyanum possui uma grande quantidade de fitoquímicos que são 

responsáveis pelas suas propriedades bioativas. Os compostos bioativos têm se mostrado 

de grande importância no combate e prevenção de diversas doenças, o que tem despertado 

um crescente interesse nos últimos anos devido aos inúmeros benefícios que oferecem à 

saúde humana (MUÑOZ et al., 2020).  Essas características têm sido objeto de estudos 

para aplicações na indústria farmacêutica e medicinal, conforme relatado na literatura, e 

são detalhadas na Figura 4. 

 

 

Figura 4. Compostos bioativos presentes na Psidium cattleyanum Sabine e suas 

aplicações 

Fonte: Autor, 2025 

A P. cattleyanum oferece diversos benefícios à saúde, sendo uma opção versátil 

para aplicação em fitoquímica, farmacêutica, medicinal e alimentação. Seu uso potencial 

pode resultar na confecção de medicamentes e produtos farmacêuticos, bem como m 

https://www.sciencedirect.com/topics/chemistry/nerolidol
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alimentos enriquecidos com propriedades funcionais, presentes não apenas na fruta e 

polpa, mas também nas folhas e casca. 

 

3.8 Potencial antioxidante  

A ingestão de compostos bioativos provenientes de fontes vegetais, com potencial 

antioxidante, desempenha um papel relevante na saúde humana e na prevenção de 

doenças. As pesquisas atuais têm focado em antioxidantes naturais encontrados em 

plantas e seus subprodutos, visando substituir os antioxidantes sintéticos que podem 

resultar em efeitos prejudiciais, como danos ao fígado e rins (SRUTHI, NAIDU 2023).  

Diferentes frações fenólicas da polpa-casca e semente de genótipos P. cattleyanum 

foram estudadas, visando identificar e quantificar os compostos fenólicos relacionados à 

atividade inibitória das enzimas (PEREIRA et al., 2020). Foi detectado que os extratos e 

frações da espécie possuem compostos bioativos com atividade antioxidante e 

propriedades inibidoras de α-glicosidase que podem ser adicionados em formulações de 

alimentos ou produtos farmacêuticos à base de plantas para controlar os níveis de glicose 

no sangue. 

Em um estudo in vivo, Nora et al. (2014) relataram que o extrato em pó de frutos 

da P. cattleyanum liofilizado apresentou redução nos parâmetros alterados pelo estresse 

oxidativo induzido pela cisplatina.  Os ratos alimentados com o extrato em pó da espécie 

apresentaram níveis inferiores de glicose, colesterol LDL, colesterol LDL oxidado e 

colesterol total em comparação com os animais controle (que foram induzidos por 

cisplatina, mas não receberam a P. cattleyanum na alimentação). Além disso, os animais 

que consumiram tiveram menor acúmulo de gordura no fígado e mostraram uma melhora 

no perfil lipídico geral.  

 

3.9 Potencial antimicrobiano  

Recentemente, tem se observado um aumento significativo nos estudos que 

avaliam o potencial antimicrobiano de plantas e seus subprodutos. Apesar de serem 

comumente tratados como resíduos, estudos têm apontado que a casca, sementes, folhas 

e amêndoas, são fontes valiosas de compostos bioativos, como polifenóis, taninos e 

flavonoides, os quais possuem diversas propriedades importantes, incluindo atividade 

antimicrobiana (GYAWALI, IBRAHIM 2014).  

Ao avaliarem o potencial antimicrobiano de compostos bioativos extraídos do 

bagaço de frutas nativas brasileiras, incluindo a P. cattleyanum, para aplicação em 
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embalagens ativas Santos et al. (2023) observaram ação antimicrobiana contra Listeria 

monocytogenes, Listeria innocua e Bacillus cereus. Como resultado, os filmes produzidos 

com esses compostos apresentam-se como uma opção viável para o controle efetivo do 

processo de refrigeração de alimentos.  

O extrato hidroalcoólico de araçá (HEA) também foi testado e demonstrou 

atividade antibacteriana contra Staphylococcus aureus, indicando seu potencial como 

adjuvante natural na preservação de alimentos. Além disso, foram investigados os 

mecanismos de ação envolvidos na atividade antimicrobiana do HEA, proporcionando 

evidências que reforçam sua utilidade como uma alternativa natural para melhorar a 

conservação de alimentos (LIMA et al., 2020).  

Soliman et al. (2016) avaliaram a atividade antimicrobiana in vitro de óleos 

voláteis de P. cattleyanum contra bactérias selecionadas Gram positivas e Gram negativas. 

Os resultados dos estudos demostraram potente inibição antibacteriana contra 

Saphylococcus aureus e Neisseria. gonorrhoeae, o que sugere um potencial uso medicinal 

e terapêutico desses óleos voláteis para o tratamento de doenças infecciosas como 

escarlatina, infecções respiratórias superiores, uretrite, cervicite, faringite, e para 

melhorar as complicações resultantes da gonorréia, incluindo doença inflamatória 

pélvica, gravidez ectópica e infertilidade.  

 

 

3.10 Potencial anticancerígeno 

As atividades antiproliferativas da fração clorofórmica (CF) do extrato da folha 

de P. cattleyanum foram avaliadas usando várias linhagens de células cancerígenas 

(MOON et al., 2011).   Os autores observaram que o extrato da folha utilizado inibiu a 

proliferação de células SNU-16 de câncer gástrico humano, que está associada à 

regulação do ciclo celular e à indução de apoptose. Medina et al. (2011) conduziram testes 

utilizando extratos de P. cattleyanum como agentes antiproliferativos em células de 

câncer mamário (MCF-7) e de câncer de cólon (células Caco-2), com células 

fibroblásticas embrionárias de rato 3T3 como grupo controle. Os extratos aquosos e 

acetônico foram testados em concentrações de 40, 60 e 80 µg/mL, resultando em uma 

redução na proliferação de ambas as células cancerígenas. 
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3.11 Potencial antidiabético  

Os extratos da P. cattleyanum apresentaram excelente capacidade antidiabética in 

vitro e in vivo. Os extratos da espécie foram investigados como potenciais inibidores de 

enzimas digestivas, e os genótipos da P. cattleianm apresentaram uma notável capacidade 

de inibir a enzima alfa-glicosidase apontando como uma alternativa promissora para 

controlar a hiperglicemia em condições in vitro (VINHOLES et al., 2017).  Já nos estudos 

in vivo, o extrato da P. cattleianm administrado na dose de 200 mg/kg/dia, por um período 

de 21 dias, demonstrou sua eficácia em prevenir a ocorrência de hiperglicemia e 

hipertrigliceridemia em ratos com resistência à insulina, resultante da indução por 

dexametasona(CARDOSO et al., 2017). 

 Esses resultados indicam o potencial terapêutico significativo desses extratos no 

combate ao diabetes e na regulação dos níveis de glicose e triglicerídeos em organismos 

vivos, sugerindo que possam ser considerados como uma promissora opção terapêutica 

para o tratamento de condições metabólicas associadas à hiperglicemia. 

 

3.12 Perspectivas e oportunidades da P. cattleyanum na Industria farmacêutica 

A investigação sobre as atividades farmacológicas com a espécie tem aumentado 

nos últimos anos, uma vez que diferentes estudos mostram seu potencial aplicação na 

saúde humana. Um estudo realizado por Sangalli et al. (2018) avaliou a atividade 

antimicrobiana dos extratos de folhas de P. cattleyanum combinados com hidróxido de 

cálcio contra o biofilme de Enterococcus faecalis e Candida albicans. O extrato etanólico 

das folhas da espécie demonstrou uma rápida atividade antimicrobiana contra E. faecalis, 

resultando em uma significativa redução da carga microbiana em 24 horas. 

Em ratos machos Wistar adultos uma interessante resposta foi observada na 

pesquisa de Cardoso et al. (2018); os extratos da P. cattleyanum apresentaram efeitos anti-

hiperglicêmicos, antidislipidêmicos e antioxidantes. Esses resultados sugerem que os 

extratos da espécie podem ser úteis no manejo terapêutico das alterações associadas à 

resistência à insulina.  

 Saber et al. (2018) investigaram a eficácia dos extratos das folhas de P. 

cattleyanum, juntamente com seus nanolipossomas, foi avaliada na melhora da 

hepatotoxicidade induzida pelo paracetamol em ratos. Os resultados indicaram que esses 

extratos e nanolipossomas apresentaram benefícios na proteção do fígado contra os danos 

causados pelo paracetamol. Esses estudos ressaltam o potencial terapêutico dos extratos 

da espécie em diferentes condições de saúde, como alterações metabólicas e danos 
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hepáticos, fornecendo uma base para futuras investigações e desenvolvimento de 

tratamentos. 

A P. cattleyanum tem despertado interesse na comunidade científica devido ao 

estudo de suas diferentes partes, apresentando resultados satisfatórios em diversas áreas 

da saúde. O extrato da folha da P. cattleyanum foi objeto de estudo e patenteado 

(KR20060133298A), comprovando sua capacidade de prevenir o câncer e inibir a 

metástase. A patente descreve de forma detalhada o extrato de folha dessa espécie como 

o princípio ativo responsável por esses efeitos benéficos. 

Além disso, o crescente número de depósitos de patentes relacionados ao uso da 

espécie em aplicações farmacêuticas, como loção para a pele (JP2005306851A), sabonete 

processado a frio (CN105441230A) e antidiabético oral (WO2007053865A1), destaca a 

expansão desse campo promissor. 

 

3.13 Perspectivas e oportunidades da P. cattleyanum na Indústria alimentícia 

A P. cattleyanum, frequentemente consumida in natura por comunidades nativas, 

apresenta um potencial promissor na indústria de alimentos. Diversos estudos têm 

comprovado sua viabilidade e aplicação em diferentes segmentos da indústria alimentícia. 

Por exemplo, a fruta tem sido utilizada na fabricação de geleias (REISIG et al., 2016), 

produção de sucos naturais (SANTOS et al., 2007) e na obtenção de polpas (CRIZEL et 

al., 2017). Além disso, tem sido explorada na produção de iogurtes, enriquecendo-os com 

seus benefícios nutricionais (SANTOS et al., 2008). Essas descobertas reforçam o 

potencial da espécie como uma matéria-prima versátil e atrativa para a indústria 

alimentícia, oferecendo novas oportunidades de desenvolvimento de produtos inovadores 

e saudáveis. 

Além da utilização, estão sendo conduzidas pesquisas com o objetivo de avaliar a 

aceitabilidade de produtos derivados da P. cattleyanum. Estudos recentes demonstraram 

que as balas mastigáveis convencionais e de baixo teor calórico formuladas com polpa da 

P. cattleyianum obtiveram alta aceitabilidade, com um índice de aceitação superior a 70% 

(VERGARA et al., 2020). Além disso, a inclusão da P. cattleyanum em iogurtes resultou 

em um aumento no teor de minerais e uma melhora na textura, o que levou a uma boa 

aceitação sensorial por 74% dos consumidores (SANTOS et al., 2008). 

A incorporação de frutos de espécies nativas, como a P. cattleyanum, na 

formulação de produtos alimentícios apresenta-se como uma alternativa promissora. Essa 
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abordagem permite a produção de alimentos sem a necessidade de adição de compostos 

artificiais, ao mesmo tempo em que acrescenta compostos provenientes da fruta que estão 

associados a benefícios para a saúde.  

 

3.14 Perspectivas e oportunidades da P. cattleyanum no Melhoramento genético 

As perspectivas e oportunidades no campo do melhoramento genético da P. 

cattleyanum são promissoras, dada a presença de características agronômicas desejáveis, 

como resistência a pragas e doenças, adaptação a diferentes condições climáticas e alta 

produtividade de frutos (REISIG et al., 2016).  

Dentro desse contexto, existem diversas possibilidades de atuação no campo do 

melhoramento genético da P. cattleyanum. Uma dessas oportunidades é a busca por 

variedades que apresentem características superiores, como frutos de maior tamanho, 

melhor qualidade sensorial, resistência a doenças específicas ou teores elevados de 

compostos bioativos. Essas características podem ser determinantes para a valorização 

dos frutos no mercado e para atender às demandas dos consumidores.  

Para alcançar esses objetivos, ferramentas biotecnológicas podem ser empregadas 

na P. cattleyanum. Uma das abordagens é a seleção assistida por marcadores moleculares, 

que podem ser utilizadas para acelerar o processo seletivo e aumentar a eficiência na 

obtenção de indivíduos com maior potencial genético (Urquía et al. 2020; KUMAR et 

al., 2023). Além disso, é possível realizar cruzamentos controlados entre genótipos 

distintos com o intuito de transferir genes de interesse, visando combinar características 

favoráveis e obter descendentes com um potencial genético superior (TULER et al., 

2015). 

Apesar das informações e estratégias de melhoramento disponíveis, ainda há áreas 

que precisam ser exploradas para a P. cattleyanum. É necessário aprofundar o 

conhecimento sobre a variabilidade genética presente na espécie, compreender os 

mecanismos de herança de características desejáveis e avaliar as interações genéticas e 

ambientais que influenciam o seu desenvolvimento. Dessa forma, a continuidade da 

pesquisa e o desenvolvimento de novas estratégias de melhoramento são fundamentais 

para explorar o potencial genético da espécie, visando a obtenção de variedades 

produtivas que atendam às demandas agronômicas, comerciais e nutricionais 
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4. CONSIDERAÇÕES FINAIS   

Nos últimos anos, observa-se um aumento na pesquisa com relação a P. 

cattleyanum, indicando sua relevância cientifica. A expansão de conhecimento sobre a 

espécie ocorre em diversas áreas de estudo, principalmente nas ciências de plantas, 

tecnologia de alimentos e farmácia. O Brasil, por meio de suas instituições de pesquisa, 

tem desempenhado um papel fundamental, tanto no desenvolvimento de estudos quanto 

na disseminação de informações a nível global, fortalecendo a colaboração internacional 

e o avanço no entendimento da espécie.  

A espécie tem se destacado como uma fonte promissora de compostos bioativos, 

evidenciando seu valor para diferentes cadeias produtivas. A valorização desses 

compostos, além de contribuir para a melhoria das propriedades sensoriais dos alimentos 

e sua acessibilidade no mercado, oferece oportunidades para o desenvolvimento de 

produtos funcionais.  

Além disso, o uso de estratégias de melhoramento genético pode potencializar as 

características de interesse e comerciais da espécie, ampliando seu valor no contexto 

agrícola e industrial. Assim, a P. cattleyanum revela-se uma espécie de grande relevância 

científica e econômica, com vasto potencial para aplicações futuras em diversas áreas de 

interesse. 
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RESUMO 

Considerando o potencial agroalimentar do Psidium cattleianum e a escassez de 

informações sobre sua estrutura genética, este estudo teve como objetivo avaliar a 

divergência genética a partir de caracteres físico-químicos e morfométricos de 16 acessos 

desta espécie. Para isso, foi avaliada uma coleção de germoplasma contendo a P. 

cattleyanum do Instituto Agronômico de Pernambuco (IPA). Os frutos foram coletados e, 

posteriormente, caracterizados no Laboratório de Análise de Sementes Florestais (LASF) 

da Universidade Federal Rural de Pernambuco (UFRPE). A caracterização do 

germoplasma incluiu a análise de características físico-químicas e morfométricas dos 

frutos. Posteriormente, realizou-se análises de correlação genética entre os caracteres, 

parâmetros genéticos, análise de componentes principais e o índice de seleção de 

Mulamba e Mock para os acessos. A análise de divergência genética permitiu a 

identificação de acessos potenciais de P. cattleyanum para futuros programas de 

melhoramento, considerando a variabilidade genética a partir de características 

morfológicas dos frutos. Além disso, a seleção com base no índice Mulamba e Mock 

destacou indivíduos de alto desempenho, possibilitando a escolha com base em 

características para potenciais ganhos genotípicos. Isso demonstra a importância de uma 

abordagem abrangente na seleção de acessos para o melhoramento da espécie. s 

 

Palavras-chave: Araçá, caracterização morfogenética; diversidade; banco de 

germoplasma  
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ABSTRACT 

 

Considering the agro-food potential of Psidium cattleianum and the limited information 

available on the genetic structure of the species, this study aims to evaluate genetic 

divergence using physicochemical and morphometric traits across 16 accessions of this 

species. For this purpose, a germplasm collection of P. cattleyanum from the Agronomic 

Institute of Pernambuco (IPA) was assessed. Fruits were collected and sent to the Forest 

Seed Analysis Laboratory (LASF) at the Federal Rural University of Pernambuco 

(UFRPE) for characterization. The germplasm characterization included analyzing the 

fruits’ physicochemical and morphometric characteristics. Subsequently, genetic 

correlation analyses among traits, genetic parameters, principal component analysis, and 

Mulamba and Mock selection index were applied to the accessions. The genetic 

divergence analysis identified valuable P. cattleyanum accessions for future breeding 

programs, considering genetic variability based on fruit morphological traits. 

Furthermore, selection based on the Mulamba and Mock index highlighted high-

performing individuals, allowing selection based on multiple traits for potential genotypic 

gains. This demonstrates the importance of a comprehensive approach in selecting 

accessions for species improvement. 

 

Keywords: Morphogenetic characterization; diversity; germplasm bank 
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1. INTRODUÇÃO 

Psidium cattleyanum Sabine (Myrtaceae) é uma espécie de origem brasileira 

(Sobral et al. 2013), encontrada em diversas regiões tropicais e subtropicais do mundo, 

como Austrália, Ilhas do Caribe, Havaí e Uruguai (GALHO et al., 2007; PATEL 2012; 

TNG et al., 2016). Seus frutos maduros são consumidos tanto in natura quanto 

processados, sendo utilizados na produção de sucos, geleias e doces (LAZAROTTO et 

al., 2022; ZANDONÁ et al., 2020). Além disso, tanto as folhas quanto os frutos possuem 

propriedades farmacêuticas e nutricionais valiosas, devido à sua bioatividade, que inclui 

atividades antioxidantes, antimicrobianas, antiproliferativas e anti-hiperglicêmicas 

(LIMA et al., 2020; MEDINA et al., 2011; VINHOLES et al., 2017). 

Apesar dos benefícios oferecidos pela P. cattleyanum, ainda há um conhecimento 

limitado sobre todo o seu potencial. A maior parte da literatura disponível está 

concentrada na importância socioeconômica da espécie (LAZAROTTO et al., 2022; 

LIMA et al., 2020; VINHOLES et al., 2017; ZANDONÁ et al., 2020), enquanto 

informações sobre suas estruturas fenotípicas e genéticas são pouco conhecidas. 

A análise da diversidade genética no germoplasma disponível em nível 

morfológico e molecular é essencial para o progresso no melhoramento genético de 

qualquer espécie (ANDREW et al., 2021; BAKɪR et al., 2022; KHADIVI et al., 2020). 

Assim, é necessário o conhecimento sobre a base genética e o valor genético com vistas 

a identificar e direcionar acessos potenciais para sua utilização, seja como variedades em 

si ou como possíveis progenitores em programas de hibridação (SOOD et al., 2023).  

 A caracterização dos acessos em bancos de germoplasma pode ser conduzida por 

meio da avaliação de características morfológicas da planta, tais como folhas, flores, 

frutos e sementes (GUAN et al., 2020; JESUS et al., 2022; VÁSQUEZ-GARCÍA et al., 

2022), sendo que as características relacionadas à qualidade e produtividade dos frutos 

são particularmente relevantes. 

A análise dos frutos desempenha um papel importante na obtenção de informações 

sobre a diversidade genética dos acessos, não apenas em termos de características físicas, 

como cor, tamanho, forma e textura (ANDREW et al., 2021; LI et al., 2023; ZHANG et 

al., 2022), mas também em relação à composição química dos frutos (FARIA et al., 2021; 

ZERKANI et al., 2022). Uma caracterização adequada desses recursos permite ao 

melhorista estabelecer estratégias de conservação (KYRIACOU et al., 2020), explorar o 

potencial alimentício (NUNES et al., 2021) e farmacológico (SUN et al., 2018), 

selecionar genitores para hibridação (JENA et al., 2021), bem como identificar as 



78 
 

características que contribuem significativamente para a diversidade total da coleção, 

utilizando técnicas estatísticas (MAULIÓN et al., 2016). 

Abordagens multivariadas têm sido utilizadas na avaliação da divergência 

genética e caracterização de germoplasmas do gênero Psidium (MISHRA et al., 2022; 

SOUZA et al., 2018; URQUÍA et al., 2020; ZANDONÁ et al., 2020) devido à capacidade 

de analisar uma ampla gama de dados, incluindo um número considerável de descritores 

a serem avaliados (KHADIVI-KHUB, ETEMADI-KHAH, 2015; MENDES et al., 2019). 

Esses métodos também auxiliam na identificação e seleção de descritores que contribuem 

de forma mais significativa para a variação total dos dados, possibilitando a identificação 

de combinações híbridas que possam produzir efeitos heteróticos elevados nas gerações 

segregantes (BEGUM et al., 2022; MACIT, 2021; SAHA, DAS, 2017). 

Ao destacar as características dos frutos de acessos específicos, informações 

importantes são fornecidas para estudos futuros visando o melhoramento genético da 

espécie. Esses avanços permitirão um melhor aproveitamento do potencial da P. 

cattleyanum por meio de uma seleção criteriosa de indivíduos. Nesse sentido, o objetivo 

deste estudo foi avaliar a existência de diversidade genotípica em um banco de 

germoplasma de P. cattleyanum, a fim de selecionar acessos divergentes e superiores em 

relação a qualidade de frutos. 

 

2. MATERIAIS E MÉTODOS 

2.1 Material vegetal e desenho experimental 

Foi avaliada uma coleção de germoplasmas de P. cattleyanum situada Zona na 

Mata Pernambucana na Estação experimental de Itambé (7°23'43.8"S; 35°10'44.1"W). 

Essa coleção é de propriedade do Instituto Agronômico de Pernambuco – IPA (Figura 1) 

e foi estabelecida no ano de 2010. Os frutos foram coletados de acordo com a produção 

dos acessos em fornecimento de frutos e posteriormente foram encaminhados ao 

Laboratório de Análise de Sementes Florestais (LASF) da Universidade Federal Rural de 

Pernambuco (UFRPE). 



79 
 

 

Figura 1. Localização do Banco de germoplasma ativo (BAG) de Psidium cattleyanum 

Sabine no IPA Itambé, área da coleta de dados do estudo. 

Fonte: Autor, 2024  

 

2.3 Caracterização do germoplasma  

O germoplasma de P. cattleyanum foi caracterizado por descritores quantitativos 

relacionados aos frutos (Figura 2) e S1 (Material Suplementar).  
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Figura 2. Caracterização dos acessos de P. cattleyanum por meio de descritores 

morfométricos e físico-químicos de frutos, presentes no banco do germoplasma do 

Instituto Agronômico de Pernambuco – IPA, Itambé, Pernambuco.   

Fonte: Autor, 2024  

 

2.3.1 Caracteres morfométricos de frutos    

As avaliações morfométricas de frutos foram realizadas por meio do programa 

ImageJ®. Um total de 25 frutos de cada acesso foram dispostas em folhas brancas e 

fotografadas com câmera de lente de 12 MP a uma distância de 30 cm dos frutos. Foi 

utilizado uma régua graduada em milímetros, conforme a metodologia adaptada proposta 

por Silva et al. (2013), sendo mantida a mesma condição para todas os frutos avaliados. 

Foram analisadas as variáveis morfométricas dos frutos: área (mm²), perímetro 

(mm), circularidade (0,0-1,0), comprimento (mm), largura (mm), redondeza (0,0-1,0) e 

solidez (0,0-1,0) (Figura 2). 

 

2.3.2. Parâmetros físicos  

Para a caracterização física, foram avaliadas em balança analítica a massa total do 

fruto (g), massa da polpa (g) e massa das sementes (g); contagem manual do número de 

sementes por fruto; e espessura do fruto (mm).  

 

2.3.3 Parâmetros químicos  

O pH foi medido a partir do suco da fruta filtrado usando um medidor de pH (R-

TEC-7/2-MP). O teor de Sólidos Solúveis (SS ºBrix) foi medido com a utilização de um 

refratômetro digital (MA871). A acidez total titulável (AT) foi determinada conforme 

AOAC (2016), por titulação volumétrica com NaOH 0,01 N e fenolftaleína como 

indicador. O ratio foi calculado a partir da razão entre os sólidos solúveis totais e acidez 

titulável. 

 

2.4 Análises de dados estatísticos  

Para a extração dos valores genotípicos e componentes de variância, foi utilizada 

a metodologia de modelos mistos, onde foi considerado o modelo em um delineamento 

inteiramente ao acaso, teste de acessos não aparentados, com uma planta por parcela, 

sendo: 
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y = Xr + Zg + e 

em que: y é o vetor de dados, r é o vetor dos efeitos de repetição (fixo), g é o vetor dos 

efeitos genotípicos (aleatórios), em que g ~ N (0, G), sendo G = 𝐼𝜎𝑔
2, e é o vetor de erros 

ou resíduos (aleatórios), sendo que e ~ N (0, R) e R = 𝐼𝜎𝑔
2. X e Z são matrizes de incidência 

que relacionam, respectivamente, os efeitos de r e g ao vetor y.  

Distribuições e estruturas de médias e variâncias: 

𝐸 [
𝑦
𝑔
𝑒

] =  [
𝑋𝑟
0
0

];  𝑉𝑎𝑟 [
𝑔
𝑒

] =  [
𝐼𝜎𝑔

2 0

0 𝐼𝜎𝑒
2

] 

Equações de modelo misto: 

[
𝑋′𝑋 𝑋′𝑍
𝑍1𝑋 𝑍′𝑍 + 𝐼𝜆1

] [
𝑟
𝑔] = [

𝑋′𝑦

𝑍′𝑦
], em que: 

λ1 =
𝜎𝑒

2

𝜎𝑔
2 =  

1− ℎ𝑔
2

ℎ𝑔
2 ;   

ℎ𝑔
2 =

𝜎𝑔
2

𝜎𝑔
2+𝜎𝑒

2 = herdabilidade individual no sentido amplo de parcelas individuais; 

𝜎𝑔
2 = variância genotípica; 

𝜎𝑒
2 = variância residual; 

Estimadores de componentes de variância por REML via algoritmo EM: 

�̂�𝑒
2 =

[𝑦′𝑦−�̂�′ 𝑋′𝑦−�̂�′  𝑍′𝑦]

[𝑁−𝑟(𝑥)]
; 

�̂�𝑔
2 =

[�̂�′�̂�+�̂�𝑒
2 𝑡𝑟 𝐶22]

𝑞
; em que: 

C22 advém de: 

𝐶−1 = [
𝐶11 𝐶12

𝐶21 𝐶22
]

−1

=  [𝐶11 𝐶12

𝐶21 𝐶22] 

C = matriz dos coeficientes das equações de modelo misto; 

tr = operador traço matricial; 

r(x) = posto da matriz X; 

N, q = número total de dados e número de acessos, respectivamente  

 

Nesse modelo, os valores genotípicos preditos são dados por µ + g. Com os valores 

genotípicos, foi obtida a correlação genética de Pearson entre as variáveis analisadas e 

demais análises de divergência genética. Foi considerada como significativa a correlação 

genética de Pearson, com p < 0,01 e p <0,05. 
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A significância dos efeitos aleatórios (g e p) foi obtida através da Análise de 

Deviance, por meio do teste da razão da máxima verossimilhança (LRT). As deviances 

foram obtidas conforme descrito por Resende (2007), utilizando-se o modelo com e sem 

os respectivos efeitos. Foi subtraída a deviance obtida no modelo completo do modelo 

sem o efeito, e comparada com o valor do Qui-quadrado (χ²) com um grau de liberdade a 

5 % de significância (3,84). 

Para o estudo da divergência genética, os valores genotípicos (µ + g) dos acessos 

para cada característica foram submetidos à análise de componentes principais (PCA). 

Essa análise foi conduzida para identificar as variáveis com maior contribuição no estudo 

da divergência genética entre os acessos, com base nos dois primeiros componentes 

principais (PC1 e PC2). 

O índice de seleção dos acessos foi criado com os valores genotípicos das matrizes 

nas variáveis escolhidas para o ranking e processado no software Selegen REML/BLUP 

(RESENDE 2016). Foi realizado o índice de rank médio de Mulamba e Mock (1978) para 

os caracteres com acurácia genética (𝑟𝑔𝑔) maior que 0,80. A representação gráfica dos 

resultados foi realizada via software R (R Core Team 2022), usando os pacotes ggplot2 

(Wickham 2016), corrplot (Wei and Simko 2017) e factoextra (Kassambara and Mundt 

2020).  

 

3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

3.1 Correlação entre caracteres 

Correlações significativas foram detectadas entre caracteres (Figura 3). A massa 

fresca dos frutos demonstrou uma correlação forte e positiva com massa da polpa, massa 

das sementes, número de sementes por fruto e massa da casca. Além disso, houve uma 

correlação positiva entre a massa dos frutos e os caracteres morfométricos (área, 

perímetro, largura e comprimento do fruto). Uma correlação positiva também foi 

observada entre os sólidos solúveis e a massa do fruto, da polpa e das sementes (Figura 

3).  
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Figura 3. Coeficiente de correlação de Pearson (r) entre os caracteres fenotípicos de 

frutos de 16 acessos de Psidium cattleyanum Sabine  

Em que: **: Significativo p < 0,01; *: Significativo p < 0,05; ns: não significativo; Massa dos frutos (MFR); 

Massa da polpa (MPO); Massa das sementes (MSE); Número de sementes por frutos (NSF); Espessura da 

casca (ECA); Massa da casca (MCA); Rendimento da polpa (RES); Sólidos Solúveis (SS); Potencial 

hidrogeniônico (pH); Acidez total titulável (AT); Ratio (RT); Área do Fruto (AF); Perímetro do Fruto (PF); 

Largura do Fruto (LF); Comprimento do Fruto (CF); Circularidade do Fruto (CRF); Redondeza do Fruto 

(RF); Solidez do Fruto (SF); O tamanho do círculo e a coloração indicam a magnitude e a direção de cada 

correlação, respectivamente.  

 

As seleções com base em algumas características podem ser difíceis e demoradas, 

especialmente para espécies perenes como a P. cattleyanum (SHABANIMOFRAD et al., 

2013). Consequentemente, estudos de correlação direcionam as características mais 

adequadas a serem priorizadas em um futuro programa de melhoramento da espécie 

(ZANNAT et al., 2023). O aumento na massa dos frutos exerceu influência positiva na 

massa da polpa, massa de sementes, número de semente e massa da casca de frutos. Este 

resultado demonstra uma clara ligação funcional ou associação entre essas características 

e sugere que frutos com maiores massa tendem a produzir maior quantidade de polpa, 
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bem como maior quantidade de sementes. Essas informações são muito importantes para 

o direcionamento dos programas de melhoramento.  

A massa do fruto também foi positivamente correlacionada a caracteres 

morfométricos (área, perímetro, largura e comprimento do fruto). O aumento na massa 

está associado a um aumento na largura, comprimento, área e perímetro do fruto; o que 

facilitaria o melhoramento e a seleção, já que uma ação em uma característica tenderia a 

ter efeitos positivos em outras características associadas.  

A avaliação física dos frutos é uma abordagem rotineiramente utilizada para 

caracterizar os acessos e avaliar a qualidade, maturidade e potencial de armazenamento 

dos frutos (JESUS et al., 2022; MEGHA et al., 2022). Essas características podem ser 

medidas e quantificadas para auxiliar no melhoramento genético e seleção de indivíduos. 

Entre elas, a matéria fresca (massa do fruto) é um dos principais critérios de classificação 

e seleção, pois representa uma característica de grande importância na atração dos 

consumidores para o mercado in natura (KHADIVI et al., 2020; EZIN et al., 2022).  

Campos et al. (2013) verificaram elevada contribuição da massa e do 

comprimento dos frutos como os descritores que mais contribuíram para a seleção de 

acessos de P. guajava, o que não apenas reforça a importância dessas dimensões físicas 

como critérios de seleção essenciais, mas também destaca o potencial de aproveitar essas 

características na identificação de acessos com qualidades desejáveis. 

 

 

3.2 Parâmetros genéticos  

A avaliação e caracterização de bancos de germoplasma são ferramentas 

estratégicas de grande relevância para melhoristas e pesquisadores envolvidos no 

melhoramento das espécies. Dentre os diversos marcadores disponíveis, os caracteres 

morfológicos devem ser registrados para a seleção dos genitores e são a primeira escolha 

para descrever e classificar o germoplasma (NIETSCHE et al., 2015; BALDUZZI et al., 

2017; VÁSQUEZ-GARCÍA et al., 2022).   

Neste estudo, 16 acessos de P. cattleyanum presentes no banco de germoplasma 

ativo do Instituto Agronômico de Pernambuco (IPA) foram caracterizados quanto aos 

atributos morfométricos e físico-químico de frutos com vistas a avaliar suas relações 

genéticas e identificar/selecionar acessos promissores para futuras aplicações. 
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A análise dos componentes de variância e análise de deviance pelo teste de razão 

de verossimilhança (LRT) demonstrou a existência de diferenças significativas entre os 

acessos para os caracteres avaliados, exceto para espessura de casca, massa da casca, 

potencial hidrogeniônico e redondeza de frutos (Tabela 1). As diferenças significativas 

detectadas pelo teste de LRT indicam variação genética entre os acessos e potencial 

aplicação no melhoramento genético por meio da seleção com base no desempenho para 

os parâmetros analisados.  
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Tabela 1. Componentes de variância (C.V.) e análise de deviance pelo teste de razão de verossimilhança (LRT) para os 16 acesos de P. cattleyanum 

C.V.  𝝈𝒈
𝟐  𝝈𝒆

𝟐 𝝈𝒇
𝟐 𝒉𝒈

𝟐  𝒉𝒎𝒄
𝟐  𝒓𝒈𝒈 𝑪𝑽𝒈𝒊(%) 𝑪𝑽𝒆(%) Média geral 

MFR   69,55* 29,92 99,47 0,70± 0,12 0,98 0,99 43,17 28,31 19,32 

MPO   18,81* 10,27 29,09 0,65± 0,11 0,98 0,99 45,49 33,61 9,54 

MSE  0,05* 0,13 0,18 0,28± 0,07 0,91 0,95 21,79 35,06 1,03 

NSF  129,94* 626,92 756,86 0,17± 0,06 0,84 0,92 14,72 32,34 77,43 

ECA   0,56ns 176,89 177,46 0,003± 0,01 0,07 0,27 23,52 417,00 3,19 

MCA  15,02 ns 6,12 21,15 0,71± 0,12 0,98 0,99 44,29 28,28 8,75 

RES  24,10* 39,35 63,46 0,38± 0,09 0,94 0,97 9,06 11,57 54.22 

SS  0,53* 15,78 16,31 0,03± 0,03 0,46 0,68 6,59 35,96 11,04 

pH  0,014 ns 0,006 0,02 0,70± 0,12 0,98 0,99 3,43 2,26 3,44 

AT  0,007* 0,005 0,013 0,58± 0,11 0,97 0,99 7,62 6,50 1,12 

RT  1,646* 1,052 2,70 0,61± 0,11 0,98 0,99 13,30 10,63 9,65 

AF   23,45* 7,09 30,54 0,77± 0,12 0,99 0,99 43,51 23,93 11,13 

PF   11,23* 4,49 15,728 0,71± 0,12 0,98 0,99 24,73 15,63 13,56 

LF  0,66* 0,21 0,87 0,76± 0,12 0,99 0,99 21,71 12,24 3,74 

CF  1,12* 0,18 1,303 0,86± 0,13 0,99 0,99 29,35 11,75 3,61 

CRF  0,014* 0,009 0,023 0,59± 0,11 0,97 0,99 15,19 12,55 0,77 

RF  0,000006ns 0,00176 0,00177 0,0034± 0,1 0,08 0,28 0,27 4,61 0,91 

SF  0,00005* 0,00030 0,00035 0,14± 0,05 0,80 0,89 0,72 1,78 0,97 

C.V.: Componentes de variância; Massa dos frutos (MFR); Massa da polpa (MPO); Massa das sementes (MSE); Número de sementes por frutos (NSF); Espessura da casca 

(ECA); Índice de coloração (IC); Massa da casca (MCA); Rendimento da polpa (RES); Sólidos Solúveis (SS); Potencial hidrogeniônico (pH); Acidez total titulável (AT); Ratio 

(RT); Área do Fruto (AF); Perímetro do Fruto (PF); Largura do Fruto (LF); Comprimento do Fruto (CF); Circularidade do Fruto (CRF); Redondeza do Fruto (RF); Solidez do 

Fruto (SF); 𝜎𝑔
2: variância genotípica; 𝜎𝑒

2: variância residual; 𝜎𝑓
2: variância fenotípica individual; ℎ𝑔

2: herdabilidade de parcelas individuais no sentido amplo; ℎ𝑚𝑐
2 : herdabilidade 

da média de genótipo; 𝑟𝑔𝑔: acurácia genética; 𝐶𝑉𝑔𝑖(%): coeficiente de variação genotípica; 𝐶𝑉𝑒(%): coeficiente de variação residual; *Significativo a 5 % via teste LRT; nsNão 

significativo a 5% via teste LRT. 
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O conhecimento da variabilidade genética é fundamental para o sucesso de 

qualquer programa de melhoramento vegetal, pois permite identificar e selecionar 

indivíduos com características desejáveis. A presença e o entendimento dessa 

variabilidade constituem a base essencial para a prática da seleção (KAVINO et al., 2023). 

Dispondo de variabilidade genética, os melhoristas podem ampliar as chances de sucesso 

para encontrar e incorporar características desejáveis e promover avanços na qualidade, 

produtividade e resistência das plantas. Essa abordagem estratégica é essencial para 

maximizar o potencial do melhoramento genético e atingir os objetivos estabelecidos 

(LARA-FIOREZE et al., 2013). 

As estimativas das variâncias genotípicas (𝜎𝑔
2) foram altas para a maioria dos 

descritores avaliados, sugerindo que os fatores genéticos têm um papel predominante na 

variabilidade observada e que a maior parte da variância fenotípica (𝜎𝑓
2) é atribuída à 

variação genética. Assim, é possível obter ganhos significativos com a seleção dos 

genótipos, destacando o potencial do banco de germoplasma para programas de 

melhoramento. Descritores como massa das sementes, número de sementes por frutos, 

sólidos solúveis, redondeza e solidez do fruto, a estimativa da variância ambiental (𝜎𝑒
2) 

foi maior em comparação com a variância genética (Tabela 1), indicando uma influência 

mais expressiva dos fatores ambientais na manifestação dessas características. 

A variação observada é potencializada pela hibridação natural entre os indivíduos 

do banco de germoplasma, o que contribui para a aumento da variabilidade genética 

dentro da espécie. Isso torna o banco de germoplasma uma importante fonte de 

diversidade genética para futuros programas de melhoramento e conservação 

(BEDDOWS, ROSE 2018).  A variabilidade genética em bancos de germoplasma vem 

sendo objeto de estudo em diversas espécies (SÁ et al., 2022; LI et al., 2023; NAKINTU 

et al., 2023). 

O estudo conduzido por Campos et al. (2014) que investigou divergência genética 

em 138 acessos de goiabeira, provenientes do banco de germoplasma da Universidade 

Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF), revelou uma notável variabilidade 

genética entre os acessos estudo. Esta análise, com base em descritores morfológicos, 

agronômicos e físico-químicos, destacou a vasta diversidade genética existente entre os 

acessos avaliados.  

Utilizando descritores morfológicos, Coser et al. (2014) verificaram um amplo 

espectro de diversidade entre genótipos de P. guajava estudados. Os autores   constataram 
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que existe diversidade genética entre os genótipos de goiabeiras selecionadas de um 

pomar de origem seminal, comparando-os com as cultivares conhecidas Paluma, Pedro 

Sato, e o genótipo Roxa. Por meio da análise de características morfológicas e de 

qualidade dos frutos, os autores identificaram variação significativa entre os genótipos de 

goiabeira, o que sugere um potencial para o uso destes genótipos em programas de 

melhoramento genético, permitindo a seleção e o desenvolvimento de novas variedades.  

 Ao avaliar as características em frutos de Capsicum chinense (MOREIRA et al., 

2018) detectaram altos níveis de variabilidade genética entre os 65 acessos estudados. Em 

germoplasma de Theobroma cacao L., Vásquez-García et al. (2022) identificaram a 

formação de cinco grupos, aglomerados de acordo com suas características quantitativas 

e qualitativas, demonstrando assim a alta variabilidade genética e heterogeneidade entre 

os acessos.  

A estimativa da herdabilidade é de grande importância nos estudos genéticos e 

indica com precisão o ganho hereditário esperado (VISSCHER et al., 2008). De acordo 

com a classificação de Resende (2015), a herdabilidade é classificada em baixa (0,01 ≤ 

h2
a ≤ 0,15), média ou moderada (0,15 < h2

a < 0,50) e alta (h2
a ≥ 0,50).  

Elevadas estimativas de herdabilidade em sentido amplo (ℎ𝑔
2)  foram obtidas para 

a massa dos frutos (0,70), massa da polpa (0,65), massa da casca (0,71), potencial 

hidrogeniônico (0,70), acidez total titulável (0,58), ratio (0,61), área do fruto (0,77), 

perímetro (0,71), largura (0,76), comprimento (0,86) e circularidade do fruto (0,59). Esses 

valores indicam que existe uma quantidade significativa de ação genética para essas 

características dentro da população, o que pode aumentar significativamente a eficiência 

da seleção. Características com alta herdabilidade são majoritariamente influenciadas por 

fatores genéticos, enquanto a variação fenotípica dessas características é pouco afetada 

pelo ambiente (DANBE et al., 2019). Portanto, essas características podem ser 

selecionadas e melhoradas para aumentar a qualidade e produtividade de frutos do banco 

de germoplasma.  

  Em contrapartida, a baixa estimativa de herdabilidade encontrada para espessura 

da casca, sólidos solúveis, redondeza e circularidade de frutos (Tabela 1) reflete a alta 

influência de fatores ambientais em sua expressão, o que indica que a seleção com base 

nessas características pode não ser eficaz para obter ganhos genéticos significativos. Isso 

implica a necessidade de empregar outros métodos de melhoramento para seleção e 

predição, que sejam baseados nesses descritores (SANTOS et al., 2011). 
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A qualidade da avaliação genotípica deve ser determinada por meio de precisão 

experimental (COSTA et al., 2023). Os valores de acurácia genética (𝑟𝑔𝑔) foram 

considerados altos (≥0,70) para a maioria das características, de acordo com os critérios 

estabelecidos por Resende e Duarte (2007), exceto para espessura da casca, sólidos 

solúveis e redondeza de frutos, com valores de 0,27, 0,68 e 0,28, respectivamente (Tabela 

1). Esses resultados indicam que há alto grau de certeza nas inferências e acurácia, com 

possíveis ganhos com a seleção para a maioria dos descritores avaliados. No entanto, 

baixos valores de acurácia observados para algumas variáveis podem dificultar a seleção 

dos acessos, uma vez que estas variáveis foram altamente influenciadas pelo ambiente. 

 

3.3 Análise de componentes principais  

A caracterização e avaliação dos recursos genéticos vegetais abrange uma ampla 

gama de dados, o que inclui um número considerável de descritores a serem avaliados. 

As análises multivariadas são ferramentas importantes para determinar a diversidade 

genética, pois possibilitam selecionar indivíduos para programas de melhoramento, bem 

como identificar e classificar germoplasmas disponíveis a partir de características 

morfológicas e/ou moleculares (UYEDA et al., 2015; MENDES et al., 2019). Entre essas 

técnicas, as análises de componentes principais (PCA) são consideradas um dos métodos 

mais utilizados e práticos para investigar essa diversidade de espécies (MARTINS et al., 

2020; BASHYAL et al., 2022).  

A análise de componentes principais é uma técnica que permite reduzir a dimensão 

dos dados, agrupando as variáveis em um número menor de fatores principais 

(JOLLIFFE, CADIMA 2016). Esses fatores representam a maior variação dos dados e 

podem ser utilizados para a identificação da semelhança entre os germoplasmas 

analisados (ZHANG et al., 2022).  

A PCA foi realizada com o conjunto de descritores estudados, com vista a 

determinar com precisão as variáveis que apresentam maior contribuição para diversidade 

dos acessos. A análise de PCA resultou em dois componentes principais (Figura 4).  
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Figura 4. Contribuição relativa dos caracteres físico-químico e morfométricos dos frutos 

de 16 acessos de P. cattleyanum para os dois primeiros componentes principais (CP1 e 

CP2) 

Em que: Massa dos frutos (MFR); Massa da polpa (MPO); Massa das sementes (MSE); Número de 

sementes por frutos (NSF); Espessura da casca (ECA); Índice de coloração (IC); Massa da casca (MCA); 

Rendimento da polpa (RES); Sólidos Solúveis (SS); Potencial hidrogeniônico (pH); Acidez total titulável 

(AT); Ratio (RT); Área do Fruto (AF); Perímetro do Fruto (PF); Largura do Fruto (LF); Comprimento do 

Fruto (CF); Circularidade do Fruto (CRF); Redondeza do Fruto (RF); Solidez do Fruto (SF); 
 

O primeiro componente explicou 35,9% da variância e correlacionou-se 

fortemente com largura, perímetro, área e comprimento do fruto, massa da polpa, massa 

de sementes, massa do fruto e massa da casca. O segundo componente, explicou cerca de 

21,7% da variância total dos dados, foi correlacionado principalmente com número de 

sementes por fruto, massa da casca, massa do fruto, acidez titulável, massa de sementes, 

massa da polpa e espessura da casca (Figura 4).  

A contribuição relativa das características morfológicas demonstrou que a massa 

fresca dos frutos, massa da polpa, massa de sementes, massa da casca, área, perímetro, 

largura e circularidade dos frutos foram as características que mais contribuíram para 

verificar a divergência genética entre os acessos. Isso sugere uma maior variabilidade 

para essas características e uma maior contribuição para a discriminação genotípica. 

 Este resultado está relacionado com as estimativas de variância genotípica, uma 

vez que essas variáveis, também correspondem as características com maiores 

contribuições genéticas na sua expressão (Tabela 1). Assim, essas características podem 

ser utilizadas para seleção de acessos com vistas a aumentar variabilidade do banco de 

germoplasma, como também para caracterizar o germoplasma de P. cattleyanum. 
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A PCA separou os 16 acessos de P. cattleyanum em dois grupos distintos de acordo 

com suas características, indicando a presença de variabilidade entre os acessos no banco 

de germoplasma avaliado. A seleção de caracteres de interesse, como atributos físico-

químicos e variáveis morfométricas de frutos, associados a dados de diversidade genética 

assumem elevada importância no auxílio de programas de melhoramento genético 

(SANTOS et al., 2017).  

O Grupo 1 aglomerou o maior número de acessos e apresentou maior proximidade 

com as seguintes variáveis: CRF (Circularidade do Fruto), SF (Solidez do Fruto), AT 

(Acidez total titulável), NSF (Número de sementes por frutos), MCA (Massa da casca), 

MFR (Massa dos frutos), MSE (Massa das sementes), MPO (Massa da polpa), SS 

(Sólidos Solúveis), e RF (Redondeza do Fruto). Enquanto o grupo 2 foi composto apenas 

pelos acessos A1.23, A1.34 e A1.40 e mostrou maior proximidade com as características 

de pH (Potencial hidrogeniônico), RES (Rendimento da polpa), RT (Ratio), ECA 

(Espessura da casca), CF (Comprimento do Fruto), LF (Largura do Fruto), PF (Perímetro 

do Fruto) e AF (Área do Fruto) (Figura 5).  
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Figura 5. Bitplot dos 16 acessos de P. cattleyanum, com base nos dois primeiros 

componentes principais obtidos pela variação de caracteres físico-químicos e 

morfométricos de frutos. 

Em que: Grupo1: A1.15; A1.21; A1.26; A1.3; A1.31; A1.33; A1.38; A1.44; A1.45; A1.48; A1.49; A1.50; 

A1.60; Grupo 2: A1.23; A1.34; A1.40. Massa dos frutos (MFR); Massa da polpa (MPO); Massa das 

sementes (MSE); Número de sementes por frutos (NSF); Espessura da casca (ECA); Índice de coloração 

(IC); Massa da casca (MCA); Rendimento da polpa (RES); Sólidos Solúveis (SS); Potencial hidrogeniônico 

(pH); Acidez total titulável (AT); Ratio (RT); Área do Fruto (AF); Perímetro do Fruto (PF); Largura do 

Fruto (LF); Comprimento do Fruto (CF); Circularidade do Fruto (CRF); Redondeza do Fruto (RF); Solidez 

do Fruto (SF); 
 

Conforme demonstrado em outras abordagens em espécies do gênero Psidium, 

como a P. guajava (COSER et al., 2014; BARUA et al., 2022; GANGAPPA et al., 2022), 

características morfológicas desempenham relevância para a identificação de genótipos e 

estudos de diversidade. Dentre essas características, os descritores de frutos destacam-se 

em função da sua direta relação com as qualidades comerciais e reprodutivas.  

Características quantitativas como peso do fruto, diâmetro do fruto, comprimento 

do fruto, diâmetro da cavidade do fruto, peso da semente, espessura da polpa externa e 

número de sementes foram fundamentais na discriminação de 132 genótipos de P. 

guajavaa, resultando na formação de três grupos na análise de PCA  (MEHMOOD et al., 

2014). Essas características têm se mostrado úteis para identificação de genótipos em 

populações de P. guajava e outras frutas, evidenciando que as características estudadas 

têm potencial interesse econômico, especialmente relacionadas à produção e qualidade 

dos frutos.  

No que diz respeito à seleção de caracteres de interesse, a análise sugere que esses 

caracteres devem ser selecionados levando em consideração a natureza dos grupos 

identificados. Por exemplo, o Grupo 1 está associado a características relacionadas à 

textura, acidez, tamanho e forma dos frutos. Portanto, se o objetivo do programa de 

melhoramento for produzir frutos com determinadas características sensoriais, como 

textura e sabor, os acessos desse grupo podem ser direcionados para seleção e 

cruzamento. O Grupo 2 apresenta uma maior relação com características como pH, 

rendimento da polpa e dimensões morfométricas dos frutos. Se o foco do programa de 

melhoramento for a otimização do rendimento da polpa ou a padronização de forma dos 

frutos, os acessos desse grupo podem ser mais apropriados para esses objetivos 

específicos. 

  A distribuição desses grupos distintos representa informação de grande valia na 

seleção dos acessos dentro de um programa de melhoramento, tendo em vista que as 
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combinações híbridas a serem estabelecidas devem ser embasadas na magnitude de suas 

dissimilaridades, o que depende principalmente da disponibilidade de uma ampla base 

genética (KANDEL et al., 2018). Com isso, a seleção de acessos com base nos diferentes 

grupos, poderá proporcionar uma maior variabilidade genotípica na população de seleção, 

resultando assim em uma elevada probabilidade de selecionar ínvidos com características 

de interesse, como melhorar a textura, sabor, tamanho ou outras características desejáveis 

dos frutos.  

 

3.4 Indice de Mulamba e mock  

A utilização de índices de seleção são metodologias eficientes a serem utilizadas 

em estudo genéticos, pois possibilitam a avaliação de múltiplas características 

simultaneamente, maximizando assim as chances de sucesso em programas de 

melhoramento (CRUZ et al., 2012).  

O índice de seleção proposto por Mulamba e Mock (1978) e adotado nesse estudo 

tem como objetivo classificar os genótipos em relação a múltiplas características. Para 

isso, os genótipos são ordenados de acordo com seu desempenho médio em cada 

característica. Em seguida, as ordens de classificação de cada genótipo em relação a cada 

característica são somadas, resultando no índice de seleção. Este índice permite a 

identificação dos materiais que apresentam menores pontuações no somatório das ordens, 

indicando que são os mais promissores para o melhoramento genético (CRUZ et al., 

2012). 

O ranking com os acessos selecionados pelo Índice de rank médio de Mulamba e 

Mock para as características avaliadas, considerando os caracteres de massa dos frutos, 

massa da polpa, massa das sementes, número de sementes por frutos, rendimento da 

polpa, acidez titulável, ratio, área, perímetro, largura, comprimento e circularidade do 

fruto, são apresentados na tabela 2. Entre os acessos, o A1.30, A1.40, A1.48, A1.44 e o 

A1.21 foram os melhores classificados.  
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Tabela 2. Ordenamento para os 16 acessos de P. cattleyanum aplicado aos caracteres: Massa dos frutos (MFR); Massa da polpa (MPO); Massa das 

sementes (MSE); Número de sementes por frutos (NSF); Rendimento da polpa (RES); Acidez total titulável (AT); Ratio (RT); Área do Fruto (AF); Perímetro 

do Fruto (PF); Largura do Fruto (LF); Comprimento do Fruto (CF); Circularidade do Fruto (CRF); pelo índice de ranking médio

Acesso MFR MPO MSE NSF RES AT RT AF PF LF CF CRF 

Índice de 

Mulamba e Mock Ranking 

A1.34 10 8 6 6 4 12 4 2 2 2 2 9 67 1 

A1.40 8 9 8 5 10 6 7 1 1 1 1 14 71 2 

A1.48 1 1 16 14 12 7 2 3 4 3 3 12 78 3 

A1.44 2 2 14 12 3 5 15 5 5 5 5 7 80 4 

A1.21 5 5 13 10 2 4 13 6 8 6 6 5 83 5 

A1.38 6 6 9 7 7 11 3 7 9 8 8 4 85 6 

A1.49 4 3 15 9 6 15 5 4 3 4 4 16 88 7 

A1.26 7 7 12 13 5 2 8 8 7 7 7 11 94 8 

A1.23 15 11 3 2 1 14 1 9 6 9 9 15 95 9 

A.145 3 4 11 11 8 3 14 10 12 10 11 8 105 10 

A1.50 12 13 1 1 16 13 10 13 13 13 13 2 120 11 

A1.33 9 10 7 16 11 1 16 12 11 12 12 10 127 12 

A.130 14 15 4 4 14 9 9 14 14 14 16 1 128 13 

A.160 11 12 10 15 9 8 12 11 10 11 10 13 132 14 

A1.15 13 14 5 3 15 16 6 15 15 15 14 3 134 15 

A1.31 16 16 2 8 13 10 11 16 16 16 15 6 145 16 
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O índice de Mulamba e Mock tem se destacado no melhoramento genético de 

diversas espécies. A aplicação do índice de seleção simultânea proporcionou altos ganhos 

de seleção tanto para produtividade quanto para teor de sólidos solúveis em frutos 

Lycopersicon esculentum Mill. (SÁNCHEZ et al., 2020). Orellana et al. (2021) aplicaram 

o índice para classificar progênies de Physalis ixocarpa Brot. com o objetivo de aumentar 

a produtividade. Os autores concluíram que o índice de seleção simultânea de múltiplas 

características com base no índice de Mulamba e Mock pode ser recomendada, pois 

mantém variabilidade genética na população. 

Nogueira et al. (2022) utilizaram o índice para auxiliar na seleção de em progênies 

de meio-irmãos de Annona squamosa L. Neste caso, a seleção simultânea por meio do 

índice de Mulamba e Mock proporcionou maiores ganhos de seleção para características 

de baixa herdabilidade, como produtividade total e número de frutos. 

No estudo, a utilização do índice de seleção de Mulamba e Mock permitiu ordenar 

os acessos considerando multiplicas características, contribuindo para identificação dos 

melhores acessos. A identificação dos acessos A1.30, A1.40, A1.48, A1.44 e A1.21 como 

os mais bem classificados sugere que esses indivíduos apresentaram um desempenho 

superior relação às características analisadas em comparação com os outros indivíduos 

avaliados.  Isso pode indicar que esses acessos possuem características desejáveis, como 

maior rendimento de polpa, massa de frutos mais adequada para fins comerciais, 

equilíbrio entre acidez e doçura e uma forma de fruto que atenda os padrões exigido pelo 

mercado.  

A qualidade externa e interna dos frutos é fundamental na apreciação e aceitação 

pelos consumidores, principalmente em função da alta concorrência nos mercados com 

presença de novas frutas, cultivares e alimentos (RUIZ, EGEA 2008; MANCINI et al., 

2020). Os objetivos no melhoramento enfatizam principalmente a melhoria na qualidade 

da aparência dos frutos, como peso e formato; qualidade interna da fruta, como textura, 

teor de sólidos solúveis, sabor e qualidade adstringente, além do aumento da 

produtividade (GUAN et al., 2020). 

Em termo de consumo como tipo de fruto, a P. cattleyanum é normalmente 

consumida “in natura”, no entanto o fruto também pode ser processado e utilizado na 

confecção sucos, geleias, doces e sorvetes (ZANDONÁ et al., 2020; LAZAROTTO et 

al., 2022).  Para além de suas características sensoriais e do alto potencial produtivo, 

fornecendo cerca de 10 ton/ha (FRAZON et al., 2009), a P. cattleyanum apresenta uma 

composição rica em compostos bioativos, o que lhe confere elevado potencial 
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antioxidante, propriedades antimicrobianas, antiproliferativo e antihiperglicêmicos 

(MEDINA et al., 2011; VINHOLES et al., 2017; LIMA et al., 2020). 

 Nesse sentido, acessos de P. cattleyanum devem ser caracterizados por meio de 

características qualidade de frutos, de modo a não só atenderem à demanda dos 

consumidores, mas também a explorarem o seu potencial terapêutico e nutricional, 

agregando valor à sua produção e promovendo seu consumo. 

 

5. CONCLUSÕES  

Existe divergência genética entre os acessos avaliados a partir dos caracteres 

físico-químicos e morfométricos de frutos, havendo possibilidade de ganhos genotípicos 

com a seleção.  

Na análise de componentes principais, os 16 acessos estudados foram agrupados 

em dois grupos, permitindo a identificação dos grupos mais promissores em termos de 

características sensoriais, como textura e sabor, otimização do rendimento da polpa e a 

padronização de forma dos frutos, abordagem que pode direcionar o uso do germoplasma 

em programas de melhoramento que visam melhorar a qualidade de frutos.  

A seleção dos acessos pelo índice Mulamba e Mock possibilitou a identificação 

dos indivíduos A1.30, A1.40, A1.48, A1.44 e A1.21 como os que apresentaram melhor 

desempenho para o conjunto de variáveis estudadas, simultaneamente. Assim, é possível 

realizar a seleção com base nessas características, levando em consideração a acurácia 

seletiva para avaliação com base em um único caractere, ou, aplicado índice rank médio 

para avaliação com base em vários caracteres.  
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CAPÍTULO III 

 

Avaliação da diversidade genética da coleção de germoplasma de Psidium 

cattleyanum Sabine usando marcadores de repetição de sequência simples (SSR)  

  



104 
 

SANTOS, PAULO CÉSAR DA SILVA. AVALIAÇÃO DA DIVERSIDADE 

GENÉTICA DA COLEÇÃO DE GERMOPLASMA DE Psidium cattleyanum Sabine 

USANDO MARCADORES DE REPETIÇÃO DE SEQUÊNCIA SIMPLES (SSR). 

2025. Orientador: Ricardo Gallo. Coorientadores: Marcone Moreira Santos; José 

Severino Lira Júnior. 

 

 

RESUMO 

 

A P. cattleyanum destaca-se por seu valor econômico e ecológico, no entanto sua 

exploração é limitada pela falta de informações genéticas e estratégias de conservação. A 

caracterização morfológica, embora útil, sofre influência ambiental, tornando marcadores 

moleculares (SSR) ferramentas mais precisas para avaliar a variabilidade genética. Assim, 

este estudo objetivou analisar a diversidade genética de acessos de P. cattleyanum por 

meio de SSR, em um banco de germoplasma do Instituto Agronomico de Pernambuco 

(IPA). Foram selecionados dez pares de primers, utilizados na amplificação do DNA por 

PCR. Os produtos amplificados foram posteriormente verificados por eletroforese em gel 

de agarose. As bandas foram analisadas como marcadores dominantes, gerando uma 

matriz binária de presença e ausência. A diversidade genética foi estimada por meio do 

índice de Shannon, e a informatividade dos marcadores foi avaliada pelo conteúdo de 

polimorfismo (PIC) e pelo Índice de Marcadores (IM).As análises de agrupamento foram 

conduzidas pelos métodos UPGMA, Tocher e análise de componentes principais (PCA), 

com base na matriz de dissimilaridade de Jaccard. O índice de Shannon apresentou média 

de 0,59, indicando baixa diversidade genética entre os acessos. Por outro lado, os 

marcadores SSR demonstraram boa capacidade de discriminação, com média de PIC de 

0,449, sendo dois deles altamente informativos (PIC > 0,5).As análises de agrupamento 

pelos métodos UPGMA e Tocher, bem como a análise de componentes principais (PCA), 

revelaram a existência de diversidade genética entre os acessos, com destaque para os 

indivíduos A1.21 e A1.48 como os mais divergentes. Apesar da baixa diversidade 

observada foi possível verificar diferenças entre os acessos. Os resultados destacam a 

importância da ampliação da base genética do banco de germoplasma, por meio da 

inclusão de novos acessos e da utilização de um maior número de marcadores, a fim de 

apoiar estratégias de conservação e programas de melhoramento da espécie. 

 

Palavras-chave: Araçá; caracterização de germoplasma; marcadores genéticos; 

microssatélites  
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ABSTRACT 

 

Psidium cattleyanum stands out for its economic and ecological value, but its commercial 

use is limited due to the lack of genetic information and conservation strategies. Although 

morphological characterization is useful, it is influenced by environmental factors, 

making molecular markers (SSR) more precise tools for assessing genetic variability. 

Thus, this study aimed to analyze the genetic diversity of P. cattleyanum accessions using 

SSR markers in the germplasm bank of the Instituto Agronômico de Pernambuco (IPA). 

Ten primer pairs were selected and used for PCR amplification, with amplicons verified 

by agarose gel electrophoresis. The resulting bands were treated as dominant markers, 

generating a binary presence/absence matrix. Genetic diversity was estimated using the 

Shannon index, while marker informativeness was determined through the Polymorphism 

Information Content (PIC) and Marker Index (MI). Cluster analyses using UPGMA, 

Tocher, and Principal Component Analysis (PCA) were performed based on Jaccard’s 

dissimilarity matrix. The mean Shannon index was 0.59, indicating low genetic diversity 

among accessions. On the other hand, SSR markers showed good discriminating power, 

with a mean PIC of 0.449, and two markers were highly informative (PIC > 0.5). Cluster 

analyses (UPGMA and Tocher) and PCA revealed genetic variation among accessions, 

particularly highlighting A1.21 and A1.48 as the most divergent. Despite the overall low 

diversity, distinct differences among accessions were still observed. These findings 

underscore the importance of expanding the genetic base of the germplasm bank by 

including new, more diverse accessions and employing a greater number of markers to 

support conservation strategies and breeding programs for this species. 

 

Keywords: Araçá; germplasm characterization; genetic markers; microsatellites 
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1. INTRODUÇÃO  

O gênero Psidium abrange espécies de grande relevância ecológica e econômica, 

especialmente pela produção de frutos com alto valor nutricional e potencial de 

exploração comercial. Entre essas espécies, a Psidium cattleyanum Sabine, conhecida 

popularmente como araçá, destaca-se em função de  sua adaptabilidade a diferentes 

condições ambientais e às propriedades funcionais de seus frutos (PEREIRA et al., 2018; 

SANTOS, et al., 2024).  

Apesar de seu potencial, a exploração comercial da espécie ainda é limitada. Essa 

limitação deve-se, em grande parte, à escassez de informações genéticas disponíveis, à 

ausência de estratégias direcionadas para o melhoramento genético (Santos et al., 2024) 

e à falta de conhecimento sobre a conservação de germoplasma in situ, que permanece 

praticamente desconhecida (BITTENCOURT et al., 2019).  Diante desse cenário, a 

manutenção de bancos de germoplasma e a realização de estudos detalhados sobre a 

reprodução, polinização, diversidade genética, caracterização e seleção são fundamentais 

para a preservação da diversidade da espécie e para o sucesso de programas de 

melhoramento com foco na espécie.  

A caracterização morfológica e a análise da diversidade genética, baseadas em 

caracteres quantitativos e qualitativos, são fundamentais para descrever os recursos 

genéticos e aplicá-los em programas de melhoramento. Além de ser uma abordagem 

acessível e de baixo custo, tem sido utilizada na distinção de genótipos em plantas 

cultivadas (HAILE; TESFAYE; OLANGO, 2023; JENA; AGARWAL; CHAND, 2021; 

LI et al., 2023; MISHRA et al., 2022).  No entanto, embora as características 

morfológicas possam ser controladas a nível genético, elas podem ser inespecíficas e não 

polimórficas, e sua variação pode ser fortemente influenciada por fatores ambientais, 

dificultando assim a detecção confiável da diversidade entre espécies, variedades e 

indivíduos (ABD.SALAM et al., 2025; ADHIKARI et al., 2017).  

A estimativa da diversidade genética por meio de técnicas moleculares apresenta 

maior confiabilidade, pois se baseia em marcadores altamente polimórficos e 

independentes das variações ambientais (SINGH; RAIGAR; CHAHOTA, 2021). Nesse 

contexto, os marcadores moleculares representam uma alternativa eficiente, oferecendo 

vantagens como alto polimorfismo, automação e maior precisão na caracterização 

genética (SHYLLA et al., 2025). Dentre os principais tipos empregados na avaliação da 

diversidade genética, destacam-se RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA), ISSR 
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(Inter Simple Sequence Repeat), SSR (Simple Sequence Repeats - SSR) e AFLP 

(Amplified Fragment Length Polymorphism) (LAL et al., 2022).  

Os marcadores de SSR apresentam aplicações potenciais nos estudos de 

diversidade genética em plantas (NGUYEN et al., 2024; WU et al., 2019). Sua ampla 

utilização deve-se à elevada taxa de polimorfismo, herança codominante, distribuição 

homogênea no genoma e alta reprodutibilidade, tornando-os ferramentas eficazes na 

distinção de genótipos e na caracterização genética de diferentes espécies (ABDELKRIM 

et al., 2023; MOUSAVI et al., 2017; SINGH; RAIGAR; CHAHOTA, 2021; ZAVINON 

et al., 2020). No gênero Psidium, os SSRs têm sido empregados para avaliar  a diversidade 

genética e a estrutura populacional, fornecendo suporte para estratégias de conservação e 

melhoramento de espécies nativas (HIEN; CHAM; HANG, 2024; KUMAR et al., 2023; 

PARDO; HERNÁNDEZ; CAVADÍA, 2023; URQUÍA et al., 2020).  

Diante da importância do conhecimento sobre a diversidade genética para a coleta, 

conservação e uso do germoplasma, especialmente em programas de melhoramento 

genético, este estudo tem como objetivo avaliar a diversidade genética da coleção de 

germoplasma de P. cattleyanum utilizando marcadores SSR, com vistas a  identificar 

acessos geneticamente divergentes e com potencial para serem usados como genitores em 

futuros programas de melhoramento.  

 

2. MATERIAL E MÉTODOS  

2.1 Area de coleta do material  

Foi avaliada uma coleção de germoplasmas de P. cattleyanum situada Zona na 

Mata Pernambucana na Estação experimental de Itambé (7°23'43.8"S; 35°10'44.1"W). 

Essa coleção é de propriedade do Instituto Agronômico de Pernambuco – IPA (Figura 1) 

e foi estabelecida no ano de 2010. Foram coletadas amostras de 18 acessos do banco de 

germoplasma.  
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Figura 1. Localização da área do Banco de germoplasma ativo (BAG) de Psidium 

Cattleyanum Sabine no IPA Itambé, área da coleta de dados do estudo. 

Fonte: Autor, 2024 

 

2.2 Extração de DNA genômico e seleção de primers  

O DNA total foi extraído de 50 mg de tecido de folhas jovens de cada amostra 

vegetativa. As amostras de folhas dos 18 acessos de P. cattleyanum  foram secas em sílica 

gel.  A extração de DNA foi realizada seguindo o protocolo de Doyle & Doyle (1987) 

com modificações, e sua e integridade foi  verificada por eletroforese em gel de agarose 

a 1%. A quantidade de DNA foi medida usando um espectrofotômetro NanoDrop OneC 

UV-Vis,  o DNA foi diluído para 5 ng/µL com tampão 1 × TE e, em seguida, armazenado 

em freezer.   

Dez (10) primers moleculares SSR (Tabela 1) foram selecionados para este estudo, 

tendo como critério de escolha aqueles que apresentaram os melhores padrões de 

amplificação e qualidade de resolução dos loci, conforme descrito por Machado et al. 

(2021). 
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Tabela  1.   Dez pares de primers desenvolvidos para microssatélites do genoma de Psidium cattleyanum Sabine 

Nome do 

Primer  Seqüência (5'-3') 

Tamanho do fragmento 

amplificado 

Temperatura anelamento 

(°C) 

PCS-IPA01 F: GACTTGACAAGGGCAAAGTC 206-148 55 

 R: TAAAGGTGCATTTGTCTGCG   

PCS-IPA02 F: AAGTTGGCAGGTCTAGTTCC 294-280 60 

 R: TCAAGCTAGGTATGCTTCCC   

PCS-IPA03 F: TCAAGCTAGGTATGCTTCCC 182-130 55 

 R: GACCTGGGGTGTCATAACAA   

PCS-IPA04 F: GACCTGGGGTGTCATAACAA 100-94 63 

 R: GCAAGTTAAACCGATCTGCA   

PCS-IPA05 F: GACTTGACAAGGGCAAAGTC 190-148 60 

 R: CTGCGTGTGCTAGACCTTAA   

PCS-IPA06 F: ACTAATGACGGTCCTTGAGAC 214-210 51 

 R: TTGTTGAGACTGCATGCATG   

PCS-IPA07 F: GCACGTGCAAGAAAGAGAG 234-200 60 

 R: GTTCACACAGCACGCTAATT   

PCS-IPA08 F: CATGAAAAATGAGTAGGCTCTC 222-192 60 

 R: CTCAGCTGGTTGTGCATAAC   

PCS-IPA09 F: CTCAGCTGGTTGTGCATAAC 242-174 60 

 R: ACAGATGTCATCAGAAGACACT   

PCS-IPA10 F: CGTTATCTCCTTCCTCCGAG 290-176 60 

 R: ATCGCCGATCAACTTCGAG   
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2.3 Amplificação de DNA com marcadores SSR 

A amplificação por PCR para análise de SSR foi conduzida em um Termociclador 

Veriti de 96 poços, utilizando os seguintes componentes: 4 µl de DNA genômico (5 U/ 

µl); 2,0 µl de buffer (10×); 2,0 µl de MgCl₂ (50mM); 1,0 µl de dNTP (10mM); 0,3 µl de 

cada primer (10mM); 0,2 µl de Taq DNA Polymerase (5 U/µl), e água para completar o 

volume final de 20 µl.  

As reações foram submetidas à desnaturação incial por 4 min a 95 °C, seguidas 

por 35 ciclos de 30s a 95 °C, 30s a 51, 55, 60 ou 63 °C (de acordo com o primer) e 2 min 

a 72 °C, com uma extensão final de 7 min a 72°C e resfriamento subsequente a 4 °C. As 

condições de PCR incluíram a utilização de uma temperatura de anelamento específica 

para cada par de primers, conforme previamente estabelecido para otimizar a 

amplificação.  

 

2.4 Eletroforese  

Após a reação de amplificação, 10 µl do produto de PCR foram corados com 1 µl 

SYBR Green e 2 µl de tampão de carregamento, e colocados em um gel de agarose 

submetido à eletroforese em sistema horizontal. Nesta etapa, foi utilizada uma amostra 

de controle de PCR negativa sem DNA. Foi utilizado um marcador de peso molecular de 

1 KB (Ladder). O gel de agarose foi então imerso em tampão TBE 1x(Tris-Borato-EDTA) 

e mantido a 90 V por 2h30 min. O resultado da eletroforese foi visualizado em luz UV e 

documentado com foto documentador digital 

 

2.5 Análises estatísticas  

 Os marcadores SSR foram analisados como dominantes, com os dados 

codificados em uma matriz binária baseada na presença (1) ou ausência (0) das bandas 

no gel de agarose. Essa abordagem reduz a quantidade de informação genética capturada, 

pois desconsidera o caráter codominante dos SSRs e impede estimativas da 

heterozigosidade observada ou da frequência alélica nos indivíduos analisados. 

O índice de Shannon (SHANNON, 1948) foi utilizado avaliar para avaliar a 

diversidade genética dos indivíduos, usando os pacotes poppr no software R (R CORE 

TEAM, 2024).O conteúdo de polimorfismo (PIC), descrito por Botstein et al. (1980), foi 

utilizado para caracterizar e medir a informatividade de cada marcador molecular. 

Além disso, o Índice de Marcadores (IM) foi calculado de acordo com a metodologia 
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proposta por Varshney et al. (2007), a fim de complementar a avaliação da eficiência dos 

marcadores utilizados. 

A análise hierárquica de agrupamento foi realizada pelo método UPGMA 

(Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean), utilizando a função hclust() e 

representada por um dendrograma construído com os pacotes ape (Paradis & Schliep, 

2019) e factoextra. A análise de agrupamento foi realizada com base na matriz de 

dissimilaridade calculada pelo índice de Jaccard (JACCARD, 1901), obtida a partir do 

pacote vegan (OKSANEN et al., 2022).  

Os acessos foram agrupados pelo método de otimização de Tocher, conforme a 

metodologia descrita por Rao (1952), agrupando genótipos com menor dissimilaridade 

dentro de cada cluster. Além disso, foi aplicada a modificação proposta por Vasconcelos 

et al. (2007), que introduz um critério mais restritivo de agrupamento, onde a 

dissimilaridade máxima dentro de um grupo não pode exceder a média global da matriz 

de dissimilaridade, garantindo maior homogeneidade nos clusters formados.  

A análise de Componentes Principais (PCA) foi conduzida para avaliar a 

variabilidade genética entre os acessos, utilizando o software R (R CORE TEAM, 2024) 

e os pacotes FactoMineR (LÊ; JOSSE; HUSSON, 2008) e factoextra (KASSAMBARA; 

MUNDT, 2020). A matriz de dados foi previamente padronizada e submetida à 

decomposição em componentes principais, com a contribuição relativa de cada variável 

sendo extraída a partir dos autovalores. A variância explicada pelos dois primeiros 

componentes principais foi utilizada para a visualização em um gráfico biplot, destacando 

a distribuição dos acessos e a contribuição dos marcadores na separação dos grupos. A 

importância dos marcadores foi representada por meio de gráficos de barras, gerados com 

o pacote ggplot2 (WICKHAM, 2016), indicando a contribuição percentual de cada 

variável nas componentes principais. 

 

3. RESULTADOS E DISCUSSÃO  

A diversidade genética dentro de uma população de é fundamental para o sucesso 

de qualquer programa de melhoramento, pois fornece a base necessária para a seleção de 

genótipos superiores  (GOVINDARAJ; VETRIVENTHAN; SRINIVASAN, 2015; 

KAVINO et al., 2023).  O estudo dessa  diversidade permite avaliar o nível de 

variabilidade e a estrutura genética de uma população, fornecendo informações essenciais 

para a seleção de genótipos superiores. Esses dados são fundamentais para a escolha de 

indivíduos com potencial para serem utilizados como progenitores em programas de 
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melhoramento (GOVINDARAJ et al., 2015; MUKTA et al., 2024). O conjunto de genes  

presentes no germoplasma das culturas é reconhecido pelos melhoristas como um recurso 

importante para o melhoramento de plantas (MONTCHO et al., 2021). Dispondo de 

germoplasma conservado, a diversidade pode ser avaliada usando uma variedade de 

abordagens moleculares.  

 A análise da diversidade por meio de marcadores pode auxiliar na identificação e 

classificação precisas de genótipos, além de permitir a detecção de possíveis duplicações. 

Os SSRs são capazes de distinguir genótipos com base em variações na região genômica 

e no número de alelos presentes (VG et al., 2025; VIEIRA et al., 2016). A eficácia dos 

SSRs na análise da diversidade genética tem sido constatada em diversas culturas de 

importância econômica, incluindo espécies do gênero Psidium.  

Estudos realizados com esses marcadores confirmam a existência de uma alta 

variabilidade genética dentro das populações analisadas, reforçando sua relevância para 

pesquisas em diversidade genética (GUNEY et al., 2021; KUMAR et al., 2023; 

MACHADO et al., 2021; URQUÍA et al., 2020). Além disso, os SSRs podem ser 

utilizados na identificação varietal, caracterização de germoplasma, conservação de 

recursos genéticos e em programas de melhoramento, contribuindo para a seleção de 

genótipos superiores e para a preservação da diversidade genética disponível (NADEEM 

et al., 2018).  

Dentre os 10 primers testados para P. cattleyanum, oito apresentaram padrões de 

amplificação. Os primers PCS-IPA03 e PCS-IPA04 não geraram loci detectáveis nas 

condições deste estudo. No entanto Machado et al. (2021), relataram amplificação com 

esses mesmos primers, o que sugere que a ausência de loci pode estar relacionada a 

limitações da reação ou à necessidade de otimização dos parâmetros de amplificação. De 

modo geral, os marcadores moleculares SSR testados demonstraram eficiência na 

amplificação do DNA e na identificação de loci em P. cattleyanum 

O número de alelos é um indicador importante da riqueza genética, refletindo a 

capacidade de adaptação de uma população a diferentes ambientes. No estudo realizado 

com P. cattleyanum, foram identificados 19 alelos nos 8 loci de marcadores 

microssatélites em 18 acessos, com média de aproximadamente 2,4 alelos.  

 

Tabela 2. Parâmetros de diversidade genética estimados em 18 acessos de Psidium 

cattleyanum com base em oito primers SSR, incluindo o número de bandas (NB), o índice 

de Shannon (I), o conteúdo de informação polimórfica (PIC) e o índice de marcador (IM). 
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SSR NB I PIC IM 

PCS-IPA01 3 0,69 0,516 1,034 

PCS-IPA02 3 0,65 0,456 0,912 

PCS-IPA05 3 0,53 0,531 1,062 

PCS-IPA06 2 0,35 0,346 0,692 

PCS-IPA07 2 0,53 0,351 0,703 

PCS-IPA08 2 0,67 0,475 0,950 

PCS-IPA09 2 0,64 0,444 0,888 

PCS-IPA10 2 0,67 0,475 0,95 

Média  2,4 0,59 0,449 0,899 

 

A média de 2,4 alelos por locus observada neste estudo é considerada baixa 

quando comparada a resultados obtidos em outras espécies do gênero Psidium, que 

apresentam médias superiores a 4 alelos por locus  (PARDO; HERNÁNDEZ; CAVADÍA, 

2023; URQUÍA et al., 2020). Considerando que os marcadores SSR são altamente 

polimórficos, os dados obtidos neste trabalho podem refletir uma diversidade genética 

limitada no banco de P. cattleyanum. No entanto, é importante destacar que a visualização 

das bandas foi realizada em gel de agarose, o que pode ter limitado a detecção do número 

real de alelos por locus. A utilização de gel de poliacrilamida, que possui maior poder de 

resolução, poderia permitir uma discriminação mais precisa entre fragmentos de 

tamanhos semelhantes e, consequentemente, revelar maior polimorfismo nos acessos do 

banco de germoplasma estudado.  

O Índice de Informação de Shannon (I) variou de 0,35 (PCS-IPA06) a 0,69 (PCS-

IPA01), com uma média de 0,59 (Tabela 2). Valores inferiores a 1 são interpretados como 

indicativos de baixa diversidade genética (SHANNON, 1948), sugerindo uma variação 

limitada dentro do banco de germoplasma estudado.  Resultados semelhantes foram 

observados em acessos de Hancornia speciosa do banco de germoplasma da Embrapa 

Tabuleiros Costeiros, onde Índice de Shannon foi baixo (0,25), confirmando a baixa 

diversidade genética entre os acessos avaliados. De acordo com os autores, o baixo índice 

é atribuído à fragmentação das áreas de ocorrência e à forte pressão de seleção antrópica, 

fatores que impactam negativamente a variabilidade genética disponível e reforçam a 

importância de estratégias de conservação e ampliação da base genética nos bancos de 

germoplasma dessa espécie (COSTA et al., 2011).  
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A baixa diversidade encontrada no banco pode ser atribuída a diversos fatores, 

incluindo a formação do banco a partir de um número restrito dos acessos, gargalos 

genéticos ocorridos durante sua formação e os processos seletivos aplicados (FRANCO-

DURAN et al., 2019). Assim, para aumentar a representatividade genética, novos acessos 

de P. cattleyanum devem ser incorporados ao banco, priorizando fontes com maior 

variabilidade e estratégias que favoreçam a manutenção da diversidade intraespecífica 

(OLIVEIRA et al., 2020).  

Os valores de PIC variaram de 0,3460 a 0,5314, com média de 0,4495, refletindo 

a informatividade dos marcadores. O maior valor (0,5314) foi observado para o marcador 

PCS-IPA05, seguido por PCS-IPA01 (0,5169). Já os marcadores PCS-IPA03 e PCS-

IPA04 não apresentaram amplificação (Tabela 2). 

A eficácia de um marcador, ou sua capacidade de detectar variações genéticas em 

uma população, é avaliada pelo conteúdo de informação do polimorfismo (PIC) (MUKTA 

et al., 2024). Esse índice permite diferenciar heterozigosidade e diversidade alélica, 

estando frequentemente correlacionado com a frequência dos alelos dentro da população 

(SERROTE et al., 2020). Além disso, a informatividade do marcador depende do seu grau 

de polimorfismo, o que pode influenciar diretamente a eficiência de estratégias de 

melhoramento genético e a identificação de genes de interesse. Assim, a seleção de 

marcadores com altos valores de PIC pode otimizar análises populacionais e contribuir 

para a conservação da diversidade genética em programas de melhoramento (ALEMU et 

al., 2020; SINGH; RAIGAR; CHAHOTA, 2021; TANG et al., 2021). 

 A capacidade informativa dos loci pode ser classificada com base no valor do 

PIC: loci com PIC inferior a 0,25 são considerados de baixo valor informativo, aqueles 

com valores entre 0,25 e 0,50 apresentam informação intermediária, enquanto loci com 

PIC superior a 0,50 são altamente informativos (BOTSTEIN et al., 1980). Dos 10 

marcadores analisados, dois (PCS-IPA05 e PCS-IPA01) foram altamente informativos 

(PIC > 0,5), sendo adequados para estudos de diversidade em P. cattleyanum.  

Seis marcadores apresentaram informatividade moderada (0,25 < PIC < 0,50) e 

dois não amplificaram, indicando ausência de variabilidade genética detectável com esses 

primers. A ausência de amplificação observada nos marcadores pode estar associada a 

falhas na amplificação PCR, baixa variabilidade genética nas regiões-alvo, ou a 

incompatibilidade dos primers com a população estudada.  

O valor médio de 0,4495 na escala de alcance do PIC, sugere um nível 

intermediário de polimorfismo nos marcadores SSR analisados. Além disso,  dois dos 10 
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marcadores com valores de PIC superiores a 0,5 indica que são efetivamente 

informativos, possuindo um grau de polimorfismo intermediário. Isso sugere que, apesar 

de alguns marcadores apresentarem menor variabilidade, há loci capazes de distinguir 

geneticamente os indivíduos da população analisada. 

Além do PIC, o Índice de Marcador (IM) também é utilizado para indicar o 

potencial dos primers na detecção de polimorfismos, auxiliando na seleção dos mais 

adequados para estudos genéticos (FELIX et al., 2020; PIMENTA et al., 2022; RAVI; 

SIRIL; NAIR, 2020). O IM variou de 0,692 a 1,062, sendo que os primers que 

amplificaram maior número de locus apresentaram os maiores valores desse índice 

(Tabela 2). De maneira semelhante ao PIC, os maiores valores de IM também foram 

observados para os marcadores PCS-IPA05 e PCS-IPA01. Esses resultados destacam o 

potencial dos primers em distinguir geneticamente os indivíduos, orientando a escolha 

dos primers mais eficientes para estudos de diversidade genética para a espécie.  

 

3.1 Análises de agrupamento   

As matrizes de similaridade dos 18 acessos de P. cattleyanum, obtidas com base 

no coeficiente de similaridade de Jaccard, foram utilizadas na análise de agrupamento 

UPGMA dos dados SSR, para gerar o dendrograma. Os acessos foram agrupados em 

quatro grupos (Figura 2). 

Para avaliar o ajuste entre as matrizes de dissimilaridade e os agrupamentos no 

dendrograma, foi obtido a estimativa do coeficiente de correlação cofenética (CCC). 

Valores elevados indicam menor distorção na representação das distâncias (BUSSAB; 

MIAZAKI; ANDRADE, 1990). O método UPGMA apresentou alta precisão (CCC = 

0.96), confirmando sua adequação para a análise dos acessos. 
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Figura 2. Dendrograma baseado na relação genética entre 18 acessos de Psidium 

cattleyanum Sabine (ponto de corte 0.61) gerados pelo método UPGMA usando 10 

marcadores SSR. 

Fonte: Autor, 2025 

A análise de agrupamento UPGMA identificou diversidade genética entre os 18 

acessos do banco de germoplasma de P. cattleyanum, evidenciada pela formação de 

quatro grupos distintos, no ponto de corte (0.61). Embora os valores de Shannon (Tabela 

2) tenham indicado uma baixa diversidade no banco, os resultados na análise de 

agrupamento indicam que existe diferenças genéticas entre os acessos.  

 A existência dessa diversidade é importante para a conservação dos recursos 

genéticos e para o melhoramento da espécie, permitindo a seleção de acessos 

geneticamente distintos, a serem direcionado como genitores em cruzamentos. A seleção 

com base na dissimilaridade dos acessos,  não apenas viabiliza o desenvolvimento de 

novas variedades comerciais, mas também facilita a identificação de descritores de 

interesse, ampliando o potencial genético disponível para futuras aplicações (SAVOIA et 

al., 2023; SOOD et al., 2023).   

O método de otimização de Tocher modificado levou a formação de sete grupos, 

sendo o grupo 1, o que aglomerou o maior número de acessos, o que corresponde a 55% 

(Tabela 3). Os demais grupos foram compostos por dois ou apenas um acesso. Assim 
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como no método do UPGMA o A1.48 formou um grupo isolado, o que reforça a 

diversidade do acesso quando comparado aos demais. 

A formação de um agrupamento isolado pelo acesso A1.48 em ambos os métodos 

de análise, evidencia sua distinção em relação aos demais acessos.  Ao avaliarem o  banco 

de germoplasma de P. cattleyanum do Instituto Agronômico de Pernambuco (IPA), Santos 

et al. (2024) identificaram esse acesso entre os cinco de melhor desempenho segundo o 

Índice de Mulamba e Mock, com base em descritores morfológicos de frutos, o que pode 

indicar seu potencial para futuros programas de melhoramento da espécie. 

 

Tabela 3. Representação do cluster gerado pelo método de otimização de Tocher 

modificado com base na dissimilaridade entre os 18 acessos de Psidium cattleyanum 

Sabine, obtidos pela amplificação dos marcadores SSR. 

Grupos Acessos Porcentagem  
 

G1 

A1.15, A1.16, A1.23, A1.26, A1.30, A1.32, 1.36, 

A1.37, A1.38, A1.40 55,56 

G2 A1.21, A1.33 11,11 

G3 A1.34 5,56 

G4 A1.44, A1.45 11,11 

G5 A1.48 5,56 

G6 A1.49 5,56 

G7 A1.50 5,56 

 

Diferentes métodos de agrupamento vêm sendo utilizados em estudos de 

diversidade genética com o uso de marcadores moleculares (EGBADZOR et al., 2014; 

FELIX et al., 2020; NASCIMENTO et al., 2023). Essas técnicas têm como objetivo 

classificar amostras em subgrupos (clusters) com base em suas características 

semelhantes, possibilitando a identificação da similaridade e dissimilaridade entre os 

germoplasmas e, dessa forma, propiciando a seleção dos indivíduos mais promissores 

para programas de melhoramento genético (MORAES et al., 2017). A escolha a escolha 

do método de agrupamento influencia diretamente os resultados obtidos, tendo em vista 

que diferentes abordagens podem gerar diferentes padrões de formação.  

A diferença no número de grupos obtidos pelos métodos de Tocher e UPGMA 

ocorre em função das diferenças nos critérios de agrupamento utilizados. O método de 

Tocher, baseado na otimização, considera a média das dissimilaridades dentro de cada 
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grupo, resultando em maior homogeneidade interna. No entanto, essa sensibilidade leva 

à formação de um maior número de grupos, separando os  acessos geneticamente 

distintos, o que pode ser útil para identificar subconjuntos homogêneos na população 

(MARTINS et al., 2023).  

Por outro lado, o método UPGMA, de abordagem hierárquica, forma grupos 

progressivamente por meio de um dendrograma, considerando as menores 

dissimilaridades relativas. O número final de grupos depende do ponto de corte no 

dendrograma, o que resulta em um menor número de  clusters do que o método de Tocher. 

Além disso, sua menor sensibilidade a variações na matriz de dissimilaridade torna-o 

mais estável e adequado para análises hierárquicas das relações genéticas e inferências 

evolutivas (KUMAR et al., 2020; YOSHIDA et al., 2022).  

 

3.2 Componentes principais  

A Figura 3 apresenta o biplot dos dois primeiros componentes principais (PCA 1 

e PCA 2), que explicam juntos 58,48% da variabilidade genética entre os 18 acessos de 

P. cattleyanum, com base nos marcadores SSR. O componente principal 1 (PCA 1) foi 

responsável por 40,59% da variação, enquanto o componente 2 (PCA 2) explicou 17,89%. 

A análise PCA revelou a formação de quatro grupos distintos (Figura 3), em conformidade 

com a análise de agrupamento pelo método UPGMA (Figura 2). Em ambas as análises, o 

agrupamento dos acessos foi semelhante, destacando-se A1.21 e A1.48 como os mais 

dissimilares.  
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Figura 3. Bitplot dos 18 acessos de Psidium cattleyanum Sabine, com base nos dois 

primeiros componentes principais obtidos pela amplificação dos marcadores SSR.  

Fonte: Autor (2025). 

O grupo com o maior número de acessos (vermelho) sugere maior similaridade 

genética entre eles, ou seja, compartilham características comuns e apresentam menor 

variabilidade interna. Esse padrão é frequentemente observado em populações 

submetidas a processos de seleção, sejam naturais ou artificiais, que promovem a fixação 

de alelos vantajosos e reduzem a diversidade genética ao longo das gerações (TIWARI et 

al., 2022).  

Os bancos de germoplasma têm como principal objetivo a conservação da 

variabilidade de espécies de interesse, garantindo uma ampla base genética que possa 

subsidiar programas de melhoramento e conservação da espécie (OLIVEIRA et al., 

2020). No entanto, a presença de elevado número de acessos geneticamente semelhantes 



120 
 

como observado no banco de P. cattleyanum pode comprometer a representatividade da 

coleção, limitando assim o seu potencial de uso. Por outro lado, indivíduos que se 

agrupam em clusters isolados indicam uma maior dissimilaridade com relação aos outros 

acessos, sugerindo que podem conter alelos únicos (UPADHYAYA et al., 2008). Assim, 

a conservação e desses acessos é de grande importância, pois são fontes de diversidade 

genética que pode sem exploradas em programas de melhoramento.  

A análise de PCA também permitiu verificar a contribuição dos marcadores SSR, 

de modo que, os acessos estão distribuídos em função dos vetores que representam os 

marcadores.  A distribuição no biplot (Figura 3) está diretamente relacionado com a 

contribuição de cada marcador na diversidade genética. Essas informações auxiliam na 

identificação dos marcadores mais informativos e na distinção entre os acessos, podendo 

assim ser aplicados em estudos futuros.  

O PCS-IPA05 e PCS-IPA07 apresentam as maiores contribuições percentuais para 

a separação entre os grupos, indicando que esses marcadores foram os que mais 

influenciam variação explicada pelo primeiro componente principal (Figura 4A). Já na 

Figura 4B, os marcadores PCS-IPA02, PCS-IPA09 e PCS-IPA01 se destacam como os 

principais responsáveis pela variação capturada pelo segundo componente.  

 

Figura 4. Contribuição relativa para os dois primeiros componentes principais com base 

nos 18 acessos de Psidium cattleyanum Sabine, obtidos pela amplificação dos marcadores 

SSR. 

Fonte: Autor (2025). 

O marcador PCS-IPA05 apresentou a maior contribuição para o CP1, sendo 

também o que obteve o maior valor de informatividade (PIC) (Tabela 2), o que reforça 
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sua importância na diferenciação genética entre os acessos estudados. A identificação de 

marcadores com maior influência na separação dos grupos genéticos é fundamental para 

a seleção de descritores moleculares mais informativos, podendo assim otimizar futuras 

análises de caracterização genética e contribuir para a eficiência no manejo de bancos de 

germoplasma e programas de melhoramento (MARIN-MONTES et al., 2019).  

Os resultados das análises de agrupamento e PCA, indicam a existência de 

estrutura genética entre os acessos do banco de germoplasma de P. cattleyanum.  A 

identificação de acessos geneticamente divergentes por meio dessas abordagens 

multivariadas reforça sua importância como ferramentas estratégicas tanto para a 

conservação quanto para o direcionamento de cruzamentos, com o objetivo de ampliar a 

diversidade genética da espécie.   

Apesar da baixa diversidade encontrada entre os acessos, a presença de grupos 

geneticamente distintos destaca a importância da manutenção, caracterização e ampliação 

do banco de germoplasma, o que é de grande importância para o sucesso de programas 

de melhoramento genético de P. cattleyanum. Estratégias como a introdução de novos 

acessos e a avaliação com um maior número de marcadores SSR podem contribuir para 

uma avaliação mais ampla da diversidade existente, permitindo um manejo mais eficiente 

dos recursos genéticos da espécie. 

 

4. CONCLUSÕES  

Os marcadores SSR utilizados neste estudo demonstraram eficiência na 

quantificação da diversidade genética, contribuindo para um melhor entendimento da 

diversidade do banco de germoplasma. Embora a diversidade observada tenha sido 

relativamente baixa, as análises de agrupamento confirmaram a existência de variação 

genética entre os acessos, evidenciada pela formação de diferentes grupos. Dentre eles, 

os acessos A1.21 e A1.48 destacaram-se como os mais dissimilares, o que os torna 

potenciais candidatos a serem direcionados a programas de melhoramento da espécie.  

Com base nesses resultados, ressalta-se a necessidade de aumentar a base genética 

do banco de germoplasma, por meio da inclusão de acessos que apresentem maior 

diversidade. Além disso, a aplicação de um número maior de marcadores SSR poderá 

fornecer uma caracterização mais detalhada da diversidade genética em P. cattleyanum 

no banco de germoplasma do IPA. 
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CONCLUSÕES GERAIS 

Nos últimos anos, o aumento significativo das pesquisas sobre a P. cattleyanum 

evidencia o reconhecimento de seu valor em diversas áreas, como ciências de plantas, 

tecnologia de alimentos e farmácia, com o Brasil desempenhando um papel central nesse 

avanço. A espécie se destaca como uma rica fonte de compostos bioativos com 

propriedades antioxidantes, antimicrobianas, antiproliferativas e antihiperglicêmicas, 

além de ser uma matéria-prima promissora para a indústria alimentícia, melhorando suas 

propriedades sensoriais e acessíveis aos consumidores. 

 A valorização da P. cattleyanum também se estende ao campo dos programas de 

melhoramento genético, onde a variabilidade genética existente entre os acessos ao 

germoplasma oferece um potencial significativo para ganhos genotípicos, no 

melhoramento de características sensoriais e qualidade dos frutos. A identificação de 

acessos com características de interesse para o rendimento e qualidade de frutos, como os 

indivíduos A1.30, A1.40, A1.48, A1.44 e A1.21, destaca o potencial de seleção de 

material genético. 

Os marcadores SSR são ferramentas importantes a serem utilizadas na avaliação 

da diversidade genética em P. cattleyanum. Apesar da baixa diversidade encontrada no 

banco, a formação de grupos distintos evidencia um potencial desses acessos para serem 

explorado em futuro programas de melhoramento genético. Assim, recomenda-se ampliar 

a base genética do banco por meio da inclusão de novos acessos que apresentem maior 

diversidade. Além disso, a utilização de um número maior de marcadores SSR permitirá 

uma avaliação mais abrangente e detalhada da diversidade genética presente no banco.  
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Tabela S1. Descrição das características morfométricas e físico-químicas empregadas 

para avaliar a divergência genética em frutos de P. cattleyanum presentes no Banco de 

Germoplasma do Instituto agronômico de Pernambuco (IPA) 

 

Variável Descrição 

Área 
Área de seleção da semente em unidades quadradas calibradas, calculado 

dentro do polígono definido pelo perímetro (mm²). 

Perímetro 
Comprimento do limite externo da seleção da semente em unidades 

quadradas calibradas, calculado a partir dos centros dos pixels limite (mm). 

Circularidade 

Valor escalar de 0,0 a 1,0, indicando um círculo perfeito quando próximo a 

1,0 para a forma da semente em relação ao seu perímetro 4π ×  
[Área]

[Perimetro]²
. 

Comprimento 
Maior distância entre dois pontos ao longo do limite de seleção da semente 

em unidades quadradas calibradas (mm). 

Largura 
Menor distância entre dois pontos ao longo do limite de seleção da semente 

em unidades quadradas calibradas (mm). 

Redondeza 

Valor escalar de 0,0 a 1,0, indicando um círculo perfeito quando próximo a 

1,0 para a forma da semente em relação ao eixo maior 4 ×  
[Área]

π.[Eixo maior]²
 

Solidez 

Valor escalar de 0,0 a 1,0, indicado com relação a seleção de área convexa da 

semente 
[Área]

[Área convexa]
 

Espessura da casca 

(ECA) 
Espessura da casca de um fruto medido com auxílio de um paquímetro (mm) 

Massa dos frutos 

(MFR) 
Massa total de um fruto (g)  

Massa da casca 

(MCA) 
Massa total de um fruto (g) sem polpa 

Massa das sementes 

(MSE) 
Massa total de sementes (g) de um fruto 

Número de sementes 

por frutos (NSF) 
Contagem total do número de sementes em um fruto 

Massa da polpa 

(MPO) 
Massa da polpa (g) sem sementes 

Rendimento da polpa 

(RES) 
Relação entre a massa da polpa (g) e a massa do fruto (g) 

Massa da polpa

Massa do fruto
 x 100 

Sólidos Solúveis (SS) 
Concentração de açúcares de um fruto obtido pela leitura direta em um 

refratômetro com os resultados expressos em °Brix 

Acidez total titulável 

(AT) 

Quantidade de ácido presente em uma amostra expressa em (%) 
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Ratio (RT) Razão entre sólidos solúveis (SS) e acidez total titulável (AT) 
SS

AT
 

  

 

 

 

 

 

 

 


