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Avaliações do modo de reprodução e do potencial produtivo de 
progênies híbridas de Paspalum notatum1 

 
Autor (a): Ilson Ghellar Júnior 
Orientador (a): Miguel Dal’Agnoll 
 

Resumo: No Rio grande do Sul, grande parte da atividade pecuária 
é desenvolvida a pasto. Assim como nas diversas regiões brasileiras, estas 
pastagens são compostas de diferentes espécies nativas. Com o avanço das 
tecnologias disponíveis no mercado e com o crescente estudo na parte 
nutricional das espécies forrageiras, tem-se buscado cada vez melhores 
resultados de eficiência produtiva (ganho animal por área, maiores produções 
de leite e carne). Através de estudos realizados com profissionais qualificados, 
é possível selecionar forrageiras que possibilitem maior rentabilidade de leite e 
carne por hectare. O presente trabalho teve como objetivo avaliar o modo de 
reprodução e o potencial produtivo de híbridos intraespecíficos de progênies 
segregantes de Paspalum notatum a partir de análises agronômicas em 
condições de casa de vegetação. Também foi possível realizar um novo ciclo 
de cruzamentos intraespecíficos com genótipos híbridos previamente 
selecionados. As análises estatísticas foram feitas pelo teste de médias das 
variáveis analisadas, comparadas pelo teste Scott-Knott e Dunnett a 5% de 
significância. A correlação de Pearson foi utilizada para avaliação dos 
caracteres agronômicos. Foram avaliados 46 genótipos e seus genitores. Os 
genótipos analisados tiveram grande variabilidade em todas as características 
agronômicas mensuradas. As plantas que obtiveram maior produção de massa 
seca total foram DPFA17PN10P3, DPFA17PN28P4, DPFA17PN29P1, 
DPFA17PN16P3 e DPFA17PN10P5. Das plantas que tiveram o modo de 
reprodução determinado, 26 plantas apresentaram modo de reprodução sexual 
e 11 apresentaram modo de reprodução apomítico. A determinação do modo 
de reprodução dos híbridos e as avaliações das características agronômicas 
permitiram identificar materiais genéticos promissores para produção de 
forragem, selecionando-os para etapas adicionais no programa de 
melhoramento, podendo, àquelas apomíticas, serem candidatas a novas 
cultivares e/ou utilizadas para novos cruzamentos, juntamente com as de 
reprodução sexual. 
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Evaluation of the mode of reproduction and productive potential 
of Paspalum notatum hybrid progenies1 

 
Author: Ilson Ghellar Júnior 
Advisor: Miguel Dal’Agnoll 
 

Resumo: In Rio Grande do Sul, much of the livestock activity is 
developed on pasture. As in the various Brazilian regions, these pastures are 
composed of different native species. With the advance of the technologies 
available in the market and with the growing study in the nutritional part of 
forage species, there has been increasing and better results of productive 
efficiency (animal gain). Through qualified professionals, it is possible to select 
forages that allow greater profitability of milk and meat per hectare. The present 
work aimed to evaluate the mode of reproduction and productive potential of 
intraspecific hybrids of segregating progenies of Paspalum notatum from 
agronomic analyses under greenhouse conditions. It was also possible to 
perform a new cycle of intraspecific crosses with previously selected hybrid 
genotypes. The statistical analyses were made by the test of means of the 
variables analyzed, compared by the Scott-Knott and Dunnett tests at 5% 
significance. Pearson's correlation was used to know whether or not there was 
a correlation between the agronomic characters analyzed. Forty-six genotypes 
and their parents were evaluated. The genotypes analyzed had great variability 
in all agronomic characteristics measured. The plants with the highest total dry 
mass production were DPFA17PN10P3, DPFA17PN28P4, DPFA17PN29P1, 
DPFA17PN16P3 and DPFA17PN10P5. Of the plants that had the reproduction 
mode determined, 26 plants presented sexual reproduction mode and 11 
presented apomitic reproduction mode. The determination of the mode of 
reproduction of hybrids and the evaluations of agronomic characteristics 
allowed the identification of promising genetic materials for forage production, 
selecting them for additional stages in the breeding program, and may, to those 
apomitic, be candidates for new cultivars and/or used for new crosses, together 
with those of sexual reproduction. 
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1. INTRODUÇÃO 

 

A atividade pecuária tem destaque no Brasil, pois oferece emprego e 

renda no setor agropecuário, gerando grande parte da economia do país. A maior 

parte desta atividade é desenvolvida a pasto e em algumas regiões brasileiras estas 

pastagens são nativas. Atualmente, com o avanço das tecnologias e avaliações com 

maior estudo da parte nutricional das espécies forrageiras, tem-se o conhecimento 

que nem sempre o material selecionado com maior rendimento de massa seca será 

o que mostra maior resultado em ganho animal (leite e carne). Com isso, através de 

profissionais qualificados, é possível selecionar forrageiras que possibilitem maior 

rentabilidade de leite e carne por hectare. O melhoramento genético de plantas 

forrageiras nativas pode ter alto potencial na produção agropecuária, diminuindo o 

uso de forragens exóticas, que em alguns casos apresentam problemas de 

adaptação (Pillar et al., 2009). Todavia, apesar das gramíneas nativas terem 

assegurado a produção animal lucrativa, resistindo ao manejo inadequado ou a 

restrições bióticas, o cenário é de degradação (Valle, 2002). Novas cultivares de 

plantas forrageiras serão sempre uma opção a se considerar, com a finalidade de 

minimizar a situação da utilização de cultivares de espécies cultivadas, que 

geralmente não são adaptadas às condições ambientais a que são submetidas. A 

busca de variabilidade natural ocorrente em espécies dos campos nativos, bem 

como a seleção de genótipos provenientes de coleções de germoplasma, e que 

estão disponíveis para estudos e pesquisa, são uma excelente alternativa para 

disponibilzar aos produtores. 

As espécies forrageiras nativas do estado do Rio Grande do Sul exercem 

um papel fundamental na atividade pecuária, desempenhando o maior recurso 

forrageiro utilizado para a produção de bovinos de corte (Nabinger, 2006). Dentre 

estas espécies, as do gênero Paspalum L. têm posição de destaque devido ao seu 

valor forrageiro (Valls et al., 2009) e características como adaptação ao pastejo e ao 

clima sul brasileiro.  

A criação de materiais melhorados do gênero Paspalum ocorre através de 

sucessivas hibridações dentro dos programas de melhoramento, visando 

recombinação gênica, podendo levar à produção de novas cultivares que atendam 

as características supracitadas. 
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A grama-forquilha, Paspalum notatum Flügge, é uma gramínea 

rizomatosa perene de ampla presença nas paisagens campestres da Argentina, 

Paraguai, sul do Brasil e Uruguai (Quarín; Burson; Burton, 1984). A sua importância 

é tanta, que no Brasil essa espécie está listada como uma das chamadas “Plantas 

para o Futuro”, ou seja, espécies nativas com capacidade de inserção na matriz 

agrícola para fins variados (Valls et al., 2009).   

O germoplasma nativo de P. notatum é predominantemente tetraploide 

(2n=4x=40) e de reprodução apomítica (Dahmer et al., 2008), o que preserva a 

diversidade genética, mas acaba limitando a exploração do potencial genético 

destes materiais. Plantas de reprodução sexual da espécie são diploides (2n=2x=20) 

(Miles, 2007). Através da duplicação cromossômica artificial de acessos diploides 

sexuais de P. notatum (Forbes e Burton, 1961; Quarin et al., 2001, 2003; 

Quesenberry et al., 2010; Weiler et al., 2015), foi possível igualar o nível de ploidia 

com os genótipos apomíticos da espécie, tornando possível viabilizar hibridações 

artificiais em esquemas de cruzamentos intraespecíficos, gerando novas 

oportunidades de criar plantas híbridas com maior variabilidade genética.  

O programa de melhoramento da espécie conduzido na UFRGS 

(Faculdade de Agronomia, Departamento de Plantas Forrageiras e 

Agrometeorologia) utiliza plantas 4x apomíticas nativas do RS e 4x sexuais 

duplicadas por Quarín et al. (2001, 2003) e Weiler et al. (2015) em vários ciclos de 

cruzamentos intraespecíficos, tornando possível a seleção de genótipos híbridos 

superiores para produção de forragem, permitindo a diversificação das pastagens e 

o aumento da produtividade. 

Weiler et al. (2018) e Barbosa et al. (2019) conduziram experimentos em 

campo com híbridos intraespecíficos de grama forquilha e selecionaram as plantas 

com alta produção de forragem. Estas plantas foram utilizadas em um novo ciclo de 

cruzamentos conduzidos por Krycki (2019). Destes cruzamentos, foram obtidas 147 

sementes, que deram início a este trabalho de pesquisa. As sementes foram postas 

para germinar, das quais 46 plantas foram conduzidas para avaliação do modo de 

reprodução e avaliações agronômicas em vasos, em condições de casa de 

vegetação. O objetivo foi o de identificar as plantas híbridas mais produtivas nessas 

condições e o seu modo de reprodução. Também foi possível verificar àquelas 

plantas que mais investem em rizomas como critério de sobrevivência, podendo 
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suportar taxas de lotação mais altas ou também para o uso de recuperação de áreas 

degradadas. 

Acredita-se que ao final deste trabalho seja possível identificar materiais 

genéticos promissores para produção de forragem, selecionando-os e indicando os 

de reprodução apomítica para um processo de liberação de futuras cultivares desta 

espécie. O mercado poderá então comercializar as sementes, pois esta representa 

uma nova alternativa forrageira com aumento de renda para o produtor, garantindo a 

sustentabilidade do ambiente, e podendo significar um incremento na produção 

pecuária na região Sul do Brasil.  
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2. REVISÃO BIBLIOGRÁFICA 

 

2.1  Pastagem nativa – Campos Sulinos 

A formação dos campos é composta de espécies vegetais e compõe a 

maior extensão territorial do planeta. As gramíneas existentes nestas formações 

sobrevivem nas mais diversas condições edafoclimáticas, partindo das regiões 

quentes e áridas, que ficam ao sul do deserto do Saara, até locais de frio extremo, 

como a tundra, peculiar do Círculo Ártico. Além disso, formam as pradarias extensas 

no meio oeste norte-americano e os pampas na América do Sul (Valle et al., 2013).  

Os campos Sulinos no Brasil, representado pelo Bioma Pampa e parte do 

Bioma Mata Atlântica, são formados por uma grande variedade de espécies vegetais 

e animais. Nesses biomas, as espécies forrageiras são fundamentais como fonte de 

alimento para animais domesticados e também selvagens. Esse ecossistema 

constitui-se fonte inestimável não somente para conservação dos recursos naturais 

como o solo e água, mas também para o germoplasma forrageiro nativo que forma 

as comunidades campestres naturais, com suas diversas aptidões para serem 

trabalhadas como pastagens ou mesmo para outros potenciais usos (Nabinger et al., 

2000). A grandeza dos campos Sulinos e sua biodiversidade, além de ser um 

patrimônio genético fantástico e pouco encontrado nos demais ecossistemas 

pastoris no mundo, possui uma grande diversidade de espécies de plantas 

forrageiras que são capazes de proporcionar uma dieta diversificada ao animal, 

disponibilizando particularidades ao produto final obtido. Espécies forrageiras nativas 
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do Rio Grande do Sul promovem um importante papel na atividade pecuária, 

concentrando em média, 76% da área pastoril utilizada (Nabinger, 2006). 

A atividade pecuária no Sul do Brasil é desempenhada de forma 

extensiva, na qual as pastagens nativas, principalmente compostas pelo Bioma 

Pampa (metade sul do estado do Rio Grande do Sul) representam maior parte do 

substrato forrageiro. Porém, a falta de informação aplicada ao campo e por 

consequência, manejo inadequado, tem acarretado na degradação em ritmo 

acelerado nas áreas destinadas para produção, de carne ou leite. A não reposição 

dos nutrientes do solo, extraídos na forma de produto animal, custosamente devem 

ser repostos de forma a equilibrar outra vez o sistema solo-planta-animal. Todavia, 

Carvalho (2006) relatou que o acontecimento mais preocupante em curso é a 

colonização do campo nativo por exóticas indesejáveis como o capim anonni 

(Eragrostis plana-Nees 2). Esta espécie é uma gramínea invasora, de origem Sul 

Africana, que tem baixa palatabilidade, alta produção de sementes e possui 

alelopatia, responsável pela degradação das pastagens naturais. 

Maraschin (2001) fez uma crítica a uma das dificuldades de utilização de 

espécies nativas na produção pecuária, tendo como pano de fundo a “cultura 

brasileira”, que acredita que tudo que é importado tem a predisposição de ser 

melhor. Todavia, estudos conduzidos têm mostrado seu alto valor forrageiro para 

fazer parte da base alimentar do gado no Rio Grande do Sul. A ocupação de 

habitats naturais por espécies invasoras e a substituição das pastagens nativas por 

áreas de pastagens cultivadas e por áreas de lavoura têm demonstrado ser um 

problema mundial. Estas invasões têm sérias consequências aos sistemas, 

econômicos, sociais e ambientais.  

Apesar desse apelo ecológico e conservacionista, a degradação dos 

ecossistemas pastoris é um problema comumente encontrado nos campos, afetando 

diretamente a produção pecuária. A produção agropecuária com a utilização de 

gramíneas no Brasil vem sendo feita através de coletas e intercâmbios de 

germoplasma exótico, em sua maioria do continente africano, de onde foram 

introduzidas espécies dos gêneros Megathyrsus (ex-Panicum), Andropogon, 

Urochloa (ex-Brachiaria) em detrimento dos gêneros e espécies nativas, como as 

que pertencem ao gênero Paspalum (Batista e Godoy, 2000), por exemplo. As 

pastagens brasileiras ocupam uma área total de 190 milhões de hectares Destas, 74 

milhões/ha são de pastagens nativas, 99 milhões/ha são de pastagens cultivadas 
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com o gênero Urochloa spp. e 17 milhões são plantadas com cultivares de outras 

espécies forrageiras (Jank et al. (2014). 

Apesar da grande diversidade de espécies e de seu potencial do uso, 

falta diversidade no comércio de sementes forrageiras, já que 45% das pastagens 

brasileiras e 60% da produção de sementes são formadas somente de gramíneas 

exóticas como a Urochloa brizantha cv. Marandu. A carência de biodiversidade 

prejudica o ecossistema, fazendo com que ocorram grandes pressões de pragas 

e/ou doenças que, em casos extremos, podem eliminar algumas variedades 

suscetíveis (Araújo et al., 2008). 

 A condição ambiental que está presente em nosso país faz com que 

obtenhamos o maior rebanho de gado bovino do mundo, estando no topo das 

exportações mundiais de carne bovina (Poll et al., 2013). O país exporta 20% dessa 

carne produzida anualmente. Contudo, um fator que pode trazer benefícios às 

receitas é a agregação de valor, uma vez que o Brasil fica na terceira colocação em 

receita, atrás de Estados Unidos e Austrália (Santos et al., 2018). 

2.2 O gênero Paspalum 

O gênero Paspalum L. encontra-se entre os mais importantes da tribo 

Paniceae (subfamília Panicoideae), família Poaceae, pertence ao grupo taxonômico 

Notata (Chase, 1929) e possui cerca de 315 espécies (Zuloaga; Pensiero; Morron, 

2004) com o maior centro de diversidade na América Tropical. Estas têm lugar de 

evidência na formação das pastagens, sendo reconhecidas em praticamente todas 

as formações campestres no Brasil e se sobressaem entre as gramíneas brasileiras 

por abranger o maior número de espécies nativas e por agrupar o maior número de 

espécies com alto valor forrageiro (Valls, 1987). Por isso são amplamente utilizadas 

como forragem nos sistemas produtivos da pecuária e algumas espécies também 

são cultivadas como componentes de gramados (Acuña et al., 2019).  

Barreto (1974) apontou a importância deste gênero mediante 

levantamento florístico no Estado do Rio Grande do Sul. O autor relatou 

aproximadamente 300 espécies, na qual 56 destas são nativas. De acordo com o 

projeto Flora do Brasil (2020), há o relato de 212 espécies no território brasileiro. 

Somente na Região Sul são descritas 94 espécies nativas e no Rio Grande do Sul, 

são 60 espécies e duas variedades.  
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Em grande parte das regiões brasileiras este gênero é dominante nas 

composições campestres; praticamente não se consegue distinguir uma formação 

vegetal brasileira sem que encontre uma espécie de Paspalum fazendo parte de sua 

formação. Strapasson et al. (2000) relataram que o gênero destaca-se por sua 

adaptabilidade a diversos ecossistemas, representando menor risco de desequilíbrio 

biológico devido a sua diversidade genética.  

Em estudos mais recentes, através de um levantamento florístico das 

pastagens sul brasileiras, Andrade et al. (2019) descreveram que várias espécies 

ocorrem de forma natural no bioma Pampa, considerando P. notatum a espécie mais 

frequente. Recentemente pesquisas populacionais têm mostrado que as diferentes 

espécies compõem uma grande diversidade entre as populações, em resposta à 

colonização de diferentes áreas por novos genótipos apomíticos (Brugnoli et al., 

2013). 

A diversificação dos ecótipos se adaptam às mais variadas condições de 

solo e clima e exibem características morfológicas bem variadas referentes ao 

tamanho e espessura do rizoma, inflorescências, produção e qualidade (Nabinger e 

Dall’Agnol, 2008). Essa diversificação é de total importância para o gênero, 

manifestada por sua adaptabilidade a distintos ecossistemas, representando 

diminuição no risco de causar desequilíbrio biológico (Strapasson et al., 2000). As 

espécies exibem ampla distribuição em ambientes variados, prevalecendo em solos 

bem drenados e tolerando baixa fertilidade natural (Kaminski et al., 1998). 

Diante deste cenário, que relata a importância, tanto ecológica quanto 

econômica do gênero, muitas das espécies estão sendo melhoradas geneticamente 

nos Estados Unidos, Argentina e Brasil, com o objetivo de obter novas cultivares 

forrageiras para regiões subtropicais (Brugnoli et al., 2013). 

Diversos trabalhos descrevem a ocorrência de ampla variabildade para 

características agronômicas de interesse forrageiro, através de avaliações de 

qualidade e produção forrageira de acessos e híbridos intra e interespecíficos de 

espécies de Paspalum (Fachinetto et al., 2012; Pereira et al., 2012, 2015a, 2015b,  

2017; Motta et al., 2013, 2016, 2017, 2020a, 2020b; Acuña et al., 2011; Zilli et al., 

2015; Machado et al. 2017; Novo et al., 2017; Steiner et al. 2017; Weiler et al., 2018; 

Barbosa et al. 2019; Saraiva et al., 2021). Tais estudos comprovam a viabilidade da 

seleção de materiais híbridos com características agronômicas superiores, para 
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serem candidatos a potenciais novas cultivares, se tais genótipos forem de 

reprodução apomítica. 

2.3 Paspalum notatum 

Paspalum notatum, conhecida popularmente como ‘grama-forquilha’, é 

uma das espécies mais comuns nos campos sulinos e tem seu centro de origem o 

sul do Brasil, norte da Argentina e Paraguai. P. notatum var. notatum apresenta seu 

centro de origem no sul do Brasil, Paraguai e norte da Argentina (Parodi, 1937). 

É perene, com rizoma supraterrâneo e apresenta inflorescência com 

ramos conjugados (Boldrini et al., 2005). É uma das mais importantes espécies do 

gênero devido a sua qualidade como forrageira, persistência sob pastejo e pisoteio, 

boa adaptação a solos de baixa fertilidade, tolerância a doenças, além de servir 

como componente de gramados (Gates; Quarín; Pedreira, 2004). Conforme 

Maraschin (2001), P. notatum tem grande relevância para a pecuária do Rio Grande 

do Sul, pois a mesma se adapta a diversos ambientes, mantendo um alto potencial 

produtivo, boa qualidade de forragem e aptidão ao pastejo; também mantendo uma 

elevada produção de sementes. Outros autores afirmam ainda que a espécie pode 

ser utilizada como pastagem para produção animal, que pode ser consorciada com 

leguminosas, mostrando bons resultados à adubação nitrogenada e ao fotoperíodo 

(Barreto, 1974; Rosengurt, 1979). De acordo com Barbosa et al. (2019), é umas das 

mais comuns espécies forrageiras do estado do Rio Grande do Sul, podendo ser 

usada, além de pastagem, também como espécie pioneira para reduzir os efeitos da 

erosão e degradação do solo. 

Esta espécie se encaixa perfeitamente ao comentário de Valle et al. 

(2013), que afirmam que forrageiras bem sucedidas são aquelas que, no decorrer da 

evolução, se adaptam às condições edafoclimáticas, para sobrevivência e dispersão, 

e ao mesmo tempo desenvolvem mecanismos de resistência ao superpastejo, 

doenças e insetos. 

De acordo com Fachinetto et al. (2012), no Brasil, uma das poucas 

alternativas disponíveis no mercado da espécie de verão perene deste gênero é a 

cultivar Pensacola (Paspalum notatum Flügge var saurae). Esta forrageira tem 

origem sul-americana e relatos de que foi introduzida na Flórida em 1935, local no 

qual foi estudada e difundida (Haddad et al., 1999). Wallau et al. (2010) estimam 
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cerca de um milhão de hectares cultivados na Florida; nos Estados Unidos da 

América (EUA) é largamente empregada na criação de bovinos de corte e equinos. 

Grande parte da produção desta espécie acontece nos períodos mais 

quentes do ano (25-30°C) e nos dias mais logos (Wallau et al., 2010). De forma 

negativa, ocorre baixa oferta de forragem nos períodos em que os dias são curtos e 

a temperatura é mais amena; isso ocorre nos meses do outono e inverno (Sinclair et 

al., 2001, 2003). 

As características do ecótipo nativo da espécie e sua importância como 

principal componente dos campos sulinos faz com que muitas pesquisas sejam 

desenvolvidas em programas de melhoramento em Instituições nacionais e 

internacionais. Os trabalhos realizados englobam aspectos relacionados à 

caracterização de germoplasma, citogenética (nível de ploidia, análises meióticas e 

viabilidade polínica), biologia reprodutiva (avaliações de modo de reprodução em 

progênies híbridas segregantes), além da viabilização de cruzamentos 

intraespecíficos para avaliações agronômicas, sobretudo relacionadas ao protencial 

produtivo de híbridos, em condições de campo. Aguilera et al. (2011) afirmam que, 

quando a meta dos programas de melhoramento é a liberação de cultivares com 

características superiores para uma série de atributos agronômicos, torna-se 

essencial a criação de novos genótipos oriundos de populações híbridas 

segregantes. 

 

2.4 Modo de reprodução e nível de ploidia 

No gênero Paspalum existe estreita correlação entre o modo de 

reprodução e o nível de ploidia, na qual a diploidia tem correlação com a reprodução 

sexuada e alogamia e poliploidia tem correlação com apomixia (Adamowski et al., 

2005). Embora a poliploidia e apomixia sejam as formas mais comuns encontradas 

nos genótipos e acessos, este tipo de reprodução afeta a alocação de diversidade 

entre espécies e populações. A riqueza de informações disponíveis para o gênero 

permite revisar o impacto do modo de reprodução nas coleções de germoplasma, na 

conservação, no melhoramento e na liberação de cultivares (Gates et al., 2004). 

Nos biotipos poliploides (tetraploides) (2n=4x=40), a apomixia do tipo 

apospórica com pseudogamia, um tipo de reprodução assexual através da produção 

de sementes, é o modo de reprodução mais comum, enquanto que as formas 

diploides naturais (2n = 2x = 20) se reproduzem sexualmente (Miles, 2007). No Rio 



21 
 

Grande do Sul, genótipos nativos tetraploides da espécie são de reprodução 

apomítica do tipo aposporia (Pozzobon e Valls, 1997; Dahmer et al., 2008). A raça 

diploide sexual, chamada Capim Pensacola, é nativa do nordeste e centro-oeste da 

Argentina, é meioticamente estável, alógama e autoincompatível (Burton, 1946; 

Forbes e Burton, 1961). Nas plantas com modo de reprodução sexual, as células 

mães de megásporo passam por uma meiose completa e dupla fertilização; assim 

são formados o embrião e o endosperma (Rios et al., 2013). 

Nas plantas que apresentam modo de reprodução apomítico, as 

sementes são formadas via assexual, as células da nucela sofrem mitoses e o 

embrião se desenvolve partenogeneticamente a partir de uma célula-ovo não 

reduzida (2n), dando origem a sementes férteis sem a união dos gametas criando 

uma planta idêntica à planta mãe. Logo, a meiose feminina, normal nas plantas de 

reprodução sexual, não acontece ou não é funcional. Este fenômeno reprodutivo é 

controlado geneticamente (Carneiro e Dusi, 2002; Rios et al., 2013; Ortiz et al., 

2013).   

O termo (do grego ‘apo’ - longe e ‘mixis’ - mistura) é utilizado em seu 

senso restrito, como sinônimo de agamospermia (formação de sementes sem 

fecundação). A apomixia em Paspalum é pseudogâmica, uma vez que ocorre a 

polinização, mas somente os núcleos polares são fertilizados por um dos núcleos 

generativos do grão de pólen (Carneiro e Dusi, 2002; Dall’Agnol e Schifino-

Wittmann, 2005).  

A apomixia pode ser obrigatória, em que 100% dos embriões são 

apomíticos. Porém, apomixia e sexualidade podem coexistir dentro das populações. 

Algumas vezes um único indivíduo ou um único óvulo tem a capacidade de produzir 

embriões apomíticos e sexuais, caracterizando a apomixia facultativa (Ortiz et al., 

2020).  

O estudo pioneiro do controle genético da apomixia foi executado por 

Burton e Forbes (1960). Para entender a herança da apomixia, foram realizados 

cruzamentos entre plantas sexuais (genitores femininos) e plantas apomíticas 

(doadoras de pólen), gerando híbridos que segregam para modo de reprodução.  

Após, as progênies foram avaliadas quanto ao modo de reprodução.  

 Atualmente, o mais amplamente aceito modelo genético da herança da 

apomixia em gramíneas é a dominância sobre a sexualidade (Acuña et al., 2011; 

Martinez et al., 2001; Ozias-Akins and van Dijk 2007; Stein et al., 2004). A 
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sexualidade é um caráter recessivo e a apomixia está condicionada a um gene 

simples, com herança Mendeliana e associada à poliploidia. Porém, a completa 

expressão da apomixia possivelmente está condicionada a um efeito letal 

pleiotrópico e penetrância incompleta do alelo dominante que controla o 

desenvolvimento apospórico. Então é comum ocorrer segregação distorcida contra a 

aposporia (Martínez et al., 2001) e variáveis níveis de expressão da apomixia podem 

ser esperados entre gerações segregantes (Acuña et al., 2011; Zilli et al., 2015).  

No caso de híbridos apomíticos de P. notatum, a expressividade da 

aposporia é variável entre as populações, podendo alcançar de 1 a 100% de 

expressividade (Martínez et al., 2001; Acuña et al., 2009; Acuña et al., 2011; Zilli et 

al., 2015; Marcón et al., 2019). 

Para direcionar os genótipos híbridos dentro dos programas de 

melhoramento, é fundamental que as progênies geradas nos cruzamentos sejam 

fenotipadas quanto ao modo de reprodução (Acuña et al., 2007; Miles, 2007; Krycki 

et al., 2016).  

Ortiz et al. (2020) citam metodologias que podem ser utlizadas para 

verificação do modo de reprodução dos híbridos: (1) Marcadores moleculares 

associados à região genômica controladora da apomixia; (2) Citometria fluxo: Flow 

Cytometric Seed Screen (FCSS), que analisa o conteúdo de DNA para estimar a 

ploidia das sementes; (3) Exame citoembriológico da megasporogênese e dos sacos 

embrionários; (4) Testes de progênie, em que progênies uniformes sugerem 

apomixia. 

Destes métodos, o mais seguro para distinguir plantas apomíticas e 

plantas sexuais é através de análises citoembriológicas, onde é possível observar a 

morfologia dos sacos embrionários e distinguir sacos apomíticos e sacos sexuais. 

Essas análises são realizadas a partir do preparo de amostras de flores coletadas e 

fixadas e que passam por um processo de dissecação de ovários que são 

clarificados e observados em microscópio de contraste interferencial para verificar as 

diferenças entre sacos apomíticos e sexuais. As plantas apomíticas apresentam 

sacos embrionários múltiplos, uma célula central binucleada (os núcleos polares) e 

sem a presença de antípodas. As plantas sexuais têm um saco embrionário por 

óvulo com antípodas (Acuña et al., 2009; Kumar; Saxena; Gupta, 2017). As plantas 

apomíticas facultativas apresentam tanto flores com ovários apomíticos quanto 
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sexuais. Não é raro que coexistam, dentro do mesmo ovário, sacos sexuais e 

apomiticos (Quarin et al., 2001). 

2.5 Avaliações agronômicas em progênies híbridas de Paspalum 

O conhecimento de diferenças agronômicas em constituições genéticas 

dentro de grupos ou entre grupos de genótipos tem sido de fundamental importância 

para qualquer programa de melhoramento (Merchioro et al., 2003). 

As pastagens nativas, por ser um importante recurso para a produção 

forrageira, devem ser estudadas cada vez mais, para que estas plantas sejam mais 

bem reconhecidas e conservadas, sustentando a biodiversidade e os diversos 

serviços ecossistêmicos prestados (Carvalho et al., 2006).  

De acordo com Rolim (1994), dentre os fatores que influenciam o 

crescimento das plantas, estão o clima, de maior relevância, a precipitação pluvial, a 

temperatura e a radiação solar, sendo que a ordem de relevância varia de um local 

para outro e entre as estações do ano. Por isso, experimentos em ambientes 

controlados podem expressar o máximo potencial produtivo para determinada 

cultura. Segundo Banzatto e Kronka (2006), para serem realizadas as avaliações 

agronômicas, o delineamento experimental é o plano utilizado na experimentação, e 

implica na forma como os tratamentos serão designados às unidades experimentais, 

além de um amplo entendimento das análises a serem feitas quando todos os dados 

estiverem disponíveis. Como exemplos de delineamentos experimentais, temos 

delineamento inteiramente casualizado (DIC), delineamento em blocos casualizados 

(DBC) e delineamento em quadrado latino (DQL). 

A informação referente à expressão de características de importância 

forrageira e da variabilidade genética que existe entre as plantas de distintas 

espécies do gênero Paspalum podem colaborar para a identificação de genótipos 

superiores alusivos à produção de forragem, e para o direcionamento de 

cruzamentos com genitores sexuais, com vistas à seleção de recombinantes 

desejáveis (Pereira et al., 2012). 

Segundo Carvalho; Marchioro; Silva (2008), a hereditariedade pode ser 

avaliada como a tendência de os descendentes (progênies) se assemelharem aos 

seus ascendentes (genitores e progenitores), enquanto que as mudanças podem ser 

ocasionadas como sendo todas as diferenças de ambiente ou genéticas 

(hereditárias) entre organismos relacionados pela descendência.  
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A forma de avaliar preliminarmente esses genótipos é a avaliação gerida 

em plantas individuais, devido ao número alto de híbridos gerados nos cruzamentos. 

O conhecimento referente ao desempenho forrageiro de acessos do gênero 

Paspalum pode fornecer a identificação de genótipos promissores para o mercado 

forrageiro ou no direcionamento de novos cruzamentos potenciais buscando o 

alcance de genótipos mais estáveis e produtivos (Pereira et al., 2015).  

2.6  Melhoramento genético na espécie 

De acordo com Acuña et al. (2019), a apomixia afeta a diversidade 

genética entre espécies e populações. Por isso, torna-se imprescindível, nos 

programas de melhoramento, alternativas para viabilizar o acesso à variabilidade 

genética em plantas apomíticas. Cruzamentos intraespecíficos entre plantas 4x 

sexuais, utilizadas como genitores femininos, e 4x apomíticas, como doadoras de 

pólen, é a melhor opção para este propósito. Os autores afirmam que, desde que a 

poliploidia e a apomixia predominam em Paspalum, a possibilidade de transferir a 

diversidade natural presente nos genótipos apomíticos para populações tetraploides 

sexuais sintéticas deve ser crucial para a utilização deste germoplasma.  

A maioria das espécies apomíticas tetraploides possuem coespecíficos 

sexuais, diploides e auto-incompatíveis (Quarin e Norrmann, 1990). Então, há uma 

barreira reprodutiva entre plantas sexuais diploides e plantas apomíticas 

tetraploides, tornando um obstáculo nos programas de melhoramento (Zilli et al., 

2018).  

Através da duplicação cromossômica de acessos diploides sexuais da 

espécie, foi possível obter tetraploides sexuais (Forbes e Burton, 1961; Quarin et al., 

2001, 2003; Quesenberry et al., 2010; Weiler et al., 2015). A facilidade dos 

cruzamentos entre as plantas sexuais e apomíticas tem sido amplamente registrado 

(Acuña et al., 2009; Acuña et al., 2011; Zilli et al., 2015; Weiler et al., 2018), 

viabilizando a obtenção de populações segregantes para apomixia e de híbridos que 

apresentam heterose para características agronômicas de interesse (Acuña et al., 

2009; Acuña et al., 2011; Ortiz et al., 2020), por exemplo, produção de forragem e 

tolerância ao frio (Acuña et al., 2011; Zilli et al., 2015; Weiler et al., 2018; Barbosa et 

al., 2019).  

Acessos elite de plantas híbridas tetraploides apomíticas podem ser 

selecionados a partir de avaliações agronômicas, com a finalidade de obter 
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genótipos com boa produção de forragem. Quando genótipos superiores para 

características agronômicas de interesse apresentam modo de reprodução 

apomítico no nível tetraploide, estes são considerados como potenciais novas 

cultivares (Acuña et al., 2009; Acuña et al., 2011; Jank et al., 2014; Zilli et al., 2015; 

Novo et al., 2020). 

No programa de melhoramento da espécie que é conduzido pela equipe 

de pesquisa do Departamento de Plantas Forrageiras e Agrometeorologia 

(Faculdade de Agronomia; UFRGS), os níveis de ploidia entre genótipos apomíticos 

nativos (tetraploides) e genótipos sexuais (diploides) foram igualados através da 

indução artificial de poliploidia em plântulas e sementes de P. notatum cultivar 

‘Pensacola’ realizado por Weiler et al. (2015).  Os autores obtiveram três plantas 

tetraploides. Esses novos genótipos permitiram a abertura de novas perspectivas de 

estratégias de hibridações nesta espécie para promover a ampliação da 

variabilidade genética e desta forma buscar genótipos superiores para 

características agronômicas de interesse forrageiro.  

Para confirmar o modo de reprodução sexual das plantas tetraploides 

geradas no experimento, foram realizadas análises citoembriológicas em amostras 

de ovários clarificados. Duas plantas confirmaram modo de reprodução sexual 

(‘WKS 63’ e ‘WKS 92’), enquanto uma tornou-se apomítica (‘WKS3’). As análises 

citogenéticas realizadas nas três plantas obtidas evidenciaram a estabilidade 

reprodutiva desses poliploides recém-formados: as análises de comportamento 

meiótico revelaram que os cromossomos associam-se principalmente em bivalentes; 

associações múltiplas e univalentes apareceram de maneira mais esporádica 

(Krycki; Simioni; Dall’Agnol, 2016). Essas análises validaram tais plantas como 

genitores em esquemas de cruzamentos intraespecíficos realizados.   

Além destas, três outros genótipos sexuais duplicados artificialmente, 

nominados C4-4X (Quarín et al., 2001), Q4188 e Q4205 (Quarin et al., 2003) obtidos 

do Instituto de Botânica do Nordeste (IBONE-UNNE), Corrientes, Argentina foram 

utilizados como genitores femininos nos cruzamentos. 

Os cinco genótipos sexuais foram cruzados com os ecótipos apomíticos 

tetraploides nativos do Rio Grande do Sul e com a planta duplicada ‘WKS3’ que 

apresentou modo de reprodução apomítico após a indução de poliploidia, para 

obtenção das primeiras progênies híbridas intraespecíficas de P. notatum. A partir 

das sementes obtidas nestes cruzamentos, foi possível estabelecer em campo as 
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progênies compostas de 198 plantas híbridas de diversas combinações de 

genitores, que foram avaliadas agronomicamente. Destas, destacaram-se 28 

híbridos mais produtivos (produção de massa seca total e de folhas) e vigorosos 

(Weiler et al., 2018), que tiveram seu modo de reprodução analisado por Weiler et al. 

(2017). A partir desses resultados, Barbosa et al. (2019) estabeleceram as 28 

plantas selecionadas em repetições em linhas e avaliaram-nas em duas regiões 

fisiográficas do Rio Grande do Sul: Depressão Central e Campanha, comprovando o 

potencial produtivo de alguns desses genótipos nas duas regiões em que foram 

avaliados. Os genótipos que confirmaram sua superioridade produtiva foram 

utilizados como genitores em novos ciclos de cruzamentos realizados por Krycki 

(2019). Nestes, os genitores masculinos (apomíticos) foram os ecótipos nativos do 

RS, nominados ‘Bagual’ e ‘André da Rocha’; a planta duplicada por Weiler et al. 

(2015), ‘WKS 3’ e os híbridos intraespecíficos obtidos por Weiler et al. (2018) e 

selecionados, ‘A16’, ‘C2’, ‘C15’ e ‘D3’; e como genitores femininos (sexuais) foram 

utilizadas as duas plantas duplicadas por Weiler et al. (2015), ‘WKS 63’ e ‘WKS 92’ e 

os híbridos intraespecíficos obtidos por Weiler et al. (2018) e selecionados, ‘D16’, 

‘D25’ e ‘B2’. As progênies híbridas segregantes obtidas foram avaliadas para 

produção de forragem e tolerância ao frio, em condições de campo, na Estação 

Experimental da UFRGS em Eldorado do Sul (RS). Foi possível selecionar genótipos 

que tiveram desempenho superior para produção de forragem, como massa seca 

das folhas e massa seca total, entre outras variáveis avaliadas (Krycki, 2019). O 

modo de reprodução e o comportamento meiótico das progênies também foram 

avaliados. Foram encontrados 18 genótipos sexuais e 11 apomíticos dentre os 29 

híbridos analisados. Os híbridos apresentaram estabilidade reprodutiva, 

apresentando associações bivalentes na meiose e alta viabilidade polínica (Krycki et 

al., 2020).  

Algumas destas plantas híbridas foram então cruzadas no verão do ano 

de 2017 (Krycki, 2019) e geraram as sementes que foram avaliadas neste trabalho. 

Destes cruzamentos, 147 sementes foram obtidas e postas para germinar. As 

progênies híbridas resultantes foram estabelecidas. Um total de 46 plantas adultas 

foi acondicionado em casa de vegetação com cinco repetições cada para avaliações 

do potencial produtivo nessas condições e avaliações do modo de reprodução. 
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3. HIPÓTESES 

 

1) As plantas híbridas intraespecíficas terão desempenho agronômico 

superior - maior produção de massa seca de forragem e massa seca de raízes - ao 

de seus genitores; 

2) Plantas das progênies híbridas com maior número de perfilho 

correlacionam-se de forma significativa e positiva com as que tem mais massa seca 

de raízes; 

3) As progênies que obtiverem maior massa seca de raízes são as que 

tem hábito de crescimento prostrado. 
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4. OBJETIVOS 

 

4.1 Objetivo geral: 

Avaliar o modo de reprodução e o potencial produtivo de híbridos 

intraespecíficos de progênies segregantes de Paspalum notatum a partir de análises 

agronômicas em condições de casa de vegetação e viabilizar novos ciclos de 

cruzamentos intraespecíficos com genótipos híbridos selecionados. 

 

4.2 Objetivos específicos: 

 

Experimento 1: 

- Estabelecer progênies híbridas de Paspalum notatum em casa de 

vegetação; 

- Analisar as plantas híbridas quanto ao seu modo de reprodução; 

- Realizar avaliações agronômicas nas plantas híbridas.  

 

Experimento 2: 

- Realizar cruzamentos intraespecíficos entre os genótipos híbridos 

selecionados de Paspalum notatum para coletar e armazenar sementes para serem 

inseridos em futuros trabalhos dentro do programa de melhoramento da espécie. 
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5.  MATERIAIS E MÉTODOS 

Na continuidade do trabalho acima descrito, dentro do programa de 

melhoramento genético da espécie, conduzido pela equipe de pesquisadores do 

Departamento de Plantas Forrageiras e Agrometeorologia (Faculdade de 

Agronomia, UFRGS), uma nova fase de avaliações e seleção de plantas híbridas 

promissoras é descrita neste trabalho. 

 

5.1 Experimento 1 – Determinação do modo de reprodução e 

avaliações de produção de forragem em progênies híbridas intraespecíficas de 

Paspalum notatum 

5.1.1 Germinação e estabelecimento das plantas híbridas 

No verão de 2017, Krycki (2019) realizou cruzamentos de acordo com 

metodologia descrita por Burton (1948) utilizando como genitores os materiais 

híbridos nominados KN5, KD5, KF8, KM2, BAG’, KF16 KD2, KD7 ‘AR’, KF10 e KN3 

(modo de reprodução apomítico) e KC1, KD6, KD9, KF1, KF15, KF2, KF4, KF7, 

KM2, KM3, KM4, KM5, KM6, KN2, KN4 e WKS92 (com modo de reprodução sexual). 

As progênies híbridas obtidas, a partir da combinação de genitores relatados na 

Tabela 1, totalizaram 147 sementes colhidas 30 dias após a polinização. 

Em junho de 2019, todas as sementes obtidas foram postas para 

germinar de acordo com o seguinte protocolo: 

- Desinfestação das sementes com hipoclorito de sódio 2% por dois 

minutos; 

- Enxágue em água corrente por dois minutos; 

 O produto utilizado para a superação da dormência nas sementes foi a 

solução de nitrato de potássio (KNO3) em uma concentração de 2%. Estas foram 

colocadas em caixas gerbox com papel germiteste, na parte inferior da geladeira, 

seguido de câmaras de germinação com 16 horas de luz à 35°C e 8 horas de escuro 

à 25°C. 

Da germinação, foram obtidas 46 plântulas (Tabela 2) que foram 

transferidas para vasos plásticos preenchidos com substrato e mantidas em casa de 

vegetação (Figura 1), localizada no Departamento de Plantas Forrageiras e 
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Agrometeorologia UFRGS – Porto Alegre – RS, com umidade e fotoperíodo 

controlados. 

TABELA 1. Cruzamentos intraespecíficos e número de sementes obtidas. 

Genitores 
(feminino x masculino) 

Número de sementes 
obtidas 

KC1 X KN5 4 

KD6 X KN5 10 

KD6 X KF8 7 

KD9 X KM2* 3 

KD9 X ‘BAG’ 3 

KF1 X KF16 2 

KF1 X KN5 1 

KF15 X KM2* 10 

KF15 X KD2 6 

KF15 X KD7 5 

KF2 X KF8 1 

KF4 X ‘AR’ 10 

KF7 X KF16 3 

KF7 X ‘AR’ 3 

KM3 X KD7 7 

KM3 X KD5 3 

KM4 X KF10 7 

KM4 X KD7 10 

KM4 X KF8 1 

KM4 X KN5 1 

KM4 X ‘BAG’ 9 

KM5 X KD7 2 

KM6 X KF16 3 

KM6 X KD7 2 

KN2 X KD2 4 

KN4 X KM2 10 

KN4 X KF16 1 

KN4 X KD5 10 

WKS92 X KN3 9 

Total 147 

*planta KM2 utilzada como genitor masculino apresenta modo de reprodução sexual. 
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TABELA 2. Plantas geradas dos cruzamentos intraespecíficos. 

Genitores 
(feminino x 
masculino) 

Identificação dos 
genótipos  

(Plantas híbridas) 

Genitores (feminino x 
masculino) 

Identificação dos 
genótipos  

(Plantas híbridas) 

KC1 X KN5 

DPFA17PN1P2  

DPFA17PN1P3 KF2 X KF8 DPFA17PN15P1 

DPFA17PN1P4 

KM3 X KD7 

DPFA17PN16P1 

KD6 X KN5 

DPFA17PN2P1 DPFA17PN16P2 

DPFA17PN2P2 DPFA17PN16P3 

DPFA17PN2P3 
KM4 X ‘BAG’ 

DPFA17PN23P1 

DPFA17PN2P4 DPFA17PN23P2 

DPFA17PN2P5 KM6 X KF16 DPFA17PN25P1 

DPFA17PN2P6 

KM6 X KF16 

DPFA17PN28P1 

KD6 X KF8 

DPFA17PN3P1 DPFA17PN28P2 

DPFA17PN3P2 DPFA17PN28P3 

DPFA17PN3P3 DPFA17PN28P4 

DPFA17PN3P4 

WKS92 X KN3 

DPFA17PN29P1 

KD9 X KM2* DPFA17PN4P1 DPFA17PN29P2 

KD9 X ‘BAG’ DPFA17PN5P1 DPFA17PN29P3 

KF1 X KF16 DPFA17PN6P1   

KF1 X KN5 DPFA17PN7P1   

KF15 X KM2* 

DPFA17PN8P1   

DPFA17PN8P2   

DPFA17PN8P3   

KF15 X KD2 

DPFA17PN9P1   

DPFA17PN9P2   

DPFA17PN9P3   

DPFA17PN9P4   

KF15 X KD7 

DPFA17PN10P1   

DPFA17PN10P2   

DPFA17PN10P3   

DPFA17PN10P4   

DPFA17PN10P5   

KF7 X KF16 

DPFA17PN14P1   

DPFA17PN14P2   

DPFA17PN14P3   

*planta KM2 utilzada como genitor masculino apresenta modo de reprodução sexual. 
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Figura 1 – Plantas híbridas em estabelecimento na casa de vegetação (Faculdade de Agronomia – 

UFRGS - Porto Alegre – RS): (a) aspecto geral das plantas; (b) detalhe das plantas e 

sua identificação. Setembro/2019 

 

Na primavera de 2019, com as plantas estabelecidas, foi possível fazer 

mudas desses genótipos para realizar as avaliações das características 

agronômicas desejáveis. Na época do florescimento, foram coletadas inflorescências 

para as análises de modo de reprodução. 

5.1.2 Análises de modo de reprodução das plantas híbridas 

Uma das repetições das plantas mantidas em vaso foi separada para 

coleta das inflorescências para as análises citoembriológicas do modo de 

reprodução. À medida que cada planta floresceu, suas inflorescências foram 

coletadas. Em laboratório, as inflorescências tiveram suas flores dissecadas e estas 

foram fixadas em uma solução de FAA (etanol 95%(40 ml): água destilada (14ml): 

formalina 40% (3ml) e ácido acético glacial (3ml)) por 24 horas a temperatura 

ambiente. Após este período, as flores foram armazenadas em álcool 70% sob 

refrigeração. Para as análises de modo de reprodução, ocorreu a dissecação dos 

ovários das flores. Os ovários extraídos passaram por um processo de desidratação 

alcoólica e clareamento com salicilato de metila, seguindo o protocolo proposto por 

Young; Sherwood; Bashaw (1979) e modificado por Acuña et al. (2007). Os ovários 

clareados ficaram armazenados em solução de salicilato de metila (100%) e após a 

montagem das lâminas, realizaram-se as análises em microscópio óptico de 

contraste interferencial. Para tais análises, as lâminas contendo os ovários foram 

preparadas e estes foram mantidos úmidos com salicilato de metila. Para 
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determinação do modo de reprodução foram avaliados no mínimo 30 ovários para 

cada planta híbrida. De acordo com a morfologia do saco embrionário, foi 

determinado o modo de reprodução de cada planta híbrida. Os óvulos foram 

separados em sexuais (presença de antípodas) ou apomíticos (sem antípodas, 

sacos embrionários múltiplos ou simples com uma célula-ovo em cada um deles 

(Acuña et al., 2009; Kumar; Saxena; Gupta, 2017). 

5.1.3 Avalições agronômicas das plantas híbridas em casa de 

vegetação 

Depois de estabelecidas as plantas, cinco repetições de cada uma destas 

foram mantidas nos vasos. Após o período de adaptação, foi realizado um desbaste 

em todas as plantas para que ocorresse o crescimento uniforme destas.  

Foi utilizado o delineamento experimental de blocos inteiramente 

casualizados com quatro repetições de cada acesso estudado.  

Para as avaliações de produção, os cortes foram realizados quando as 

plantas atingiram uma altura mínima de 30 cm para as plantas de hábito de 

crescimento ereto e de 20 cm para as plantas prostradas, deixando 5 cm de resíduo. 

Realizaram-se seis cortes no período entre o verão e a primavera de 2020/2021.  O 

material coletado de cada progênie foi separado de acordo com cada avaliação e 

levados para secagem em estufa com temperatura de 60°C por no mínimo 48h ou 

até peso constante, para posterior aferição da matéria seca.  

O hábito de crescimento (HC) foi avaliado numa escala de 1 a 5, no qual 

1 indicava planta completamente prostrada e 5 era atribuído à planta totalmente 

ereta. Foram aferidos: massa seca total (MST), relação folha/colmo (RFC), estatura 

de planta (EP), número de perfilho (NP) e massa seca das raízes (MSR). As 

variáveis foram comparadas entre si e com as testemunhas, representados pelos 

seus genitores, nesse caso utilizando-se a comparação múltipla de Dunnett. O 

primeiro corte foi efetuado quando as plantas atingiram a altura mínima de corte 

após o desbaste. Altura esta correspondente a 25 cm, deixando um resíduo de 5 cm, 

seguindo metodologia proposta por Sawasato (2007) e Pereira et al. (2011).   

A avaliação da massa seca das raízes (MSR) foi feita ao final do 

experimento, após o último corte realizado para avaliação de produção de forragem. 

Foram coletadas as raízes das plantas que foram postas para secagem em estufa 

com temperatura de 60°C por um período mínimo de 72 horas, para posterior 
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aferição da matéria seca. Após, foram realizadas análises para verificação da 

correlação entre as variáveis. 

A discriminação dos genótipos híbridos a partir dessas correlações pode 

ser útil para direcionar as plantas com maior massa seca de raízes e hábito de 

crescimento prostrado, para serem usadas como forrageira, caso atinjam produção 

desejada, ou serão encaminhadas para trabalhos de recuperação de áreas 

degradadas. 

5.2 Tabulação de dados, análise e seleção 

Ao final do trabalho, dados de dois períodos de crescimento foram 

coletados (verão de 2020 e primavera de 2021); sendo assim as médias das 

variáveis avaliadas foram comparadas pelo teste Scott-Knott e Dunnett a 5% de 

significância. 

A correlação de Pearson foi utilizada para saber se houve ou não 

correlação existente entre os caracteres agronômicos analisados. 

Os dados foram tabulados e analisados e as melhores plantas foram 

selecionadas, usando como critérios de seleção as variáveis mensuradas.  

 

 5.3 Experimento 2 – Cruzamentos entre genótipos híbridos 

selecionados de Paspalum notatum. 

Krycki (2019) avaliou progênies híbridas intraespecíficas estabelecidas 

em condições de campo na Estação Experimental Agronômica (EEA-UFRGS) em 

Eldorado do Sul. A partir de dados produção de matéria seca total e matéria seca 

das folhas no acumulado de dois anos de avaliações, totalizando 13 cortes, sete 

genótipos foram selecionados: KD5, KF6 e KF10 (modo de reprodução apomítico) e 

KD9, KF4, KF17 e KM2 (com modo de reprodução sexual). 

Nessa etapa do projeto, estes genótipos foram utilizados para realizar 

cruzamentos artificiais para compor mais uma geração de híbridos intraespecíficos. 

Os cruzamentos foram realizados conforme metodologia descrita por 

Burton (1948). Nas plantas mães, os perfilhos eram destacados, juntamente com 

rizomas que possuíam inflorescências que iriam expor as anteras e estigmas na 

manhã seguinte a qual ocorrera a polinização, e colocados em jarras com água. 

Estas plantas eram acomodadas em uma câmara com umidificador de ambiente, 

deixando o ar dentro dela saturado, evitando a deiscência das anteras. Na manhã do 
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dia seguinte, as flores eram emasculadas com auxílio de uma pinça para a remoção 

das anteras. Flores não abertas eram removidas da inflorescência. 

 A coleta do pólen fresco das plantas apomíticas era efetuada no 

amanhecer deste mesmo dia, para a polinização, na hora em que há exposição dos 

estigmas e anteras, e trazidos em envelopes de papel encerado.  O racemo feminino 

recém-emasculado era friccionado com os grãos de pólen existentes dentro de um 

saco de papel. Após a polinização, as inflorescências eram ensacadas e 

identificadas. Cerca de 30 dias após a polinização, as inflorescências foram 

coletadas e as flores contendo cariopses foram separadas para a coleta das 

sementes. As sementes que foram obtidas a partir dos cruzamentos que 

conquistaram êxito foram coletadas, acondicionadas e armazenadas para serem 

postas a germinar nas futuras etapas do programa. 
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6. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

6.1 Determinação do modo de reprodução 

 

Foi possível identificar o modo de reprodução de 37 plantas híbridas, de 

um total de 47 plantas que foram avaliadas agronomicamente (Tabela 3). Como 

esperado, as progênies híbridas segregaram para modo de reprodução.  

Nas análises realizadas em microscópio óptico de interferência, é possível 

classificar os sacos sexuais pela presença das antípodas (Figura 2a) e núcleos 

polares; já nos sacos apomíticos não há antípodas, apenas sacos embrionários 

simples ou múltiplos (Figura 2b) com a presença da célula-ovo e núcleos polares 

(Acuña et al., 2009; Kumar; Saxena; Gupta, 2017). Ovários anormais, estéreis e 

atrofiados foram encontrados em todas as plantas avaliadas. Não foram observados 

óvulos carregando tanto sacos embrionários sexuais quanto apomíticos, ocorrência 

registrada na literatura em híbridos de P. notatum (Krycki et al., 2020). 

Nove plantas não puderam ser determinadas; seis delas porque não 

floresceram nem no primeiro nem no segundo verão em que permaneceram em 

casa de vegetação e em três plantas, foi observado um número muito elevado de 

sacos embrionários indefinidos, abortados ou imaturos. Por isso, nestas plantas, as 

análises foram consideradas não conclusivas. Algumas plantas não tiveram o 

mínimo de 30 ovários analisados; ainda assim, foi determinado o modo de 

reprodução destas, baseado naqueles ovários que puderam ser avaliados. Em uma 

etapa futura, para direcionar as plantas dentro do programa, se estas forem 

selecionadas pela sua produtividade, e para fins de publicação em revista científica, 

estas serão novamente checadas quanto ao modo de reprodução para confirmar os 

resultados obtidos nas análises aqui apresentadas, juntamente com aquelas plantas 

que tiveram o modo de reprodução ‘não determinado’. 

Das 37 plantas com definido modo de reprodução, 26 plantas 

apresentaram morfologia do saco embrionário compatível com o modo de 

reprodução sexual (Figura 2a) e 11 apresentaram morfologia do saco embrionário 

compatível com o modo e reprodução apomítico (Figura 2b).  
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TABELA 3. Modo de reprodução das plantas híbridas de P. notatum. 

GENÓTIPO 

(Planta híbrida) S
a
 A

a
 NI

a
 T MR 

DPFA17PN1 – P2 21 2 14 37 apo fac** 

DPFA17PN1 – P3 16 - 14 30 sex* 

DPFA17PN1 – P4 21 - 10 31 sex 

DPFA17PN2 - P1 25 - 1 26 sex 

DPFA17PN2 – P2 - - - - Não determinado 

DPFA17PN2 – P3 18 - 12 30 sex 

DPFA17PN2 – P4 34 - 22 56 sex 

DPFA17PN2 – P5 14 - 18 32 sex 

DPFA17PN2 – P6 21 2 20 43 apo fac 

DPFA17PN3 – P1 17 - 13 30 sex 

DPFA17PN3 – P2 21 - 9 30 sex 

DPFA17PN3 – P3 11 12 7 30 apo fac 

DPFA17PN3 – P4 - - - - Não determinado 

DPFA17PN4 – P1 - - - - Não determinado 

DPFA17PN5 – P1 16 - 12 28 sex 

DPFA17PN6 – P1 12 2 10 24 apo fac 

DPFA17PN7 –P1 11 6 15 32 apo fac 

DPFA17PN8 – P1 33 - 22 55 sex 

DPFA17PN8 – P2 21 - 13 33 sex 

DPFA17PN8 – P3 16 - 14 30 sex 

DPFA17PN9 – P1 23 - 7 30 sex 

DPFA17PN9 – P2 17 - 12 29 sex 

DPFA17PN9 – P3 33 - 19 52 sex 

DPFA17PN9 – P4 6 14 4 24 apo fac 

DPFA17PN10 – P1 - - - - Não determinado 

DPFA17PN10 – P2 16 - 10 26 sex 

DPFA17PN10 – P3 15 - 12 27 sex 

DPFA17PN10 – P4 29 - 20 49 sex 

DPFA17PN10 – P5 16 1 18 35 apo fac 

DPFA17PN14 –P1 - - - - Não determinado 

DPFA17PN14 –P2 13 - 12 25 sex 

DPFA17PN14 –P3 - - - - Não determinado 

DPFA17PN15 – P1 - - - - Não determinado 

DPFA17PN16 – P1 12 8 11 31 apo fac 

DPFA17PN16 – P2 15 8 6 29 apo fac 

DPFA17PN16 – P3 - - - - Não determinado 

DPFA17PN23 –P1 38 - 19 57 sex 

DPFA17PN23 –P2 24 - 11 35 sex 

DPFA17PN25 – P1 21 - 11 33 sex 

DPFA17PN28 – P1 17 - 13 30 sex 
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DPFA17PN28 – P2 - - - - Não determinado 

DPFA17PN28 – P3 15 3 14 32 apo fac 

DPFA17PN28 – P4 11 6 7 24 apo fac 

DPFA17PN29 – P1 19 - 17 36 sex 

DPFA17PN29 – P2 32 - 4 36 sex 

DPFA17PN29 – P3 23 - 3 26 sex 

MR (modo de reprodução): *sex=sexual; **apo fac = apomítico facultativo;  
a
 tipos de sacos embrionários: meiótico (S); apomítico (A); não identificado (NI); 

b
 número total de ovários analisados (T). 

 

 

Figura 2. Aspectos morfológicos dos sacos embrionários das plantas híbridas: (a) saco sexual (seta 
indica antípodas); (b) saco apomítico (setas indicam múltiplos sacos). Barra: 10 µm. 

 

Como esperado, a família DPFA17PN8, com três plantas híbridas 

(DPFA17PN8-P1, DPFA17PN8-P2 e DPFA17PN8-P3), apresentou todas com modo 

de reprodução sexual, uma vez que ambos os genitores apresentaram modo de 

reprodução sexual (Tabelas 1 e 2). A planta da família DPFA17PN4 não teve seu 

modo de reprodução determinado, mas como também têm ambos os pais sexuais, é 

esperado que apresente também modo de reprodução sexual.  
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Todas as plantas apomíticas foram classificadas como apomíticas 

facultativas porque apresentaram também sacos embrionários sexuais, 

comprovando a apomixia falcultativa descrita para o gênero (Quarín et al., 2001). Foi 

encontrado um número elevado de ovários anormais em quase todas as plantas, 

possivelmente porque os ovários não estavam no melhor período da antese no 

momento da coleta das inflorescências.  

Este trabalho evidenciou uma clara distorção da herança da apomixia. Foi 

encontrada uma proporção de 2,3:1 (sex:apo). Como já anteriormente citado, a 

sexualidade é um caráter recessivo e a apomixia está condicionada a um gene 

simples, dominante e de segregação Mendeliana. Entretanto, a completa expressão 

da característica apomítica depende de um efeito pleiotrópico e penetrância 

incompleta do alelo dominante que controla o desenvolvimento apomítico. A 

esperada segregação distorcida contra a aposporia entre as gerações (Martínez et 

al., 2001) explica a baixa transmissão da apomixia nas populações segregantes 

(Ortiz et al., 2013). 

Em progênies segregantes de P. notatum é observada uma ampla 

variação nas taxas de segregação. Alguns resultados registram distorção, tendendo 

ao desvio em direção a progênies sexuais, como o que foi encontrado neste 

trabalho. Razões entre plantas sexuais e apomíticas foram registradas: 2,8:1 

(Martinez et al., 2001), 4,3:1 (Fortes et al., 2004), 6,5:1 (Stein et al., 2004), 4:1 

(Acuña et al., 2009), 4,6:1 e 4,3:1 (sex:apo), na primeira e segunda gerações, 

respectivamente (Acuña et al., 2011). Entre famílias de P. notatum obtidas em 

cruzamentos intraespecíficos, foram observadas taxas de segregação entre plantas 

sexuais e apomíticas variando de 1:1 até 7:1 (Zilli et al., 2015) e uma taxa média de 

2,8: 1 (sex: apo), alcançando de 9:1 até 1:1 entre as famílias (Marcón et al., 2019).  

Weiler et al. (2017) utilizaram marcadores moleculares para determinar 

modo de reprodução nas progênies híbridas de grama-forquilha e observaram 54 

plantas sexuais e 140 plantas apomíticas, uma taxa de 1:2,6 (sex:apo), mostrando a 

segregação a favor da reprodução apomítica, contradizendo os resultados dos 

demais autores citados. 

Entre os híbridos analisados por Krycki et al. (2020), 13 sexuais e 11 

apomíticos foram encontrados, uma taxa de 1,2:1 (sex: apo), mostrando um desvio 

menor na taxa de segregação. 
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 A distorção encontrada em plantas apomíticas facultativas também pode 

ser explicada pelos fatores ambientais como flutuações sazonais associadas com 

fotoperíodo durante o desenvolvimento da inflorescência e respostas ao 

comprimento do dia, intensidade de luz, temperatura, tipo e nível de fertilidade do 

solo, o que pode alterar a frequência da incidência de embriões sexuais e 

apomíticos (Koltunow, 1993).  

6.2 Avaliação da produção de forragem dos genótipos híbridos  

Em todos os cortes realizados durante o experimento, ocorreram 

diferenças significativas (P<0,05) entre os genótipos para as variáveis analisadas, 

gerando grupos diferentes em cada corte (Tabela 4). Essa formação de grupos em 

cada corte indica a existência de variabilidade gerada através das hibridações 

intraespecíficas. Essa grande variabilidade genética foi registrada em progênies 

segregantes do gênero Paspalum em vários experimentos (Acuña et al., 2009, 2011; 

Pereira et al., 2011; Zilli et al., 2015; Novo et al., 2017; Weiler et al., 2018).  

Estes resultados comprovam que uma grande variabilidade pode ser 

esperada em progênies híbridas de grama forquilha, e muitos genótipos têm 

potencial para produção de forragem. Por isso, há uma grande possibilidade de os 

genótipos apomíticos selecionados para os caracteres de interesse sejam utilizados 

para o lançamento de novas cultivares da espécie. 
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TABELA 4. Produção de massa seca g

-planta
 de cada genótipo por corte. 

Genótipo 1° corte 2° corte 3° corte 4°corte 5° corte 6° corte Genótipo 1° corte 2° corte 3° corte 4°corte 5° corte 6° corte 

DPFA17PN1P2 3,50 g 2,55 f 2,13 f 4,63 g 6,96 e 6,75 e DPFA17PN10P4 5,49 c 3,49 d  2,58 e 7,11 d 8,04 d 6,82 e  

DPFA17PN1P3 5,34 d 4,32 b 3,36 d 7,32 d 8,06 d 5,36 g DPFA17PN10P5 6,59 b 2,58 f 3,5 d 8,93 b 9,65 b 7,63 d  

DPFA17PN1P4 5,65 c 2,97 e 2,51 e 5,93 f 6,48 e 3,28 h DPFA17PN14P1 3,84 f 3,23 d 3,49 d 5,29 f 5,04 g 5,89 f  

DPFA17PN2P1 3,57 g 2,62 f 3,28 d 5,92 f 6,64 e 4,73 h DPFA17PN14P2 4,37 e 2,44 g 3,87 c 5,65 f 8,80 c 5,88 f  

DPFA17PN2P2 3,86 f 3,80 c 3,26 d 3,97 h 5,90 f 4,15 h DPFA17PN14P3 3,95 f 2,24 g 2,59 e 5,59 f 6,23 f 9,05 b  

DPFA17PN2P3 4,48 e 4,42 b 5,59 a 6,29 e 6,61 e 5,96 f DPFA17PN15P1 1,99 i 2,21 g 2,23 e 3,26 i 4,44 g 5,58 g  

DPFA17PN2P4 4,38 e 2,59 f 3,44 d 7,62 c 9,37 c 6,55 e DPFA17PN16P1 4,49 e 2,96 e 3,82 c 5,88 f 7,50 d 5,58 g  

DPFA17PN2P5 4,00 f 2,88 e 3,55 d 5,31 f 5,06 g 6,72 e DPFA17PN16P2 3,84 f 2,82 f 2,49 e 5,65 f 8,94 c 4,77 h  

DPFA17PN2P6 3,66 g 3,14 e 2,54 e 4,02 h 4,43 g 2,72 i DPFA17PN16P3 5,53 c 3,86 c 2,76 e 9,99 a 7,99 d 9,20 b  

DPFA17PN3P1 4,03 f 2,75 f 3,21 d 6,66 e 6,44 e 7,73 d DPFA17PN23P1 4,87 d 3,43 d 4,98 b 7,61 c 8,13 d 5,84 f  

DPFA17PN3P2 4,67 e 2,61 f 3,13 d 6,55 e 7,48 d 8,11 c DPFA17PN23P2 5,94 c 3,11 e 4,72 b 8,75 b 9,16 c 5,95 f  

DPFA17PN3P3 6,08 b 3,24 d 2,54 e 8,30 c 8,58 d 7,34 d DPFA17PN25P1 5,66 c 2,79 f 4,91 b 7,75 c 8,27 d 6,81 e  

DPFA17PN3P4 2,05 i 2,09 g 2,70 e 4,99 g 6,84 e 4,67 h DPFA17PN28P1 5,17 d 2,78 f 3,10 d 7,45 d 10,08 a 9,00 b  

DPFA17PN4P1 4,63 e 3,10 e 1,75 f 6,36 e 5,72 f 8,82 b DPFA17PN28P2 2,93 h 2,43 g 2,96 d 4,41 g 6,31 f 5,05 h  

DPFA17PN5P1 3,32 g 2,52 f 1,40 f 4,45 g 4,57 g 5,55 g DPFA17PN28P3 4,57 e 3,64 c 2,58 e 9,27 b 9,53 b 8,22 c  

DPFA17PN6P1 4,70 e 3,62 c 5,18 a 6,35 e 6,62 e 7,28 d DPFA17PN28P4 6,37 b 4,78 a 2,76 e 8,04 c 8,85 c 10,47 a  

DPFA17PN7P1 4,26 e 2,03 g 4,17 c 5,25 f 7,02 e 5,12 h DPFA17PN29P1 7,49 a 3,18 e 3,50 d 9,24 b 9,70 b 6,32 f  

DPFA17PN8P1 3,40 g 2,63 f 4,79 b 4,73 g 5,90 f 5,26 g DPFA17PN29P2 5,83 c 3,55 c 3,63 d 6,47 e 9,43 c 8,84 b  

DPFA17PN8P2 2,53 h 2,02 g 1,82 f 3,39 i 5,28 g 3,18 i DPFA17PN29P3 5,55 c 3,98 c 3,44 d 7,64 c 7,75 d 7,08 e  

DPFA17PN8P3 3,48 g 2,14 g 1,78 f 5,51 f 5,91 f 2,37 i Média 4,58 3,07 3,30 6,40 7,48 6,26      

DPFA17PN9P1 5,18 d 3,36 d 4,19 c 5,90 f 8,98 c 4,86 h Cv% 8,36 10,77 11,10 6,75 7,26 7,23      

DPFA17PN9P2 3,95 f 3,25 d 4,32 c 5,84 f 6,17 f 6,05 f Médias seguidas pela mesma letra na coluna, não diferem 
estatisticamente pelo método de agrupamento de médias de Scott & Knott 
ao nível de 5% de probabilidade.  DPFA17PN9P3 4,85 d 3,33 d 3,58 d 6,66 e 9,56 b 5,32 g 

DPFA17PN9P4 4,71 e 3,31 d 3,45 d 7,44 d 10,08 a 4,66 h 

DPFA17PN10P1 4,50 e 4,81 a 3,14 d 6,92 d 8,83 c 7,00 e 

DPFA17PN10P2 5,21 d 2,69 f 3,02 d 5,43 f 5,96 f 4,88 h 

DPFA17PN10P3 6,32 b 2,89 e 3,99 c 8,82 b 10,72 a 8,42 c 

41 
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O primeiro corte gerou nove grupos de planta, dando destaque para o 

genótipo DPFA17PN29P1 que obteve produção de 7,49g-planta de matéria seca 

diferindo estatisticamente dos demais grupos. O segundo grupo (DPFA17PN3P3, 

DPFA17PN10P3, DPFA17PN10P5, DPFA17PN28P4) também obteve uma 

produção relativamente expressiva, produzindo em média 6,34g de matéria seca por 

planta. 

No segundo corte, obteve-se um total de sete grupos. O genótipo 

DPFA17PN28P4 que no corte anterior encontrava-se no grupo B, manteve uma 

estabilidade produtiva (4,78g-planta) e foi recolocado no grupo A juntamente com a 

planta DPFA17PN10P1 que produziu 4,81g-planta; ambos não diferindo entre si e 

sendo superior aos demais genótipos. O grupo B e o grupo C obtiveram produção 

média de 4,60g-planta e 3,74g-planta respectivamente. 

Para o terceiro corte, obteve-se um total de seis grupos. Os dois grupos 

mais produtivos foram compostos por DPFA17PN2P3, DPFA17PN6P1 (gupo A) com 

produção média de 5,39g-planta e DPFA17PN8P1, DPFA17PN23P1, 

DPFA17PN23P2, DPFA17PN25P1 (grupo B) com produção média de 4,85g-planta. Ao 

observar a Tabela 3, percebe-se que no segundo e no terceiro cortes as plantas 

caíram de produção, o que pode ter acontecido pelo fato delas ainda estarem se 

estabelecendo. Talvez este fato seja a razão pela qual os genótipos mais produtivos 

no terceiro corte não aparecem entre os mais produtivos nos demais cortes. Porém, 

esses mesmos genótipos, ao longo dos cortes, apresentaram uma produção estável, 

não muito baixa e nem muito alta. 

De acordo com Pereira et al. (2002), em plantas jovens, no ano de 

implantação, somente parte dos genes responsáveis pelos caracteres de interesse 

agronômico podem estar se expressando. Desta forma, a seleção a partir do 

segundo ano em híbridos de Paspalum é recomendada, considerando a chance de 

expressar todo seu potencial produtivo. Em trabalhos realizados com genótipos de 

Brachiaria brizantha, Basso et al. (2009) descrevem que um período de avaliação de 

dois anos seria satisfatório e suficiente para selecionar genótipos superiores para 

produção de massa seca de forragem. 

O quarto corte gerou um total de nove grupos, dando destaque para o 

genótipo DPFA17PN16P3 que obteve uma produção de 9,99g-planta diferindo 
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estatisticamente de forma superior aos demais genótipos. No segundo grupo, um 

total de cinco genótipos (DPFA17PN10P3, DPFA17PN10P5, DPFA17PN23P2, 

DPFA17PN28P3, DPFA17PN29P1) teve produção média de 9g-planta.  

No quinto corte foi formado um total de sete grupos, já com todas as 

plantas bem estabelecidas, por isso foi possível observar médias produtivas mais 

elevadas. No grupo A (DPFA17PN9P4, DPFA17PN10P3, DPFA17PN28P1) a média 

de produção foi de 10,29g-planta, não diferindo estatisticamente entre si e sendo 

superior aos demais grupos. Os grupos B (DPFA17PN9P3, DPFA17PN10P5, 

DPFA17PN28P3, DPFA17PN29P1) e grupo C (DPFA17PN2P4, DPFA17PN9P1, 

DPFA17PN10P1, DPFA17PN14P2, DPFA17PN16P2, DPFA17PN23P2, 

DPFA17PN28P4, DPFA17PN29P2) também obtiveram produção relativamente 

elevada, em média 9,61g-planta para o grupo B e 9,05g-planta para o grupo C. 

Para o sexto corte criou-se nove grupos. Destaque para a planta 

DPFA17PN28P4 que produziu 10,47g-planta, diferindo estatisticamente de forma 

superior as demais plantas. O segundo grupo mais produtivo foi formado por 

DPFA17PN4P1, DPFA17PN14P3, DPFA17PN16P3, DPFA17PN28P1, 

DPFA17PN29P2 com produção média de 8,98g-planta. O grupo C (DPFA17PN3P2, 

DPFA17PN10P3, DPFA17PN28P3) também obteve produção expressiva, em média 

de 8,25g-planta. 

 

6.3 Avaliações agronômicas nas plantas híbridas  

 Para todos os caracteres agronômicos avaliados ocorreram diferenças 

significativas (P<0,05) entre os genótipos, gerando grupos diferentes nos diferentes 

caracteres (Tabela 5). Essa formação de grupos em cada caractere indica a 

existência de variabilidade obtida através de hibridações e mesmo dentro de 

acessos do gênero Paspalum, como já relatado em vários trabalhos com o gênero: 

Venuto et al. (2003) observaram variabilidade em acessos de P. dilatatum e P. 

notatum, Motta et al. (2017) e Novo et al. (2017) observaram heterose em híbridos 

interespecíficos de P. plicatulum x P. guenoarum e vários trabalhos indicaram forte 

heterose para características agronômicas de interesse em híbridos 

intraespecíficops de P. notatum, como os desenvolvidos por Acuña et al. (2011), Zilli 

et al. (2015), Weiler et al. (2018) e Barbosa et al. (2019). 
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TABELA 5. Teste de Scott & Knott para as variáveis agronômicas: Número de Perfilho (NP), Estatura 
de planta (EP), Relação Folha:Colmo (RFC), Hábito de crescimento (HC), Massa Seca 
Das Raízes (MSR) e Massa Seca Total (MST). 

Genótipo NP EP RF/C HC MSR MST 

DPFA17PN1P2 13,50 b 32,44 b 13,00 c 4 
 

27,78 c 26,51 h 

DPFA17PN1P3 14,00 b 35,43 a 12,65 c 4 
 

28,01 c 33,76 e 

DPFA17PN1P4 12,25 b 31,54 b 15,68 b 3 
 

27,86 c 27,82 h 

DPFA17PN2P1 12,83 b 32,83 b 19,65 a 4 
 

16,65 f 26,76 h 

DPFA17PN2P2 8,88 d 35,74 a 13,76 c 5 
 

11,42 g 24,94 i 

DPFA17PN2P3 10,42 c 34,58 a 14,27 c 3 
 

35,35 b 33,34 e 

DPFA17PN2P4 11,66 c 35,27 a 9,85 d 4 
 

23,49 d 33,95 e 

DPFA17PN2P5 10,50 c 30,03 c 13,85 c 4 
 

14,48 g 27,51 h 

DPFA17PN2P6 11,41 c 28,34 d 18,91 a 3 
 

12,62 g 20,50 l 

DPFA17PN3P1 10,83 c 32,42 b 20,98 a 4 
 

24,73 d 30,80 f 

DPFA17PN3P2 11,41 c 35,38 a 12,36 c 4 
 

23,81 d 32,55 e 

DPFA17PN3P3 12,41 b 31,41 b 11,97 c 3 
 

29,12 c 36,06 d 

DPFA17PN3P4 7,58 d 29,28 c 12,08 c 3 
 

15,40 g 23,33 j 

DPFA17PN4P1 9,08 d 28,40 d 14,68 c 2 
 

23,83 d 30,37 g 

DPFA17PN5P1 8,33 d 27,15 d 13,58 c 2 
 

30,04 c 21,81 k 

DPFA17PN6P1 12,33 b 30,03 c 7,55 d 3 
 

27,28 c 33,74 e 

DPFA17PN7P1 11,98 b 34,18 a 10,43 d 4 
 

27,36 c 27,86 h 

DPFA17PN8P1 12,08 b 28,32 d 16,23 b 2 
 

20,12 e 26,71 h 

DPFA17PN8P2 7,50 d 26,69 d 3,61 e 2 
 

15,97 f 18,21 m 

DPFA17PN8P3 8,91 d 26,80 d 6,56 e 2 
 

11,86 g 21,18 l 

DPFA17PN9P1 13,00 b 28,76 d 7,47 d 2 
 

17,09 f 32,47 e 

DPFA17PN9P2 11,33 c 29,81 c 10,28 d 2 
 

24,92 d 29,57 g 

DPFA17PN9P3 12,16 b 29,68 c 12,27 c 2 
 

28,70 c 33,29 e 

DPFA17PN9P4 11,08 c 30,05 c 8,53 d 2 
 

27,44 c 33,64 e 

DPFA17PN10P1 14,83 a 29,03 c 11,58 c 2 
 

28,93 c 35,19 d 

DPFA17PN10P2 13,16 b 27,54 d 8,17 d 1 
 

21,58 e 27,19 h 

DPFA17PN10P3 12,92 b 34,31 a 12,48 c 3 
 

28,67 c 41,15 a 

DPFA17PN10P4 10,25 c 32,69 b 10,27 d 3 
 

26,54 c 33,52 e 

DPFA17PN10P5 16,33 a 34,22 a 7,35 d 3 
 

30,40 c 38,88 b 

DPFA17PN14P1 11,83 b 34,78 a 11,36 c 4 
 

29,88 c 26,77 h 

DPFA17PN14P2 13,83 b 34,98 a 14,15 c 4 
 

32,65 b 31,00 f 

DPFA17PN14P3 9,92 c 35,53 a 10,57 d 4 
 

24,49 d 29,64 g 

DPFA17PN15P1 8,58 d 32,76 b 4,34 e 4 
 

10,74 g 19,70 l 

DPFA17PN16P1 13,00 b 31,83 b 8,03 d 3 
 

23,89 d 30,22 g 

DPFA17PN16P2 13,33 b 32,38 b 3,61 e 3 
 

17,95 f 28,50 g 

DPFA17PN16P3 12,08 b 36,26 a 10,15 d 3 
 

36,26 b 39,32 b 

DPFA17PN23P1 9,75 c 33,43 b 6,36 e 3 
 

18,45 f 34,85 d 

DPFA17PN23P2 15,75 a 33,87 a 8,46 d 3 
 

20,64 e 37,64 c 

DPFA17PN25P1 15,50 a 32,77 b 6,52 e 2 
 

28,81 c 36,18 d 

DPFA17PN28P1 11,41 c 30,28 c 8,39 d 1 
 

31,02 c 37,58 c 

DPFA17PN28P2 8,41 d 27,78 d 4,64 e 2 
 

20,40 e 24,08 j 
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DPFA17PN28P3 10,42 c 31,14 c 11,50 c 1 
 

28,12 c 37,81 c 

DPFA17PN28P4 11,00 c 32,63 b 16,76 b 2 
 

40,32 a 41,26 a 

DPFA17PN29P1 15,67 a 34,02 a 7,20 d 3 
 

24,48 d 39,42 b 

DPFA17PN29P2 10,66 c 34,27 a 10,14 d 3 
 

27,56 c 37,75 c 

DPFA17PN29P3 10,83 c 33,12 b 7,49 d 3 
 

24,79 d 35,43 d 

Média 11,63  31,83  10,86    24,39  31,08  

 Cv% 12,41   5,82    20,93       10,73   3,54   

Médias seguidas pela mesma letra na coluna, não diferem estatisticamente pelo método de 
agrupamento de médias de Scott & Knott ao nível de 5% de probabilidade.  

 
O número de perfilhos gerou um total de quatro grupos. O grupo A 

(DPFA17PN10P1, DPFA17PN10P5, DPFA17PN23P2, DPFA17PN25P1 e 

DPFA17PN29P1) obteve o maior número de perfilho (média de 15,61 

perfilhos/planta) diferindo estatisticamente dos demais grupos. Entre os caracteres 

agronômicos, este foi o que obteve menor variabilidade. Pereira et al. (2012), 

avaliando espécies de Paspalum, não obteve diferença estatística entre os acessos 

estudados, o que torna a seleção pelo caráter perfilho amplamente questionada no 

melhoramento de plantas (Kuraparthy et al., 2007). 

A estatura de planta determinou um total de quatro grupos, e teve uma 

alta variação. Esta variável teve alta diferença principalmente de acordo com o 

hábito de crescimento de cada genótipo. Os genótipos mais eretos obtiveram uma 

variação média de 34,85cm (grupo A) e 32,48cm (grupo B). Já os genótipos com 

hábito de crescimento mais prostrado tiveram uma diferença de altura de 29,93cm 

(grupo C) e 27,75cm (grupo D). 

A relação folha/colmo obteve um total de cinco grupos, destaque para o 

grupo A, com os genótipos DPFA17PN3P1 (relação de 20,98), DPFA17PN2P1 

(relação de 19,65) e DPFA17PN2P6 (relação de 18,91). Os menores índices de 

relação folha/colmo foram obtidos pelo grupo E, com uma relação média de 5,09. A 

relação folha/colmo deve ser uma das principais condições de seleção dentro de um 

programa de melhoramento de forrageiras, pois é a folha o item responsável pela 

fotossíntese, além de ser a principal fonte de nutrientes para os ruminantes em 

sistemas de pastejo (Rodrigues et al., 2008). Todavia, também proporciona à 

gramínea melhor adaptação ao pastejo ou tolerância ao corte, devido ao fato dos 

meristemas apicais se localizar mais próximos ao solo (Silva et al., 2013). 
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Referente à variável massa seca das raízes, as análises geraram um total 

de sete grupos. O Grupo A com apenas um genótipo (DPFA17PN28P4) obteve a 

maior quantidade de raízes (40,32g-planta). O grupo B (DPFA17PN2P3, 

DPFA17PN14P2, DPFA17PN16P3) também produziu uma quantidade expressiva 

de raízes, em média 34,75g-planta. 

A matéria seca total foi o índice que obteve a maior variabilidade entre as 

variáveis, dando origem a 13 grupos. Destacando-se os genótipos DPFA17PN28P4 

e DPFA17PN10P3 (grupo A) com a produção de 41,26g-planta e 41,15g-planta 

respectivamente, diferindo estatisticamente dos demais genótipos. O grupo B 

(DPFA17PN10P5, DPFA17PN16P3, DPFA17PN29P1) também obteve uma boa 

produção, com média de 39,2g-planta. A menor produção foi obtida pelo genótipo 

DPFA17PN8P2 (18,21g-planta), sendo inferior a todos os demais genótipos. Uma 

grande variabilidade para a massa seca total no gênero Paspalum também foi 

apresentada por Acuña et al.  (2009) em híbridos de P. notatum, e por Brugnoli et al. 

(2013) em P. notatum e P. simplex. Pereira et al.  (2012), avaliando acessos P. 

guenoarum e P. lepton (ex-nicorae) também encontraram variabilidade existente nas 

populações. 

Em sequência, na Tabela 6, estão apresentados os resultados de 

correlação de Pearson entre as variáveis, a 5% de significância, considerando todos 

os genótipos e médias das variáveis analisadas. 

 

TABELA 6. Correlação de Pearson para as variáveis agronômicas: Número de Perfilho (NP), Estatura 
de planta (EP), Relação Folha:Colmo (RFC), Hábito de crescimento (HC), Massa Seca 
Das Raízes (MSR) e Massa Seca Total (MST). 

  NP EP RFC MSR MST HC 

NP 1 0.330*  -0.013ns 0.348* 0.546* 0.039ns 

EP   1 0.086ns 0.334* 0.483* 0.686* 

RFC     1 0.181ns  -0.024ns 0.265ns 

MSR       1 0.660*  -0.176ns 

MST         1  -0.145ns 

HC           1 

ns, Não significativo;  * significativo  a 5% de probabilidade pelo teste t.  n=46 coeficiente de 
correlação crítico 0.280 

 
Os caracteres agronômicos estatura média de planta e número médio de 

perfilho por planta correlacionam-se positivamente com magnitude de 0,330. Isto 
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demonstra que as plantas que obtiveram mais perfilhos também foram aquelas com 

estatura de planta maior. 

A massa seca das raízes obteve correlação positiva e significativa, com 

os caracteres agronômicos número de perfilho (0,348) e estatura de planta (0,334), 

ou seja, conforme a planta cresce e aumenta o número de perfilhos, aumenta 

também a massa seca das raízes.  

A massa seca total correlacionou-se de forma positiva com o número de 

perfilhos (0,546), estatura de planta (0,483) e massa seca das raízes (0,660), 

demonstrando que, conforme estes índices aumentam, a massa seca total da planta 

também irá aumentar. Barbosa et al. (2019) também observaram correlação positiva 

entre os componentes da produção de forragem em híbridos intraespecificos de P. 

notatum avaliados. Os autores afirmaram que, ao fazer seleção genotípica para 

matéria seca total, também serão selecionados os genótipos com as mais altas 

produções de massa seca das folhas e massa seca das inflorescências, tornando o 

trabalho de seleção de genótipos mais rápido e igualmente eficiente, principalmente 

quando um grande grupo de acessos/genótipos necessita ser testado. Conforme 

Basso et al. (2009), quando ocorre correlação entre caracteres agronômicos 

desejáveis significa que, ao selecionar um genótipo para qualquer que for os 

caracteres correlacionados, comporta a aquisição de ganho com seleção para a 

outra variável.  

Ao selecionarem-se caracteres com alta herdabilidade e de simples 

identificação, e que comprovem alta correlação com os caracteres desejados, o 

melhorista tem a possibilidade de alcançar maior progresso e em menor espaço de 

tempo (Carvalho; Marchioro; Silva, 2008). 

 

6.4 Avaliações agronômicas nas plantas híbridas comparadas com 

os seus genitores 

A Tabela 7 apresenta os resultados significativos (p<0,05) dos genótipos 

superiores à testemunha pelo teste de Dunnett e dos genótipos iguais e inferiores a 

seus pais.  
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TABELA 7. Teste de Dunnett para as variáveis agronômicas: Número de Perfilho (NP), Estatura de 
planta (EP), Relação Folha:Colmo (RFC), Massa Seca Das Raízes (MSR) e Massa Seca 
Total (MST). 

Genótipos        NP      EP      RFC      MSR       MST 

DPFA17PN1P2 13,5 ab 32,44 ab 13 ab 27,78 b 26,51   

DPFA17PN1P3 14 ab 35,43 a 12,65 b 28,01 b 33,76   

DPFA17PN1P4 12,25 ab 31,54 b 15,68 ab 27,86 b 27,82   

Testemunhas                     

KC1 14,66 a 34,05 a 17,94 a 38,21 a 35,79 a 

KN5 11,75 b 31,31 b 14,05 b 25,4 b 24,4 b 

DMS:  2,65   2,19   5,04   4,28   2,02   

Genótipos       NP      EP      RFC      MSR       MST 

DPFA17PN2P1 12,83 ab 32,83 b 19,65   16,65   26,76   

DPFA17PN2P2 8,88 a 35,74   13,76 ab 11,42   24,94 ab 

DPFA17PN2P3 10,42 ab 34,58   14,27 ab 35,35   33,34   

DPFA17PN2P4 11,66 ab 35,27   9,85 ab 23,49 ab 33,95   

DPFA17PN2P5 10,5 ab 30,03 ab 13,85 ab 14,48   27,51   

DPFA17PN2P6 11,41 ab 28,34 ab 18,91   12,62   20,5   

Testemunhas                     

KD6 11,16 a 29,52 a 12,51 a 23,99 a 24,16 a 

KN5 11,75 b 31,31 b 14,05 b 25,4 b 24,4 b 

DMS: 2,85   3,01   4,76   4,58   2,27   

Genótipos       NP      EP      RFC      MSR       MST 

DPFA17PN3P1 10,83 ab 32,42   20,98   24,73 ab 30,8   

DPFA17PN3P2 11,41 ab 35,38   12,36 ab 23,81 ab 32,55   

DPFA17PN3P3 12,41 ab 31,41 ab 11,97 ab 29,12   36,06   

DPFA17PN3P4 7,58   29,28 ab 12,08 ab 15,4   23,33 ab 

Testemunhas                     

KD6 11,16 a 29,52 a 12,51 a 23,99 a 24,16 a 

KF8 10,42 b 29,5 b 10,44 b 22,67 b 22,62 b 

DMS:  2,11   2,88   4,13   4,73   2,13   

Genótipos       NP      EP      RFC      MSR       MST 

DPFA17PN4P1 9,08   28,4 a 14,68 b 23,83   30,37 b 

Testemunhas                     

KD9 3,5 a 26,68 a 8,39 a 16,39 a 20,9 a 

KM2 11,91 b 31,01 b 17,35 b 35,04 b 32,17 b 

DMS:  1,44   1,85   3,62   3,61   2,36   

Genótipos       NP      EP      RFC      MSR       MST 

DPFA17PN5P1 8,33   27,15 a 13,58   30,04 b 21,81 a 

Testemunhas                     

KD9 3,5 a 26,68 a 8,39 a 16,39 a 20,9 a 

BAG 11,25 b 32,01 b 16,87 b 28,36 b 28,14 b 
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DMS:  1,64   1,7   1,77   2,35   1,82   

Genótipos       NP      EP      RFC      MSR       MST 

DPFA17PN6P1 12,33 ab 30,03 ab 7,55   27,28 ab 33,74 ab 

Testemunhas                     

KF1 12,41 a 30,92 a 10,05 a 27,42 a 32,77 a 

KF16 11 b 30,54 b 10,21 b 28,51 b 32,47 b 

DMS:  2,19   1,42   1,53   2,39   2,23   

Genótipos       NP      EP      RFC      MSR       MST 

DPFA17PN7P1 11,98 ab 34,18   10,43 a 27,36 ab 27,86   

Testemunhas                     

KF1 12,41 a 30,92 a 10,05 a 27,42 a 32,77 a 

KN5 11,75 b 31,31 b 14,05 b 25,4 b 24,4 b 

DMS:  2,28   2,07   1,99   3,72   2,17   

Genótipos       NP      EP      RFC      MSR       MST 

DPFA17PN8P1 12,08 ab 28,32 a 16,23 b 20,12 a 26,71   

DPFA17PN8P2 7,5 a 26,69 a 3,61   15,97   18,21   

DPFA17PN8P3 8,91 a 26,8 b 6,56   11,86   21,18 a 

Testemunhas                     

KF15 9,83 a 27,94 a 11,21 a 22,08 a 22,36 a 

KM2 11,91 b 31,01 b 17,35 b 35,04 b 32,17 b 

DMS:  2,52   1,73   3,3   3,45   2,13   

Genótipos       NP      EP      RFC      MSR       MST 

DPFA17PN9P1 13 b 28,76 a 7,47   17,09 ab 32,47 b 

DPFA17PN9P2 11,33 ab 29,81 ab 10,28 a 24,92 ab 29,57 b 

DPFA17PN9P3 12,16 ab 29,69 ab 12,27 a 28,7 ab 33,29   

DPFA17PN9P4 11,08 ab 30,05 ab 8,53 a 27,44 ab 33,64   

Testemunhas                     

KF15 9,83 a 27,94 a 11,21 a 22,08 a 22,36 a 

KD2 12 b 31,57 b 15,17 b 24,55 b 31,08 b 

DMS:  2,82   2,77   2,71   7,75   2,08   

Genótipos       NP      EP      RFC      MSR       MST 

DPFA17PN10P1 14,83   29,03 ab 11,58 ab 28,93   35,19   

DPFA17PN10P2 13,16 b 27,54 ab 8,17 a 21,58 ab 27,19   

DPFA17PN10P3 12,92 b 30,31   12,48 ab 28,67   41,15   

DPFA17PN10P4 10,25 ab 32,69   10,27 ab 26,54   33,52   

DPFA17PN10P5 16,33   34,22   7,35   30,4   38,88   

Testemunhas                     

KF15 9,83 a 27,94 a 11,21 a 22,08 a 22,36 a 

KD7 10,66 b 28,88 b 12,96 b 19,73 b 23,52 b 

DMS: 2,64   2,85   3,51   3,66   2,06   

Genótipos       NP      EP      RFC      MSR       MST 
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DPFA17PN14P1 11,83 ab 34,78 b 11,36 ab 29,88 ab 26,77   

DPFA17PN14P2 13,83   34,98   14,15 ab 32,65   31 ab 

DPFA17PN14P3 9,92 ab 35,53   10,57 ab 24,49   29,64 a 

Testemunhas                     

KF7 11,75 a 30,01 a 12,8 a 27,75 a 29,72 a 

KF16 11 b 30,54 b 10,21 b 28,51 b 32,47 b 

DMS:  1,9   4,34   4   3,08   1,63   

Genótipos       NP      EP      RFC      MSR       MST 

DPFA17PN15P1 8,58   32,76   4,34   10,74   19,7   

Testemunhas                     

KF2 11,16 a 30,23 a 11,28 a 15,85 a 22,11 a 

KF8 10,42 b 29,5 b 10,44 b 22,67 b 22,62 b 

DMS:  1,47   1,45   1,22   2,19   2   

Genótipos       NP      EP      RFC      MSR       MST 

DPFA17PN16P1 13 a 31,83 ab 8,03   23,89 a 30,22   

DPFA17PN16P2 13,33 a 32,38 ab 3,61   17,95 b 28,5   

DPFA17PN16P3 12,08 ab 36,26 a 10,15 b 36,26   39,32   

Testemunhas                     

KM3 12,41 a 34,03 a 14,71 a 23,87 a 26,11 a 

KD7 10,66 b 28,88 b 12,96 b 19,63 b 23,52 b 

DMS:  1,52   3,87   3,5   1,75   2,37   

Genótipos       NP      EP      RFC      MSR       MST 

DPFA17PN23P1 9,75 b 33,43 ab 6,36   18,45   34,85 a 

DPFA17PN23P2 15,75   33,87 ab 8,46   20,64   37,64   

Testemunhas                     

KM4 12,66 a 33,27 a 16,05 a 28,56 a 33,44 a 

BAG 11,25 b 32,01 b 16,87 b 28,36 b 28,14 b 

DMS:  2,68   3,28   2,41   3,27   2,4   

Genótipos       NP      EP      RFC      MSR       MST 

DPFA17PN25P1 15,5   32,77 ab 6,52   28,81 ab 36,18   

Testemunhas                     

KM6 11,83 a 32,72 a 15,29 a 28,3 a 32,08 a 

KF16 11 b 30,54 b 10,21 b 28,51 b 32,47 b 

DMS:  1,98   2,23   2,54   2,6   1,61   

Genótipos       NP      EP      RFC      MSR       MST 

DPFA17PN28P1 11,41 ab 30,28 ab 8,39   31,02 ab 37,58   

DPFA17PN28P2 8,41   27,78 a 4,64   20,4   24,08   

DPFA17PN28P3 10,42 ab 31,14 ab 11,5 b 28,12 ab 37,81   

DPFA17PN28P4 11 ab 32,63 ab 16,76 a 40,32   41,26   

Testemunhas                     

KN4 11,82 a 30,86 a 15,14 a 28,59 a 33,27 a 
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KD5 11,5 b 31,79 b 12,58 b 29,22 b 30,65 b 

DMS:  2,15   3,35   3,52   2,75   1,7   

Genótipos       NP      EP      RFC      MSR       MST 

DPFA17PN29P1 15,67   34,02 b 7,2   24,48   39,42   

DPFA17PN29P2 10,66 ab 34,27 b 10,14 b 27,56 b 37,75   

DPFA17PN29P3 10,83 ab 33,12 b 7,49   24,79   35,43   

Testemunhas                     

WKS92 8,33 a 24,98 a 15,89 a 16,64 a 20,99 a 

KN3 12,66 b 32,18 b 12,66 b 30,38 b 32,23 b 

DMS:  2,9   2,73   2,88   3,41   1,87   

Médias seguidas da mesma letra não diferem estatisticamente da testemunha pelo teste de 
Dunnett a 5% de probabilidade. 

 
Com relação ao número de perfilhos, os genótipos DPFA17PN10P1, 

DPFA17PN10P5, DPFA17PN14P2, DPFA17PN23P2, DPFA17PN25P1 e 

DPFA17PN29P1 deferiram de forma estatística e superior a ambos os seus 

genitores. Já os genótipos DPFA17PN3P4, DPFA17PN15P1 e DPFA17PN28P2 

foram inferiores a seus genitores, diferindo-se estatisticamente. Os demais 

genótipos ou foram iguais aos genitores, superior e inferior a apenas um de seus 

genitores. 

A estatura de planta obteve 12 genótipos (DPFA17PN2P2, 

DPFA17PN2P3, DPFA17PN2P4, DPFA17PN3P1, DPFA17PN3P2, DPFA17PN7P1, 

DPFA17PN10P3, DPFA17PN10P4, DPFA17PN10P5, DPFA17PN14P2, 

DPFA17PN14P3 e DPFA17PN15P1) com estatura superior a de seus genitores. 

Nenhum genitor com estatura de planta inferior a ambos seus genitores, ocasionado 

genótipos com estatura superior, inferior ou igual para apenas um de seus pais. 

A relação folha/colmo resultou em três genótipos (DPFA17PN2P1, 

DPFA17PN2P6 e DPFA17PN3P1) com o índice de relação superior, diferindo 

estatisticamente de seus pais. 

A massa seca das raízes apresentou nove genótipos (DPFA17PN2P3, 

DPFA17PN3P3, DPFA17PN10P1, DPFA17PN10P3, DPFA17PN10P4, 

DPFA17PN10P5, DPFA17PN14P2, DPFA17PN16P3 e DPFA17PN28P4) com maior 

produção de raízes que seus genitores, diferindo estaticamente. Os demais 

genótipos foram inferiores aos seus pais, ou não diferiram estatisticamente de pelo 

menos um de seus genitores. 
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A massa seca total obteve o maior número de genótipos entre as 

variáveis, com superioridade de seus genitores, apresentando uma alta variabilidade 

genética. Esta variável agronômica selecionou 25 genótipos (DPFA17PN2P1, 

DPFA17PN2P3, DPFA17PN2P4, DPFA17PN2P5, DPFA17PN3P1, DPFA17PN3P2, 

DPFA17PN3P3, DPFA17PN9P3, DPFA17PN9P4, DPFA17PN10P1, 

DPFA17PN10P2, DPFA17PN10P3, DPFA17PN10P4, DPFA17PN10P5, 

DPFA17PN16P1, DPFA17PN16P2, DPFA17PN16P3, DPFA17PN23P2, 

DPFA17PN25P1, DPFA17PN28P1, DPFA17PN28P3, DPFA17PN28P4, 

DPFA17PN29P1, DPFA17PN29P2 e DPFA17PN29P3) com superioridade de 

produção de ambos os seus genitores. 

Muitos dos genitores selecionados por Krycki (2019) não diferiram 

estatisticamente de seus filhos nas variáveis agronômicas. Essas plantas que não 

diferiram estatisticamente indicam certa restrição na variabilidade genética dessas 

plantas. Todavia entre os genótipos que obtiveram maior produção de massa seca 

total (DPFA17PN10P3, DPFA17PN10P5, DPFA17PN16P3, DPFA17PN28P4 e 

DPFA17PN29P1) na maioria dos caracteres agronômicos eles se distinguiram 

estatisticamente de pelo menos um dos seus genitores, o que indica maior 

variabilidade genética entre os selecionados. 

A partir dos resultados obtidos neste trabalho, será possível reunir todos 

estes dados e assim identificar genótipos superiores para as características 

mensuradas. Sendo estas fixadas pela reprodução apomítica, poderão participar de 

novas etapas no programa de melhoramento para um futuro processo de liberação 

de cultivares para seu uso como planta forrageira. As plantas que acumulam 

maiores quantidades de reservas e com hábito prostrado de crescimento poderão 

servir como plantas recuperadoras de áreas degradadas, se comprovarem estar 

mais adaptadas a ambientes de baixa fertilidade. Sendo melhores adaptados e mais 

competitivos, tais genótipos poderão contribuir para a diversificação das pastagens e 

garantir sua sustentabilidade dos sistemas de produção pecuária na região Sul do 

Brasil.  

As plantas de reprodução sexual selecionadas pelo seu bom desempenho 

nas condições de casa de vegetação a que foram submetidas serão utilizadas como 
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genitores em novos ciclos de cruzamentos para geração de novas progênies 

híbridas para dar continuidade ao programa. 

 

 

6.5 Experimento 2 - Cruzamentos intraespecíficos 

 Os cruzamentos intraespecíficos foram realizados no verão de 2019 - 

2020. Em dez combinações de pais foram obtidas um total de 376 sementes (Tabela 

8) que estão identificadas e armazenadas em um refrigerador. Em dois cruzamentos 

realizados, KM2 x Nexus 12 e KF4 x DPFA17PN10P5, nenhuma semente foi obtida, 

embora portencialmente poderiam produzir sementes pois os genitores femininos 

eram sexuais e os genitores masculinos eram apomíticos. A planta Nexus 12 é um 

acesso de P. notatum coletado no Rio Grande do Sul, apomítico da espécie, por isso 

foi utilizado como genitor masculino. 

Na programação dos cruzamentos, as plantas sexuais devem ser utilizadas 

como genitores femininos, pois apresentam sacos embrionários reduzidos, com 

oosfera (n) que deverá ser fertilizada por um núcleo generativo do grão de pólen, 

também reduzido (n). Como a meiose masculina das plantas apomíticas é normal e 

produz o grão de pólen reduzido, então se utilizam estas como genitores 

masculinos. Porém, nestes cruzamentos, algumas plantas utilizadas como genitores 

masculinos foram os híbridos avaliados neste experimento que, na época da 

realização dos cruzamentos, ainda não tinham seu modo de reprodução 

determinado. Estas são de reprodução sexual e produziram um bom número de 

sementes. São elas: DPFA17PN27P3, DPFA17PN25P1, DPFA17PN10P3, 

DPFA17PN9P3. Uma planta utilizada como genitor masculino (DPFA17PN14P3) 

ainda não teve seu modo de reprodução determinado. 
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TABELA 8. Identificação das famílias e número de sementes geradas nos cruzamentos realizados no 
verão 2019/2020 

Cruzamento 
(feminino x masculino) 

Sementes 
geradas 

KM2 x KF6 30 

KM2 x KF6 53 

KM2 x DPFA17PN27P3*  11 

KM2 x Nexus 12  0 

KF4 x DPFA17PN10P5  0 

KF4 x KF6 51 

KF4 x KF6 46 

KD9 x KF6 36 

KD9 x DPFA17PN25P1*  22 

KF17 x DPFA17PN10P3*  4 

KF17 x KD7  15 

KF17 x DPFA17PN14P3  30 

KF17 x DPFA17PN9P3*  57 

KF9 x DPFA17PN9P3*  21 

Total  376 

*plantas utilzadas como genitor masculino apresentam modo de reprodução sexual. 
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7. CONCLUSÕES 

 Nem todos os genótipos tiveram desempenho agronômico superior a de 

seus genitores.  

 A produção de massa seca total foi a que obteve maior variabilidade entre as 

variáveis e muitos genótipos foram superiores a ambos/ou um dos genitores. De 

forma um pouco menos expressiva, o mesmo também ocorreu com a massa seca 

das raízes. 

 Os genótipos analisados tiveram grande variabilidade em todas as 

características agronômicas mensuradas. 

 As plantas que mais produziram massa seca total foram DPFA17PN10P3 e 

DPFA17PN29P1 (modo de reprodução sexual); DPFA17PN28P4 e DPFA17PN10P5 

(modo de reprodução apomítica) e DPFA17PN16P3 (modo de reprodução 

indeterminado).   

 As plantas com maior número de perfilhos correlacionam-se de forma 

significativa e positiva com as que tiveram maior massa seca das raízes. 

 Além da alta produção de massa seca total, os genótipos DPFA17PN28P4 e 

DPFA17PN16P3 obtiveram elevadas produções de raízes e DPFA17PN29P1 obteve 

um elevado número de perfilhos.  

As progênies que obtiverem maior massa seca de raízes não são as que têm 

hábito de crescimento prostrado, critério que precisa ser mais estudado para a 

obtenção de plantas de recuperação de solos.  

Os genótipos DPFA17PN16P3, DPFA17PN3P1, DPFA17PN2P6 e 

DPFA17PN2P1 tiveram os melhores resultados de relação folha/colmo. 

Das plantas que tiveram o modo de reprodução determinado, 26 plantas 

apresentaram modo de reprodução sexual e11 apresentaram modo de reprodução 

apomítico. 
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Os cruzamentos realizados no verão 2019∕2020 geraram 376 sementes 

para compor o banco de sementes do programa de melhoramento. 

Para um possível lançamento de cultivar os cruzamentos são postos em 

teste (experimentos) DHE (Distinguidade, Homogenidade e Estabilidade) para 

identificar uma possível candidata a lançamento contanto que a mesma atenda aos 

critérios técnicos, tendo esses dados, origem genética, métodos de obtenção, 

descritores mínimos pode-se realizar a proteção da mesma. Os ensaios VCU (Valor 

de cultivo) são necessários para fins de registro, deve-se ser realizado em locais 

distintos e anos distintos para obter a caracterização agronômica, genótipo X 

ambiente. 
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