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RESUMO  

 

O capim do gênero Urochloa é uma gramínea forrageira de origem africana e está entre as 

espécies mais utilizadas em pastagens, além de apresentar grande importância para a agrope-

cuária. Contudo, o uso extensivo dessas forrageiras, tem requerido genótipos cada vez mais 

produtivos, resistentes a pragas, a doenças e resistente ao déficit hídrico. O presente estudo 

tem como objetivo gerar e organizar informações de acessos do gênero Urochloa através da 

caracterização morfoagronômica, citogenética e molecular, indicando acessos com potencial 

futuro para o uso em programas de melhoramento genético da espécie. Para caracterização 

morfoagronômica, foram utilizados 15 acessos de Urochloa spp. com base em 24 descritores 

quantitativos e qualitativos de Brachiaria. Os dados obtidos foram submetidos a análise de 

variância, teste de agrupamento de médias de Scott-Knott, e para determinação da divergên-

cia, tanto os descritores quantitativos quanto os qualitativos foram analisados pelo método 

hierárquico UPGMA, a partir do qual foi gerado um dendrograma. Para a caracterização cito-

genética foram utilizados 13 acessos, utilizando-se como material ponta de raízes, tratadas 

com 8-hidroquiloneina 2mM, fixando em solução Carnoy. As raízes foram submetidas a di-

gestão enzimática de celulase 2% e pectinase 20% e utilizou-se a técnica de coloração cro-

mossômica com fluorocromos CMA/DAPI para localização de regiões heterocromáticas. Para 

a caracterização molecular, foram utilizados 21 marcadores microssatélites do tipo SSR, onde 

os fragmentos amplificados foram codificados para homozigoto dominante (1.1), heterozigoto 

(1.2) e homozigoto recessivo (2.2) para estimar as relações genéticas entre os acessos de Uro-

chloa, utilizando o software Genes. Como resultado da caracterização morfoagronômica, os 

acessos demonstraram possuir uma grande variabilidade para a maioria dos descritores avali-

ados. Destacaram-se os acessos UmCO-2 (2), UmCO-13 (2), UmCO-5 (2) e UmCO-8 (1) por 

apresentarem características promissoras para produção de forragem, enquanto que os acessos 

UmCO-11 (2) e UmCO-2 (2), apresentaram maior divergência genética. Na caracterização 

citogenética, foram identificados acessos com 2n=14 para as espécies Urochloa mosambicen-

sis, U. oligotricha, U. advena e U. brachyura, e 2n=28 para U. mosambicensis e Urochloa sp. 

A análise com dupla coloração CMA/DAPI permitiu a visualização de duas a sete bandas nos 

acessos diploides, enquanto que, nos acessos tetraploides, esse número variou de três a seis 

bandas. Quanto aos resultados das amplificações via PCR, foi possível identificar a presença 

de bandas polimórficas nos marcadores, possibilitando a separação dos acessos em seis gru-

pos. Os resultados desse estudo permitem inferir que há grande variabilidade entre os acessos 

estudados, o que possibilita sua utilização em programas de seleção e melhoramento genético. 

 

Palavra-chave: Gramíneas forrageiras. Descritores quantitativos. Número cromossômicos. 

Microssatélites SSR.   

 

 

 

 

 

 

 

 



9 

 

ABSTRACT 

 

The grass of the genus Urochloa is a forage grass of African origin and is among the most 

used species in pastures, presenting great importance for agriculture. However, the extensive 

use of these forages has required genotypes increasingly productive, resistant to pests, diseas-

es, and water deficit. This study aims to generate and organize information on accesses of the 

genus Urochloa through morphoagronomic, cytogenetic, and molecular characterization, in-

dicating genotypes with future potential for use in species breeding programs. For morpho-

agronomic characterization, 15 Urochloa spp. accesses were used based on 24 quantitative 

and qualitative descriptors of Brachiaria. The obtained data were subjected to analysis of var-

iance, Scott-Knott means grouping test, and for divergence determination, both quantitative 

and qualitative descriptors were analyzed by the UPGMA hierarchical method, from which a 

dendrogram was generated. For cytogenetic characterization, 13 accesses were used, using 

root tip material treated with 2 mM 8-hydroxyquinoline, fixed in Carnoy's solution. The roots 

were subjected to enzymatic digestion with 2% cellulase and 20% pectinase, and the chromo-

some staining technique with CMA/DAPI fluorochromes was used to locate heterochromatic 

regions. For molecular characterization, 21 SSR microsatellite markers were used, where the 

amplified fragments were coded for dominant homozygote (1.1), heterozygote (1.2) e reces-

sive homozygote (2.2) to estimate the genetic relationships between Urochloa accesses using 

Genes software. As a result of morphoagronomic characterization, the accesses showed great 

variability for most of the evaluated descriptors. The UmCO-2 (2), UmCO-13 (2), UmCO-5 

(2), and UmCO-8 (1) accesses stood out for presenting promising characteristics for forage 

production, while the UmCO-11 (2) and UmCO-2 (2) accesses showed greater genetic diver-

gence. In cytogenetic characterization, accesses with 2n=14 were identified for the species U. 

mosambicensis, U. oligotricha, U. advena, and U. brachyura, and 2n=28 for U. mosambicen-

sis and Urochloa sp. The analysis with double staining CMA/DAPI allowed the visualization 

of two to seven bands in diploid accesses, while in tetraploid accesses, this number varied 

from three to six bands. Regarding the results of PCR amplifications, it was possible to identi-

fy the presence of polymorphic bands in the markers, allowing the separation of the accesses 

into six groups. The results of this study suggest that there is great variability among the stud-

ied accesses, which allows their use in selection and breeding programs. 

 

Keywords: Forage grasses. Quantitative descriptors. Chromosomal numbers. SSR microsatel-

lites. 

 

 

 

  



10 

 

LISTA DE TABELAS  

 

CAPÍTULO 1   

  

Tabela 1. Origem dos acessos do gênero Urochloa spp. utilizados. 35 

Tabela 2. Resultado da análise de características químicas do solo na camada 20-40 cm. 36 

Tabela 3. Resumo da análise de variância em blocos ao acaso da produtividade de matéria fresca 

(PMF) e produtividade de matéria seca (PMS) em kg/ha, avaliados em 15 acessos de capim uro-

chloa após primeiro e segundo corte. 

40 

 

 

 

Tabela 4. Valores médios da produtividade de matéria fresca (PMF) e produtividade de matéria 

seca (PMS) em kg/ha, avaliados em 15 acessos de capim urochloa após o primeiro e segundo 

corte. 

41 

Tabela 5. Resumo da análise de variância de 11 descritores morfoagronômicos avaliados em 15 

acessos de capim urochloa após o corte de uniformização. 

44 

Tabela 6. Teste de Scott e Knott (1974) para os dados médios de 11 descritores avaliados em 15 

acessos de capim urochloa. 

45 

 

CAPÍTULO 2   

  

Tabela 1. Lista e origem dos acessos do gênero Urochloa spp. utilizados no presente estudo. 63 

Tabela 2. Sequência dos marcadores SSR utilizados no trabalho com Urochloa spp. e suas res-

pectivas temperaturas de anelamento. Ta= temperatura de anelamento. 

66 

 

 

Tabela 3. Número cromossômicos de acessos de Urochloa analisados em metáfases mitóticas. 

 

69 

Tabela 4. Número de alelos, frequência e conteúdo de informação do polimorfismo dos 15 SSR 

loci analisados em 15 acessos de Urochloa spp. 

76 

 

 

 

  



11 

 

LISTA DE ILUSTRAÇÕES 

 

CAPÍTULO 1   

  

Figura 1. Dados climáticos do período de outubro 2019 a julho de 2020 registrados pela Esta-

ção Meteorológica da Embrapa Semiárido, localizada no Campo Experimental da Caatinga, em 

Petrolina, PE. 

37 

 

  

Figura 2. Descritores morfoagronômicos quantitativos avaliados em acessos de Urochloa spp. 

A- comprimento da haste floral; A1- comprimento do eixo floral; B- intensidade do 

perfilhamento basal; C- altura da planta; D- comprimento da lâmina foliar; E- comprimento do 

racemo basal; G- produtividade de matéria fresca. 

38 

  

Figura 3. Descritores morfoagronômicos qualitativos avaliados em acessos de Urochloa spp. A- 

hábito de crescimento ereto; B- hábito de crescimento intermediário; C- pilosidade da lâmina 

ausente; D- pilosidade da lâmina em ambas as faces; E- inserção da espigueta na ráquis do tipo 

bisseriada; F- inserção da espigueta na ráquis do tipo combinada; G- forma do rizoma 

intermediária; H- estolões. 

39 

  

Figura 4. Dendrograma representativo da diversidade genética entre 15 acessos de Urochloa 

spp. obtido pelo agrupamento da ligação média entre grupos (UPGMA), com CCC= 91%. 

49 

 

CAPÍTULO 2   

  

Figura 1a. Dupla coloração com CMA/DAPI em metáfases mitóticas em acessos diploides de 

Urochloa, com 2n=14 cromossomos. Setas indicam presença de CMA+. Acesso UmCO-11 (2): 

1a (DAPI) e 1b (CMA); Acesso UmCO-6 (1): 1c (DAPI) e 1d (CMA); Acesso UmCO-1 (1): 1e 

(DAPI) e 1f (CMA); Acesso UbCO-17 (1: 1g (DAPI) e 1h (CMA). 

72 

  

Figura 1b. Dupla coloração com CMA/DAPI em metáfases mitóticas em acessos diploides de 

Urochloa, com 2n=14 cromossomos. Setas indicam presença de CMA+. Acesso UoCO-18 (1): 

1a (DAPI) e 1b (CMA); Acesso UaCO-15 (1): 1c (DAPI) e 1d (CMA); Acesso UmCO-4 (1): 1e 

(DAPI) e 1f (CMA); Acesso UmCO-7 (1): 1g (DAPI) e 1h(CMA). 

73 

  

Figura 2a. Dupla coloração com CMA/DAPI em metáfases mitóticas em acessos tetraploides de 

Urochloa, com 2n=28 cromossomos. Setas indicam presença de CMA+. Acesso UmCO-2 (2): 

2a (DAPI) e 2b (CMA); Acesso UmCO-10 (2): 2c (DAPI) e 2d (CMA); Acesso UmCO-5 (2): 

2e (DAPI) e 2f (CMA). 

 

74 

 

 

 

 

Figura 2b. Dupla coloração com CMA/DAPI em metáfases mitóticas em acessos tetraploides 

de Urochloa, com 2n=28 cromossomos. Setas indicam presença de CMA+. Acesso UmCO-13 

(2): 2a (DAPI) e 2b (CMA); Acesso UspCO-23 (1): 2c (DAPI) e 2d (CMA). 

75 

 

 

 

 

Figura 3. Dendrograma representativo da divergência genética entre os 15 acessos de Urochloa 

spp., obtido pelo método UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean), 

utilizando o complemento aritmético do índice de Jaccard como medida de dissimilaridade, com 

base em marcadores SSR (Simple Sequence Repeats). Valor do coeficiente cofenético = 0,74. 

78 

 

  



12 

 

 

Sumário 
INTRODUÇÃO GERAL ......................................................................................................... 13 

REVISÃO DE LITERATURA ................................................................................................ 15 

Aspectos Gerais de Urochloa spp ......................................................................................... 15 

Urochloa mosambicensis (Hack). Daudy) ............................................................................ 16 

Descritores morfoagronômicos ............................................................................................. 18 

Caracterização citogenética .................................................................................................. 18 

Marcadores moleculares: microssatélites SSR ..................................................................... 20 

REFERÊNCIAS ....................................................................................................................... 21 

CAPÍTULO 1 - Urochloa mosambicensis no semiárido brasileiro: caracterização 

morfoagronômica de acessos sob condições climáticas restritas ............................................. 30 

RESUMO .............................................................................................................................. 31 

ABSTRACT .......................................................................................................................... 32 

Introdução ............................................................................................................................. 33 

Materiais e Métodos .............................................................................................................. 35 

Resultados e Discussão ......................................................................................................... 40 

Conclusões ............................................................................................................................ 50 

Referências ............................................................................................................................ 51 

CAPÍTULO 2 – Citogenética e marcadores moleculares SSR revelam diversidade e citotipos 

e tetraploides em Urochloa mosambicensis ............................................................................. 58 

RESUMO .............................................................................................................................. 59 

ABSTRACT .......................................................................................................................... 60 

Introdução ............................................................................................................................. 61 

Materiais e Métodos .............................................................................................................. 62 

Resultado e Discussão .......................................................................................................... 68 

Conclusão .............................................................................................................................. 79 

Referências ............................................................................................................................ 80 

 

 

 

 



13 

 

INTRODUÇÃO GERAL 

 

O Brasil apresenta uma grande diversidade de gênero da família Poaceae, destacando-

se os gêneros Panicum e Urochloa por englobarem as cultivares de plantas forrageiras mais 

comercializadas no país (LOPES et al., 2009). Este último gênero mostra características inte-

ressantes para o aprimoramento genético, como alta produção de biomassa, resistência ao 

déficit hídrico, e resistência ao pisoteio (MORETA et al., 2014; GICHANGI et al., 2017; 

LEITE et al., 2017). 

Urochloa é um gênero de origem africana, introduzido no Brasil por volta da década 

de 60, sendo amplamente difundido pelo país devido a sua alta produtividade e por sua adap-

tação a solos ácidos e pobres (PENTEADO et al., 2000; MENDES-BONATO et al., 2002), 

possui cerca de 100 espécies, distribuída em regiões tropicais e subtropicais (KUWI et al., 

2018; SOUZA et al., 2018). E está entre as gramíneas mais usadas em pastagens, devido a sua 

grande importância ecológica e econômica, apresentando potencial como fonte de nutrientes 

para pecuária de bovinos, caprinos e ovinos (WELKER; LONGHI-WAGNER, 2007; VALLE 

et al., 2009; SILVA; FERRARI, 2012; KAWAKITA et al., 2016). 

Em se tratando das gramíneas forrageiras, essas, ainda são pouco exploradas quando 

comparadas a outras culturas, e respondem por praticamente toda produção animal (carne e 

leite) no Brasil (JANK et al., 2021). E o uso extensivo dessas forrageiras, faz com que exten-

sas áreas de produção se tornem cobertas por uma única cultivar, além do mais, às mudanças 

no uso da terra, juntamente com as mudanças climáticas, podem levar a uma erosão genética 

da diversidade das gramíneas forrageiras, ou a um declínio na capacidade de reprodução de 

pastagens (OLIVEIRA, 2017; TRYTSMAN et al., 2020; TYAGI et al., 2023). 

Dessa forma, a conservação desses materiais é fundamental por diversas razões, espe-

cialmente no contexto da segurança alimentar, sustentabilidade agrícola e adaptação às mu-

danças climáticas, bem como o desenvolvimento de novas cultivares melhoradas, diversifi-

cando as pastagens brasileiras (OLIVEIRA, 2017; NAMAZZI et al., 2020; FERREIRA et. al., 

2021).  

Portanto, o sucesso do melhoramento de plantas depende de uma série de informações, 

entre as quais se destaca o conhecimento das características morfoagronômicas que podem ser 

observadas ou medidas, permitindo a identificação das características desejadas, auxiliando o 

melhorista na identificação de genótipos superiores e facilitando assim o desenvolvimento de 

variedades promissoras para os produtores (PEDRI et al., 2021). 
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Por sua vez, a citogenética pode ser usada para caracterizar acessos ou indivíduos de 

uma espécie, através das variações numéricas e estruturais dos cromossomos, ajudando assim 

a identificar possíveis alterações cromossômicas. Podendo avaliar o grau de parentesco por 

meio de semelhanças entre indivíduos, analisar híbridos e variação dentro de uma espécie 

ou táxons (GUERRA, 1988). É uma ferramenta importante para pesquisas taxonômicas e 

evolutivas. 

Nesse contexto, além da caracterização citogenética, os marcadores moleculares 

permitem analisar o genótipo de um indivíduo sem a influência do ambiente, são rápidos e 

eficazes em estudos de diversidade genética, uma vez que detectam nível de polimorfismo ao 

nível de DNA (FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1998). 

Esta pesquisa tem como objetivo caracterizar acessos de Urochloa através de descrito-

res morfoagronômicos, moleculares e citogenéticos.  
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REVISÃO DE LITERATURA 

 

Aspectos Gerais de Urochloa spp 

 

O Brasil é uns dos protagonistas globais no que diz respeito à produção de carne, ten-

do como base às pastagens, que desempenham um importante papel na economia do país 

(MALAFAIA et al., 2021). Atualmente a pecuária brasileira ocupa extensas áreas de pasta-

gens, com mais de 150 milhões de hectares, com aproximadamente 224 milhões cabeças de 

gado, movimentando cerca de R$ 913 bilhões, estando entre os países que mais produz e ex-

porta carne bovina do mundo (ABIEC, 2023). 

A maior parte das pastagens que compõe essas áreas são espécies dos gêneros Pani-

cum e Urochloa (PAULA et al., 2017), e dentre esses, Urochloa responde por mais de 80% 

das áreas cultivadas (JANK et al., 2021). Outra vertente que vem ganhando espaço neste setor 

é o mercado de sementes forrageiras que movimenta mais de R$ 1,4 bilhão por ano, posicio-

nando o país como líder mundial em produção, consumo e exportação de sementes (Anuário 

Brasileiro de Sementes, 2019). 

O gênero Urochloa P. Beauv. pertence à família Poaceae uma das maiores famílias 

das Angiospermas, composta por cerca de 11.500 espécies de aproximadamente 750 gêneros, 

amplamente distribuída em regiões tropicais e subtropicais (SORENG et al., 2017, 2022; 

HODKINSON et al., 2018). No Brasil, esta família está representada por 232 gêneros e cerca 

de 1.558 espécies, sendo a Mata Atlântica um dos mais ricos biomas em número de espécies 

(892), seguida do Cerrado (745), da Amazônia (498), e da Caatinga (342) (REFLORA, 2024). 

Este gênero é muito recente em relação a outros capins, como capim-gordura (Melinis 

minutiflora), capim-jaraguá (Hyparrhenia rufa), capim-guiné (Megathyrsus maximum), ca-

pim-elefante (Pennisetum purpureum), que entraram acidentalmente com a chegada dos pri-

meiros navios negreiros, todos trazidos da África (PARSONS, 1972; ASSIS, 2009; VALLE et 

al., 2009). 

A primeira espécie a ser introduzida no Brasil foi Urochloa decumbens (Stapf) R.D. 

Webster, cultivar Ipean, por volta de 1952, não ganhando destaque em razão da sua baixa 

produção de sementes (ALCANTARA, 1987; CORREA; SANTOS, 2003). Na década de 60, 

foi obtido uma nova cultivar desta espécie, a “Basilisk”, que devido à sua rusticidade, se 

adaptou facilmente aos solos ácidos e de baixa fertilidade dos Cerrados (VALLE et al., 2022). 

Com o sucesso desta cultivar, houve uma grande demanda por forrageiras adaptadas às 

regiões dos Cerrados, desta forma, ocorreu intensas importação de sementes, que logo depois 
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se espalhou pelo país, desencadeando um grande monocultivo, automaticamente desalojando 

inimigos naturais como as cigarrinhas nas pastagens (LIMA et al., 2020; VALLE et al., 

2022). 

Nesse mesmo período, foram introduzidas Urochloa brizantha com resistência à cigar-

rinha-das-pastagens, Urochloa ruziziensis com alto valor nutritivo, e U. humidicola com boa 

adaptação a solos ácidos, de baixa fertilidade e mal drenados (RIBEIRO et al., 2016; COSTA 

et al., 2020).  

Após a expansão das áreas cultivadas de Urochloa e a ocorrência dos prejuízos causa-

dos nas pastagens, surgiu a necessidade de encontrar capins na mesma linha, capaz de vegetar 

em solos fracos e ácidos, mas com resistência a cigarrinhas e a mesma rusticidade da Uro-

chloa decumbens, e por conta disso, novas coletas foram realizadas no leste e sul da África, o 

seu centro de origem (MACHADO et al., 2010).  

Com intuito de ampliar as coleções de germoplasma, que foram obtidas por meio de 

trocas ou coletas vindas da África, que deram início aos trabalhos de melhoramento deste gê-

nero, em 1980 pela Embrapa Gado de Corte, na seleção de genótipos, que reunisse caracterís-

ticas favoráveis ao desenvolvimento de novos cultivares, diversificando as pastagens (GOU-

VEIA et al., 2020; VALLE et al., 2022). 

Então, depois de anos de pesquisas, cultivares foram lançadas no mercado como a Ma-

randu em 1984, a Xaraés em 2003, a BRS Piatã em 2006, a BRS Paiaguás em 2013, e BRS 

Ybate em 2020, todas pertencentes a U. brizantha (VALLE et al., 2004; VALLE et al., 2007; 

VALLE et al., 2008; ASSIS, 2009; VALLE et al., 2013; FERREIRA et al. 2021). Outro 

exemplo, U. humidicola a BRS Tupi com resistência a áreas alagadas em 2009 (BARBOSA, 

2012; COSTA et al., 2020). Em 2017, foi lançada U. híbrida BRS Ipyporã, resultado de um 

cruzamento entre U. ruziziensis e U. brizantha e recente a U. ruziziensis “BRS Integra” em 

2020 (VALLE et al., 2017; FERREIRA et al. 2021).  

 

Urochloa mosambicensis (Hack). Dandy) 

 

A espécie de Urochloa mosambicensis (Hack.) Dandy), conhecida popularmente como 

capim-corrente ou capim urocloa, é uma gramínea forrageira promissora.  São plantas de ci-

clos perenes, apomíticas, de tamanho e hábitos variáveis; podem ser estolonífera ou rizomato-

sa; o colmo pode atingir até 1,20 m de altura e, em alguns casos, apresentar ramificações e 

enraizamento dos nós inferiores, com folhas lineares ou com formato lanceolado, com 2 a 30 

cm de cumprimento, levemente pilosas ou glabras; suas inflorescências de 3 a 15 racemos, os 
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quais têm de 2 a 8 cm de comprimento, sendo as espiguetas (3-5 mm) normalmente dispostas 

simetricamente em duas fileiras (BURT et al., 1980; BRINK, 2006; BUENO et al., 2022).  

A introdução desta espécie no Brasil ocorreu em 1975, no município de Serra Talhada 

- PE, por intermédio da Empresa Pernambucana de Pesquisa Agropecuária (IPA) (OLIVEI-

RA, 2005). Os primeiros estudos realizados com a espécie aconteceram a partir da década de 

60 na região semiárida brasileira, por iniciativas coordenadas pela SUDENE (VIANA, 1972; 

OLIVEIRA, 2005; BUENO et al., 2022). 

Desde então, o capim urocloa vem sendo utilizado em áreas de pastagens no Semiári-

do brasileiro, na produção de feno, em cultivo consorciado com Eucalipto. É muito bem aceita 

por bovinos, caprinos e ovinos, sendo reportados ganhos de peso e a manutenção do peso cor-

poral durante o período de estiagem (OLIVEIRA et al., 1988; OLIVEIRA, 1999; CAMURÇA 

et al., 2002; VOLTOLINI et al., 2010; DRUMOND et al., 2013).  

Alguns estudos vêm sendo realizados com Urochloa mosambicensis (Hack). Dandy), 

tais como caracterizações agronômicas sob diferentes níveis de adubação de fósforo e nitro-

gênio (BEZERRA et al., 2017; BEZERRA et al., 2019; GONÇALVES et al., 2022), potássica 

(VILELA et al., 2017), esterco suíno (CRUZ, et al., 2016; SÁ JÚNIOR. et al., 2018), caracte-

rização estruturais e produtivas sob diferentes alturas, e idades de corte (ALVES et al., 2015; 

BUENO et al., 2015; CARVALHO et al., 2018; CRUZ; LEITE, 2020), e morfogênicas (AL-

VES et al., 2015a; BUENO et al., 2019). 

Embora ainda não exista cultivar registrada, esta espécie apresenta um grande poten-

cial como recurso forrageiro, possui tolerância ao déficit hídrico e a solos arenosos com baixa 

fertilidade, o que a torna uma espécie promissora para as condições de Semiárido brasileiro, 

diversificando as pastagens (OLIVEIRA, 2005). 

Estudos voltados para o melhoramento desta espécie vêm sendo coordenados pela 

Embrapa, e são relativamente recentes, mas apontam a existência de variabilidade genética na 

coleção de germoplasma de Urochloa mosambicensis suficiente para seleção de materiais 

superiores em termos de persistência e desenvolvimento vegetal, representando um importan-

te passo para o aumento da produtividade dos sistemas de produção pecuário da região (BU-

ENO et al., 2022). 
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Descritores morfoagronômicos  

 

A caracterização morfoagronômica é uma ferramenta que permite descrever, diferen-

ciar e identificar a existência de diversidade genética presente em uma amostra de acessos. 

Para isso, uma série de descritores são usados no processo de identificação de características 

que sejam uteis no melhoramento de plantas.  

Esses descritores consistem em anotações, que podem ser observados ou mensurados 

no mesmo genótipo, em diferentes estádios de desenvolvimento da planta, cuja expressão 

pode ou não ser influenciada pelo ambiente (AMÉRICO, 2019). Os descritores qualitativos, 

são registrados por meio de escalas de notas abrangendo características como cor da folha, 

hábito de crescimento, forma da lâmina e arquitetura da folha. Por outro lado, os descritores 

quantitativos envolvem medições, como altura da planta, comprimento e largura da lâmina 

foliar, e produtividade (BARBIERI; CASTRO, 2015).  

As informações obtidas por meio de descritores, permitem verificar a diferenciação 

entre acessos distintos, uma etapa fundamental, pois otimizam o uso do germoplasma dos 

recursos genéticos disponível, a fim de potencializar o desenvolvimento de novas cultivares 

nos programas de melhoramento (BARBIERI, 2013). 

 

Caracterização citogenética  

 

A citogenética é a ciência que estuda a estrutura e o comportamento dos cromossomos 

durante a divisão celular (mitose) e a divisão das células germinativas durante a reprodução 

(meiose) (SYBENGA, 1993; KANNAN; ZILFALIL, 2009).  

Sendo assim, o uso de técnicas citogenéticas vem auxiliando nos estudos de espécies 

vegetais de importância econômica contribuindo de forma significativa no melhoramento ge-

nético (CARVALHO; GUERRA, 2002; CARVALHO et al., 2009; HWANG et al., 2020), 

constituindo-se em uma ferramenta importante na taxonomia vegetal para compreender as 

relações genéticas e os mecanismos de evolução das espécies, para identificar alterações cro-

mossômicas, nível de ploidia e auxiliando na identificação de materiais que possam ser utili-

zados em futuros cruzamentos (GUERRA, 1988; STACE, 2000; GUERRA, 2008; BARCE-

LAR et al., 2023).  

A análise cromossômica também é uma importante ferramenta para a observação da va-

riabilidade genética, já que o número cromossômico pode variar dentro de um mesmo táxon 

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/?term=Kannan%20TP%5BAuthor%5D
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/?term=Zilfalil%20BA%5BAuthor%5D
https://link.springer.com/article/10.1007/s13580-019-00198-6#auth-Yoon_Jung-Hwang-Aff1-Aff2
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ou entre táxons (GUERRA, 1988; GRIFFTHS et al., 2002). Além disso, existem outras carac-

terísticas que podem ser agregadas ao número cromossômico, tais como tamanho e morfolo-

gia cromossômicos, simetria cariotípica, padrão de bandas, e número e posição de satélites 

cromossômicos (GUERRA, 2008). 

Dentre as técnicas utilizadas em análise cromossômica, na citogenética convencional os 

cromossomos são corados com Giemsa 2% e essa técnica possibilita a contagem do número 

cromossômico, porém não permite uma maior análise dos cromossomos (GUERRA; SOUZA, 

2002). Já a técnica com fluorocromos é possível identificar regiões heterocromáticas (ex: 

Bandamento C), eucromáticas (ex: Bandamento G), e os bandeamentos fluorescentes eviden-

ciam regiões heterocromáticas ricas em AT (Adenina/Timina), quando coradas com DAPI 

(4‟-6‟diamidino-2-10-fenilindol), produzindo uma banda fluorescente azul, enquanto as regi-

ões ricas em CG (Citosina/Guanina) coradas com CMA3 (cromomicina A3), emite uma fluo-

rescência amarelo brilhante (BAGULEY, 1982; BACELAR et al., 2023).  

Ademais, diversos trabalhos com citogenética foram desenvolvidos com espécies do 

gêneros  Urochloa, destacando-se aqueles relacionados com: o comportamento cromossômico 

em todas as fases da meiose e a contagem dos números de cromossomos (PENTEADO et al., 

2000; BENINI; MARIN-MORALES, 2001; MENDES-BONATO et al., 2002; 2006; GOU-

LART, 2008; RISSO-PASCOTTO et al., 2009; SANTOS, 2011; TIMBÓ et al., 2014), e aná-

lises citogenéticas de híbridos interespecíficos sexuais (SALES; MENDES-BONATO, 2017; 

DA ROCHA et al., 2019; DE CAMPOS MORAES et al., 2019). Há ainda alguns poucos es-

tudos de citogenética molecular como, por exemplo, os de Nielen et al. (2010), Akiyama-

Yamada; Ebina (2010), e Nani (2015), relacionados com a localização de sequências repetiti-

vas (DNAr 5S, DNAr 45S, bandas CMA/DAPI) em U. brizantha, U. decumbens e U. ruzizi-

ensis.  

Com relação aos estudos envolvendo a caracterização citogenética de Urochloa mo-

sambicensis, existem grandes variações numéricas, tendo como número cromossômico básico 

x= 7, com ocorrências de indivíduos diploides (2n= 14) (SPIES et al., 1991), tetraploides (2n= 

4x= 28) (NATH et al., 1970; MURTHY; BASAVAIAH, 1990), e hexaploides (2n= 6x= 42) 

(MOFFETT; HURCOMBE, 1949). Há relato na literatura de ocorrência de indivíduos triploi-

des (2n= 3x= 30) (de WET; ANDERSON, 1956). 

 

 

 



20 

 

Marcadores moleculares: microssatélites SSR 

 

O emprego de marcadores moleculares de DNA possibilita acessar diretamente o ge-

nótipo de um indivíduo, produzindo informações ao nível de DNA, revelando o polimorfismo 

de um gene ou de um segmento específico do DNA, evitando o efeito da influência ambiental 

na expressão do fenótipo (FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1998; TOPPA; JADOSKI, 2013; 

ROYCHOWDHURY et al., 2013).  

Trabalhos com marcadores moleculares vêm sendo empregados em estudos de variabi-

lidade genética e relações genéticas entre espécies do gênero Urochloa, usando diferentes 

marcadores moleculares, como RAPD (JAMNADASS et al., 2006; CHIARI et al., 2008; BI-

TENCOURT et al., 2012; KUWI et al., 2018), ISSR (BRAGA, 2013; NITTHAISONG et al., 

2016), AFLP (JAMNADASS et al., 2006), SNP (MARTINS, 2013) e microssatélites SSR 

(CANÇADO, 2009; VIGNA et al., 2011; SILVA et al., 2013; SOUZA et al., 2018; TRIVIÑO 

et al., 2017; NAMAZZI, et al. 2020).  

Os microssatélites ou Sequências Simples Repetidas (SSR) consistem em pequenas 

sequências repetidas em tandem, compreendendo de um a seis nucleotídeos que se repetem 

lado a lado no genoma de eucariotos (CAIXETA et al., 2016). Esse tipo de marcador utiliza 

iniciadores específicos que amplificam regiões com DNA repetitivo (FERREIRA; GRATTA-

PAGLIA, 1998). Essa técnica baseia-se no uso de pares de primers na reação em cadeia da 

polimerase de PCR para detectar variações em loci de sequências repetitivas (FERREIRA; 

GRATTAPAGLIA, 1998). A técnica de SSR revela polimorfismo em um loco devido a dife-

renças no número de vezes (n) em que, por exemplo, um dinucleotídeo (AG)n se repete naque-

le loco (FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1998).  

Os marcadores SSR caracterizam-se por serem codominantes, baseados em PCR; 

abundantes, distribuídos por todo o genoma; altamente polimórficos, multialélicos e depen-

dentes de pequena quantidade de DNA dos indivíduos analisados (BUSO et al., 2003; SALES 

et al., 2003; OLIVEIRA et al., 2021). Apresentam diversas vantagens em relação aos RFLPs, 

entre essas: são baseados em PCR, menos laboriosos, de menor custo, não demandam o uso 

de radioatividade, além de serem geralmente mais polimórficos (NI et al., 2002). Os ensaios 

com SSRs são mais robustos do que com RAPD e mais versáteis do que com AFLP (FER-

REIRA; GRATTAPAGLIA, 1998). A natureza codominante dos microssatélites é uma vanta-

gem sobre os marcadores RAPD e AFLP (dominantes) e podem ser utilizados de forma efici-

ente em estudos de mapeamento de plantas (BUSO et al., 2003; NADEEM et al., 2017). 
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O polimorfismo dos marcadores microssatélites é revelado pela PCR – reação em ca-

deia da polimerase, sendo detectados por amplificação do DNA genômico total usando pri-

mers únicos, compostos de sequências curtas de nucleotídeos, e, portanto, definem o loco de 

microssatélites (PINTO et al., 2001). As reações de amplificação podem ser iniciadas com 

pequenas quantidades de DNA e os produtos da amplificação são visualizados em géis de 

agarose ou poliacrilamida (PINTO et al., 2001). A formulação do gel exerce influência sobre 

o número de alelos detectados. Géis de poliacrilamida desnaturante permitem separação de 

fragmentos que diferem em apenas um par de bases, enquanto géis de agarose apresentam 

resolução acima de quatro pares de bases (PINTO et al., 2001). Os géis de poliacrilamida le-

vam à detecção de um número maior de alelos por loco, essencial para análise de polimorfis-

mos de microssatélites de repetições dinucleotídicas, uma vez que as amplificações são em 

torno de 130 a 200pb (PINTO et al., 2001). Por outro lado, a agarose não é capaz de resolver 

diferenças da ordem de dois pb, ou seja, de um dinucleotídeo (PINTO et al., 2001; SALES et 

al., 2003). 
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RESUMO  

 

O objetivo deste trabalho foi caracterizar morfoagronomicamente acessos de Urochloa spp., 

provenientes da coleção de forrageiras da Embrapa Caprinos e Ovinos, visando identificar os 

acessos mais divergentes para subsidiar a seleção de materiais mais adaptados ao cultivo em 

condições semiáridas. Foram utilizados 15 acessos de capim urochloa em delineamento de 

blocos ao acaso com três repetições e oito plantas por parcela, no espaçamento de 0,5 m entre 

plantas e 0,5 m entre linhas. Foram realizados um corte de uniformização (60 dias após o 

transplantio) e dois cortes posteriores com intervalos de 60 dias contados a partir do corte de 

uniformização. A caracterização morfológica foi iniciada 12 dias após corte de uniformização. 

A caracterização dos acessos foi realizada com base em 24 descritores morfoagronômicos 

quantitativos e qualitativos de Brachiaria. As avaliações de produtividade de matéria fresca e 

seca foram realizados nos dois cortes subsequentes ao corte de uniformização. Os descritores 

quantitativos foram submetidos à análise de variância, considerando os dois cortes e, em se-

guida, aplicado o teste de agrupamento de médias de Scott-Knott a 5% de significância. Os 

dados obtidos foram analisados pelo método hierárquico UPGMA, a partir do qual foi gerado 

um dendrograma. Com base neste método, foram formados dez grupos, sendo os acessos 

UmCO-11 (2) e UmCO-2 (2), aqueles que apresentaram maior divergência genética. Em con-

clusão, observou-se alta variabilidade entre os acessos de Urochloa avaliados, o que pode ser 

indicativo do potencial de sua incorporação em programas de melhoramento.  

 

Keywords: Gramíneas forrageiras. Capim corrente. Produtividade de matéria seca. Recursos 

genéticos vegetais. 
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ABSTRACT  

 

The objective of this study was to morphoagronomically characterize Urochloa sp. Acces-

sions from the forage collection of Embrapa Caprinos e Ovinos, aiming to identify the most 

divergente accessions to support the selection of materials better adapted to cultivation under 

semi-arid conditions. Fifteen Urochloa sp. accessions were used in a randomized block design 

with three replications and eight plants per plot, with a spacing of 0.5 m between plants and 

0.5 m between rows. A uniformization cut (60 days after transplantation) was performed, fol-

lowed by two subsequent cuts at intervals of 60 days, starting from the uniformization cut. 

The morphological characterization was initiated 12 days after the uniformization cut. The 

characterization of the accessions was performed based on 24 quantitative and qualitative 

morpho-agronomic descriptors of Brachiaria. The evaluations of fresh and dry matter produc-

tivity were performed following the two subsequent cuts after the uniformization cut. The 

quantitative descriptors were subjected to analysis of variance, considering the two cuts. The 

obtained data were analyzed, and ten groups were formed, with the accessions UmCO-11 (2) 

and UmCO-2 (2) showing the highest genetic divergence. In conclusion, high variability was 

observed among the evaluated Urochloa accessions, which may indicate their potential for 

incorporation into breeding programs.  

 

Keywords: Forage grasses. Dry matter productivity. Genetic divergence. Plant genetic re-

sources. 
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Introdução 

 

Espécies do gênero Urochloa desempenham um importante papel na economia do pa-

ís, ocupando extensas áreas de pastagens, respondendo por mais de 80% das áreas cultivadas 

(JANK et al., 2021). Estas gramíneas apresentam características desejáveis tais como alta 

produtividade, boa adaptação aos solos ácidos e de baixa fertilidade, e resistência à cigarrinha 

(VALLE et al., 2010; SIMEÃO et al., 2023).  

A inserção do gênero Urochloa em regiões semiáridas, de forma adequada, pode pos-

sibilitar a diversificação na alimentação animal aumentando os padrões produtivos dos rumi-

nantes na região, como bovinos, caprinos e ovinos (ABREU et al., 2017), uma vez que a mai-

or produção de biomassa de forragem nativa da caatinga ocorre nos períodos chuvosos, apre-

sentando uma redução da disponibilidade no período seco devido às irregularidades de chuvas 

na região, comprometendo o crescimento animal, a perda de peso e a condição corporal geral 

dos animais (PAULA et al., 2020). 

Em virtude dessa condição, torna-se necessário ter formas alternativas de alimentos à 

disposição desses animais, ao longo do ano, o que justifica esforços nesse sentindo de adaptar 

outras gramíneas forrageiras, buscando maximizar a produção de forragens, bem como de 

matéria seca, sendo esses materiais adaptados aos diferentes tipos de solos e com tolerância a 

seca, portanto, o desenvolvimento e utilização de cultivares de espécies do gênero Urochloa 

no semiárido, certamente, contribuiria para o aumento da produtividade animal (JESUS et al., 

2020). 

O capim urochloa é uma gramínea de origem africana, e representantes deste gênero 

foram introduzidos em Pernambuco em 1975 pela Empresa Pernambucana de Pesquisa Agro-

pecuária (IPA) (OLIVEIRA, 2005). Todavia, não existe registro de como esta espécie foi in-

troduzida no país, mas os primeiros estudos realizados com U. mosambicensis (Hack.) Dandy 

foram registrados na década de 60 na região Nordeste brasileira, por iniciativas da Superin-

tendência do Desenvolvimento do Nordeste (SUDENE), onde outras forrageiras também fo-

ram avaliadas, tais como: o capim-pangola (Digitaria spp.), o capim-buffel (Cenchrus cilia-

ris) e, em menor escala, o capim-urocloa (U. mosambicensis) (VIANA, 1972; BUENO et al., 

2022).  

Desde a sua introdução, embora ainda não existam cultivares registradas de U. mo-

sambicensis no Brasil, a espécie tem sido utilizada no semiárido para pastagem (OLIVEIRA 

et al., 1988; OLIVEIRA, 1999), na produção de feno (CAMURÇA et al., 2002) e em sistemas 
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integrados de produção (VOLTOLINI et al., 2010; DRUMOND et al., 2013). Alguns estudos 

vêm sendo realizados com U. mosambicensis tais como caracterizações agronômicas sob dife-

rentes níveis de adubação de fósforo e nitrogênio (BEZERRA et al., 2017; BEZERRA et al., 

2019; GONÇALVES et al., 2022), potássica (VILELA et al., 2017), esterco suíno (CRUZ, et 

al., 2016; SÁ JÚNIOR. et al., 2018), caracterização estruturais e produtivas sob diferentes 

alturas, e idades de corte (ALVES et al., 2015; BUENO et al., 2015; CARVALHO et al., 

2018; CRUZ; LEITE, 2020), e morfogênicas (ALVES et al., 2015a; BUENO et al., 2019). 

Para a inserção de novos materiais adaptados a uma dada região, quando destinados à 

alimentação animal, o conhecimento das características morfológicas e agronômicas das plan-

tas forrageiras é um fator determinante que pode assegurar uma produção animal eficiente e 

sustentável em áreas de pastagem (SILVA et al., 2015), permitindo assim, descrever, diferen-

ciar e identificar genótipos de uma mesma espécie, através de observações, mensurações de 

características que possam ser úteis, e adequadas a condições de pasto (MENEZES, 2011).  

A apomixia, por exemplo, é uma forma de reprodução, mas pode ser utilizada para de-

senvolver genótipos melhorados, visto que a exploração da apomixia dentro dos programas de 

melhoramento da espécie possibilita a fixação imediata de um genótipo superior identificado 

em qualquer fase do programa de melhoramento (CHAVES et al., 2019). Por consequência da 

apomixia, os descendentes são idênticos a planta matriz (HOJSGAARD; HÖRANDL, 2019), 

o que com o tempo limita o material base para continuidade dos programas de melhoramento 

da cultura. Neste sentido, fica evidente a necessidade de identificar plantas sexuais de Uro-

chloa monsabienses buscando ampliar a base genética da cultura, bem como para recombina-

ção de genótipos superiores para compor novos materiais com características de interesse co-

mercial. Contudo, antes da recombinação, é de extrema importância que os potenciais genito-

res tenham suas características morfoagronômicas bem avaliadas. 

Desse modo, pode haver variabilidade entre os acessos avaliados com grande potencial 

produtivo e caracteres que podem ser explorados para gerar novos materiais mais adaptados 

às condições semiáridas. Considerando o exposto, o objetivo deste estudo foi caracterizar a-

cessos de Urochloa spp. pertencentes à coleção de forrageiras da Embrapa Caprinos e Ovinos 

utilizando descritores morfoagronômicos, visando identificar os acessos mais divergentes e 

com boas características como possível alternativa estratégica em futuras etapas do programa 

de melhoramento das espécies realizado na Embrapa Semiárido. 
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Materiais e Métodos  

Local de realização do experimento 

O presente estudo foi desenvolvido no Campo Experimental da Caatinga, pertencente 

a Embrapa Semiárido, Petrolina-PE, e localizado a 09º 04' de latitude Sul e 40º 19' de longitu-

de Oeste com altitude de 365,5 m. O solo nesta área é classificado como argissolo amarelo 

distrófico vermelho arenoso (TAURA et al., 2012).  

 

Material vegetal e procedimento em campo 

 

Foram utilizados 11 acessos de Urochloa mosambicensis: UmCO-1 (1), UmCO-2 (2), 

UmCO-4 (1), UmCO-5 (2), UmCO-6 (1), UmCO-7 (1), UmCO-8 (1), UmCO-9 (1), UmCO-

10 (2), UmCO-11 (2), UmCO-13 (2), e quatro acessos de Urochloa pertencentes a quatro es-

pécies ainda sem exploração comercial: UaCO-15 (1)  (U. advena (Vickery) R.D.Webster), 

UbCO-16 (1) (U. brachyura (Hack. ex Schinz) Stapf), UoCO-18 (1) (U. oligotricha (Fig. & 

De Not.) Henrard.) e UspCO-23 (1) (Urochloa sp.), da coleção de forrageiras da Embrapa 

Caprinos e Ovinos, provenientes do banco de germoplasma da Embrapa Gado de Corte (Ta-

bela 1). 

 

Tabela 1. Origem dos acessos do gênero Urochloa spp. utilizados. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Acessos Espécie Origem 

UmCO-11 (2) Urochloa mosambicensis (Hack.) Dandy South Africa 
UmCO-4 (1) Urochloa mosambicensis (Hack.) Dandy Zambia 
UmCO-2 (2) Urochloa mosambicensis (Hack.) Dandy South Africa 
UmCO-10 (2) Urochloa mosambicensis (Hack.) Dandy South Africa 
UmCO-7 (1) Urochloa mosambicensis (Hack.) Dandy South Africa 
UmCO-6 (1) Urochloa mosambicensis (Hack.) Dandy Zimbabwe 
UmCO-9 (1) Urochloa mosambicensis (Hack.) Dandy Zimbabwe 
UmCO-8 (1) Urochloa mosambicensis (Hack.) Dandy Zimbabwe 
UmCO-5 (2) Urochloa mosambicensis (Hack.) Dandy Zimbabwe 
UmCO-1 (1) Urochloa mosambicensis (Hack.) Dandy Zambia 
UmCO-13 (2) Urochloa mosambicensis (Hack.) Dandy South Africa 
UoCO-18 (1) U. oligotricha (Fig. & De Not.) Henrard. Zimbabwe 
UspCO-23 (1) Urochloa sp. Unknown 
UaCO-15 (1) U. advena (Vickery) R.D.Webster Lesotho 
UbCO-16 (1) U. brachyura (Hack. ex Schinz) Stapf South Africa 
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As sementes foram postas para germinar em bandejas de poliestireno expandido con-

tendo substrato comercial, onde permaneceram por cerca 15 dias até o estabelecimento das 

plântulas e só então foram transferidas para a área experimental. O delineamento utilizado foi 

o de blocos casualizados com três repetições e parcelas contendo oito plantas, distribuídas em 

duas linhas de 2,0 m.  

A área do experimento foi preparada por meio de aração e gradagem. Foram abertas 

covas com o auxílio de um escavador manual. O espaçamento utilizado foi de 0,50 m entre 

plantas e 0,50 m entre linhas (0,50m x 0,50m) com irrigação por gotejamento com vazão de 

2L h
-1

, sendo aplicados três dias por semana com tempo aproximado de 2h/dia. Sempre que 

necessário foi realizado capinas manuais para controle de mato.  

A análise química do solo da área experimental foi realizada na camada de 20 a 40 cm 

(Tabela 2) conforme metodologia de Raij et al. (2001). A partir da análise química foi realiza-

da uma adubação de fundação de acordo com Cavalcanti (2008).  

 

Tabela 2. Resultado da análise de características químicas do solo na camada 20-40 cm. 

Identificação 

da amostra 

Determinação 

C.E pH C P K Na Ca Mg Al H+Al SB CTC V 

mS 

cm-1 
- 

g Kg-

1 

mg dm-

3 
cmol c dm-3 % 

20 – 40 cm 0,61 5,5 0,0 0,92 0,32 0,09 1,7 0,80 0,05 1,0 2,9 3,9 75,2 

 

O estudo foi realizado em outubro de 2019 a julho de 2020 (Figura 1). Após 60 dias do 

transplantio foi realizado um corte de uniformização nas plantas a 10 cm do solo. A avaliação 

dos descritores teve início 12 dias após o corte de uniformização. Além do corte de uniformi-

zação, foram realizados mais dois cortes com intervalo de 60 dias um do outro após o corte de 

uniformização, sendo avaliada a produtividade da matéria fresca e seca.  
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Figura 1. Dados climáticos do período de outubro 2019 a julho de 

2020 registrados pela Estação Meteorológica da Embrapa Semiárido, 

localizada no Campo Experimental da Caatinga, em Petrolina, PE. 

 

Finalizadas as avaliações de biomassa, a irrigação foi cessada e 90 dias após, foi reali-

zada uma avaliação de tolerância ao déficit hídrico, sendo considerados tolerantes aqueles 

acessos que, após esse período, rebrotaram. Esse mecanismo de rebrota é extremamente im-

portante para avaliar se o manejo que está sendo aplicado favorece a rebrota, ou seja, se a 

planta consegue perpetuar, emitindo novos perfilhos, como forma de garantir a produtividade 

e perenidade de um pasto mais vigoroso (MARTUSCELLO, et al., 2019; VOLENEC; NEL-

SON, 2020; CRUZ et al., 2021). 

 

Descritores analisados 

 

A caracterização dos acessos foi baseada em 24 descritores morfoagronômicos, 

quantitativos e qualitativos de Brachiaria, disponibilizados pelo Ministério da Agricultura, 

Pecuária e Abastecimento (MAPA) (BRASIL, 2001). Os descritores quantitativos (Figura 2) 

foram: a) altura da planta (APL), medida com auxílio de uma régua graduada em cm, 

mensurado no centro da touceira até a folha bandeira, 30 dias após o corte de uniformização; 

b) a intensidade do perfilhamento basal (IPB), foi determinada por meio de contagem dos 

perfilhos basais, 45 dias após o corte de uniformização e expressa em perfilhos/m
2
; c) o 

diâmetro do colmo (DC), foi medido com o auxílio de um paquímetro digital, com valores 

expressos em mm, 35 dias após o corte de uniformização; d) o comprimento do internódio do 
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colmo (CIC), e o comprimento da lâmina foliar (CLF), foram medidos com régua graduada 

no terço médio da planta, com valores expressos em cm, sendo o comprimento da lâmina 

foliar medido ao longo da nervura central, considerando o ponto de inserção do limbo com a 

lígula até o ápice, 35 dias após o corte de uniformização; e) a largura da lâmina foliar (LLF) 

foi medida com o auxílio de um paquímetro digital, com valores expressos em mm; e a maior 

largura considerada na parte mediana da lâmina foliar, 35 dias após o corte de uniformização; 

f) o comprimento da haste floral (CHF), distância entre o nó da folha bandeira até a inserção 

do último racemo, 40 dias após o corte de uniformização; g) comprimento do eixo floral 

(CEF), distância entre as inserções do primeiro e do último racemo, 40 dias após o corte de 

uniformização; h) comprimento do racemo basal (CRB), também foram medidos com régua 

graduada, com valores expressos em cm, 40 dias após o corte de uniformização; i) a 

quantidade de racemo (QR) por inflorescência, 40 dias após o corte de uniformização; j) o 

número de inflorescência (NI) por planta, ; k) produtividade de matéria fresca (PMF), e l) 

produtividade de matéria seca (PMS).  

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 2. Descritores morfoagronômicos quantitativos avaliados em acessos de Urochloa spp. A- comprimento 

da haste floral; A1- comprimento do eixo floral; B- intensidade do perfilhamento basal; C- altura da planta; D- 

comprimento da lâmina foliar; E- comprimento do racemo basal; F- produtividade de matéria fresca. 

 

Os descritores qualitativos (Figura 3) mensurados foram: a) hábito de crescimento: 1- 

ereto, 3- intermediário e 5- prostado; b) arquitetura da folha: 1- ereta, 2- arqueada; c) 

pilosidade da bainha: 1- ausente ou muito pouco, 3- pouca, 5- média, 7- alta e 9- muito alta; d) 

distribuição da pilosidade na bainha: 1- glabra, 2- basal, 3- apical, 4- nas margens e 5- 

dispersa; e) forma da lâmina: 1- linear, 2- lanceolada; f) pilosidade da lâmina: 1- ausente ou 

muito pouco, 3- pouca, 5- média, 7- alta e 9- muito alta; g) distribuição da pilosidade na 

lâmina: 1- glabra, 2- na face dorsal, 3- na face ventral, 4- nas duas faces, 5- na base; e 6- nas 

margens; h) espigueta: inserção na ráquis: 1- unisseriada, 2- bisseriada, 3- combinada; i) ciclo 

de florescimento: 3- precoce, 5- médio, 7- tardio; j) forma do rizoma: 1- globosa, 3- 

C 

A1 

B 

C 

A 

D 

E 
F 
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intermediária, 5- alongada (a forma do rizoma foram avaliadas três meses após o corte de 

uniformização) ; k) estolões: 1- sem estolões, 9- estolonífera (o desenvolvimento dos estolões 

foram avaliados três meses após o corte de uniformização).   

 

 
Figura 3. Descritores morfoagronômicos qualitativos avaliados em acessos de Urochloa spp. A- hábito de 

crescimento ereto; B- hábito de crescimento intermediário; C- pilosidade da lâmina ausente; D- pilosidade da 

lâmina em ambas as faces; E- inserção da espigueta na ráquis do tipo bisseriada; F- inserção da espigueta na 

ráquis do tipo combinada; G- forma do rizoma intermediária; H- estolões. 
 

Análises estatísticas 

Após a coleta dos dados foram realizados os testes de homogeneidade das variâncias 

(BARTLETT, 1937), bem como o teste de normalidade, utilizando o teste do qui-quadrado 

(X²). Em seguida, os dados foram submetidos à análise de variância e as médias agrupadas 

pelo teste de Skott;Knott (1974), a 5% de significância. 

Para a representação gráfica da divergência genética dos acessos, por meio do 

dendrograma, foram geradas duas matrizes: a primeira de dados qualitativos, utilizando a 

distância euclidiana média não padronizada, e a segunda de dados quantitativos, utilizando a 

distância generalizada de Mahalanobis (1936). Após a obtenção da matriz única de dados 

qualitativos e quantitativos foi realizado o agrupamento dos acessos utilizando a ligação 

média entre grupos (UPGMA). O corte do dendrograma para a formação dos grupos foi 

estabelecido pelo método proposto por Mojena (1977). Também foi estimado o coeficiente de 

correlação cofenética (CCC). Todas as análises foram realizadas utilizando o software 

computacional GENES (Versão 2021.1.9) (CRUZ, 2016). 
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Resultados e Discussão 

Análise da produtividade da matéria fresca e seca 

Para análise do caráter de produtividade de matéria fresca (PMF) e produtividade de 

matéria seca (PMS), os valores dos quadrados médios obtidos na análise de variância demons-

tram que houve diferenças significativas entre os acessos avaliados no primeiro e segundo 

cortes, o que indica a existência de divergência genética entre eles (Tabela 3). Essa variação 

entre os acessos pode ser explorada na seleção dentro dos programas de melhoramento gené-

tico da espécie para o desenvolvimento de novos materiais. 

 

Tabela 3. Resumo da análise de variância em blocos ao acaso da produtividade de matéria 

fresca (PMF) e produtividade de matéria seca (PMS) em kg/ha, avaliados em 15 acessos de 

capim urochloa após primeiro e segundo corte. 

    Quadrados Médios 

    PMF PMS 

Fonte de 

variação 
GL Corte 1 Corte 2 Corte 1 Corte 2 

Bloco 2      877056,09     180299,02  124299,62             379536,2 

Acessos 14        101307618,86 **         66738788,46 **       5139087,98 **          4703795,00 ** 

Resíduo 28             1012106,04   1113156,99 496589,53     544678,41 

Média geral          23190,71      12589,64    5567,22             3423 

CV (%)                   4,34              8,38        12,66            21,56 

** significativos a 1% de significância; respectivamente; pelo teste F.  

 

Os valores médios de produtividade de matéria fresca e seca do corte 1 e 2 por acesso 

segundo o agrupamento de Skott;Knott (1974) ao nível de 5% de significância, demostraram a 

formação de diferentes grupos (Tabela 4) reforçando a existência de variação entre os acessos. 
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Tabela 4. Valores médios da produtividade de 

matéria fresca (PMF) e produtividade de matéria 

seca (PMS) em kg/ha, avaliados em 15 acessos de 

capim urochloa após o primeiro e segundo corte. 

  PMF  PMS 

Acessos Corte 1  Corte 2  Corte 1 Corte 2 

UmCO-11 (2) 31.026a  12.443c   8.960a 3.252b 

UaCO-15 (1) 28.980b  13.024c  6.416b 2.906b 

UmCO-2 (2) 28.771b  14.055c  5.794c  3.109b 

UmCO-5 (2) 27.632b  20.858a   6.293b  5.623a 

UmCO-8 (1) 26.064c   14.234c  5.469c 3.531b 

UbCO-16 (1)  25.987c  12.362c   5.229c 3.698b 

UmCO-10 (2)  25.710c 13.027c   5.565c  2.617c 

UoCO-18 (1) 24.859c   17.391b   5.529c 3.999b 

UmCO-13 (2)  24.064d 21.347a   6.091b 5.939a 

UmCO-4 (1) 22.299e 12.820c  4.901c 3.326b 

UmCO-6 (1)  18.708f 6.033e   4.739c  1.920c 

UspCO-23 (1) 17.708f 8.505d  4.268c  2.527c 

UmCO-9 (1) 17.054f  6.856d  4.008d 1.927c 

UmCO-1 (1) 16.199f 12.438c  5.116c  4.898a 

UmCO-7 (1)  11.233g  4.623e   3.138d 2.068c 
1 

Médias seguidas pelas mesmas letras minúsculas na coluna não diferem estatisti-

camente entre si de acordo com o teste de Scott-Knott, a 5% de probabilidade.  

 

Considerando o caráter produtividade de matéria fresca no corte 1, o agrupamento de 

médias gerou sete grupos, onde o valor médio de produtividade variou de 11.233 kg/ha a 

31.026 kg/ha, destacando-se o acesso UmCO-11 (2) com a maior média. Enquanto que no 

corte 2, os valores médios variaram de 4.623 kg/ha a 21.347 kg/ha, proporcionando a forma-

ção de cinco grupos, com destaque para os acessos UmCO-13 (2) e UmCO-5 (2).  

Observa-se uma redução na produtividade fresca no segundo corte, quando comparado 

com o primeiro, ao qual pode estar associado à primeira adubação da área onde os materiais 

tiveram um melhor desempenho. Fato parecido foi observado por Favare (2019), ao avaliar a 

produtividade de matéria seca em capim elefante (Pennisetum purpureum Shum.), comporta-

mento este associado à redução de fertilidade do solo e por consequência a não reposição dos 

nutrientes via adubação. Sá Junior et al. (2018), ao avaliarem a taxa de acúmulo de fitomassa 

do capim urochloa sob doses de esterco suíno, e diferentes alturas de corte, verificaram, com-

portamento semelhante ao do presente estudo, onde a maior taxa de acúmulo de fitomassa 

ocorreu no primeiro ciclo. 
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Dentre os 15 acessos, UmCO-13 (2) e o UmCO-5 (2), apresentaram valores médios 

ambos os cortes, no corte 1 (24.064 kg/ha) e (27.632 kg/ha), respectivamente, sendo alocados 

em grupos distintos, enquanto que no corte 2 (21.347 kg/ha) e (20.858 kg/ha), respectivamen-

te, e esses mesmos acessos compuseram o grupo “a” (Tabela 4). Essa manutenção da produti-

vidade pode estar associada ao um conjunto de fatores, como a capacidade fotossintética da 

planta, ao índice de área foliar, a altura da planta e a intercepção luminosa, ocorrendo um 

maior acúmulo líquido de forragem e uma elevada produção de matéria seca (BORGES et al., 

2011; ANJOS; CHAVES, 2021; REIS et al., 2021), levando a inferir que, para esse carácter, 

os acessos demonstram superioridade por manterem altos níveis de produtividade nos dois 

ciclos de corte. 

Bueno et al. (2015) e Alves (2016), ao avaliarem a produção de biomassa de diferentes 

genótipos de Urochloa, obtiveram médias similares ao do presente estudo, para o acesso 

UmCO-13 (2). O acesso UmCO-7 (1), apresentou a menor média nos dois cortes, no primeiro 

com 11.233kg/ha, e no segundo com 4.623kg/ha (Tabela 4). Este resultado pode estar associ-

ado ao fato de o acesso ter apresentado florescimento precoce e um maior número de inflores-

cência. Esse carácter favorece uma maior produção de sementes indicando uma provável 

competição por nutrientes, onde a maior parte é direcionada para fase reprodutiva, e conse-

quentemente, uma menor taxa de produção de folhas e uma baixa produção de biomassa, por 

decorrência do rápido processo de senescência da planta. Resultados semelhantes foram en-

contrados por Patês (2009) ao avaliar características estruturais de Panicum maximum “Atlas” 

sob diferentes doses de nitrogênio. 

Ainda com relação à produtividade de matéria fresca, em trabalho realizado por Gobbi 

et al. (2018), as cultivares Xaraés, MG-4 destacaram-se por apresentarem as maiores massas 

de forragem anual na estação chuvosa, com 17.544 e 20.081 kg/ha/ano, respectivamente. Bem 

como, Santos et al. (2003), registraram valores próximos ao encontrados no presente trabalho 

para produtividade de matéria fresca, de 25 t/ha/35 dias para Urochloa brizantha “Marandu”. 

Os acessos de Urochloa avaliados no presente trabalho, apresentaram um bom desempenho 

produtivo quando comparado aos mencionados.  

Para a variável de produtividade de matéria seca (PMS), o agrupamento de médias di-

vidiu os acessos em quatro grupos no corte 1, a média de produtividade, variou entre 3.138 

kg/ha e 8.960 kg/ha, nos acessos UmCO-7 (1) e UmCO-11 (2), respectivamente. No corte 2, o 

teste de média permitiu a formação de três grupos, a média encontrada para PMS variou de 

1.920 kg/ha a 5.623 kg/ha, UmCO-6 (1) e UmCO-13 (2), respectivamente (Tabela 4). 
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Rodrigues (2004), avaliando a produção de matéria seca (MS) de quatro cultivares de 

U. brizantha sob irrigação, encontraram produções variando de 5.856 e 6.211 kg/ha de MS, 

respectivamente, em condições de campo. Oliveira et al. (2016), avaliando a capacidade de 

produção de matéria seca de diferentes forrageiras, encontraram valor médio de 4.350 kg/ha 

para U. mosambicensis, em condições de sequeiro. Já Sá Junior et al. (2018), ao avaliarem a 

produtividade sob a adubação com esterco suíno verificaram que tal condição experimental 

proporcionou um acúmulo de 3.120 kg/ha de matéria seca do capim urochloa na altura de 

corte de 10 cm.  

Melo et al. (2020); Melo et al. (2021), e Rodrigues et al. (2022) ao avaliarem a produ-

tividade de matéria seca para os capins brizanta e ruziziensis, obtiveram valores semelhantes 

aos acessos do presente estudo. Tais resultados evidenciam o potencial produtivo para utiliza-

ção como forrageira do Urochloa mosambicensis e demais acessos avaliados. 

Após o corte da irrigação, os acessos foram observados durante o período de 90 dias, e 

a maioria apresentou respostas satisfatórias, exibindo capacidade de rebrota e sobrevivência 

dos mesmos. No entanto, os acessos UmCO-7 (1), UmCO-6 (1), e UmCO-1 (1), foram mais 

sensíveis durante o período de déficit hídrico, e não sobreviveram. Devido à estiagem, comum 

na região semiárida do Nordeste, a identificação de acessos tolerantes ao estresse provocado 

pelo déficit hídrico é de grande valia para exploração dentro dos programas de melhoramento 

para espécie. A identificação e posterior utilização dos acessos tolerantes ao estresse hídrico, 

que avançam em programas de melhoramento podem ser de grande potencial, principalmente, 

quando são destinadas à alimentação animal, em uma região onde a escassez de água e ali-

mento é grande.  

 

Análise dos descritores quantitativos e qualitativos 

 

Com base na análise de variância foi observada diferença significativa entre os acessos 

para 11 descritores estudados, indicando a existência de divergência genética entre os acessos 

(Tabela 5).  
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Tabela 5. Resumo da análise de variância de 11 descritores morfoagronômicos avaliados em 

15 acessos de capim urochloa após o corte de uniformização. 

  
Quadrados Médios 

  
Planta Colmo Folha 

Fonte de 

variação 
GL ¹APL IPB CIC DC CLF LLF 

Bloco 2 4,81      77331,75 0,46 5,13 2,53 0,45 

Acessos 14 200,54 **     92257,89 **      4,73 **    11,95 **    16,39 **      3,98 ** 

Resíduo 28 7,27 15102,54 0,15 1,72 2,90 0,60 

Média geral 
 

      53,45    782,51     11,51       15,03     13,58     10,84 

CV (%) 
 

5,05     15,70       3,38 8,72     12,54 7,17 

  
Quadrados Médios 

  
Inflorescência 

Fonte de 

variação 
GL ¹CHF CEF CRB QR NI 

Bloco 2        57,15 0,09 0,11 0,36 153,89 

Acessos 14    25,58 **     3,30 **     1,54 **   1,26 *   9176,99 ** 

Resíduo 28 8,41 0,20 0,28 0,48 242,84 

Média geral 
 

       25,42 5,55 3,91 4,69 130,29 

CV (%) 
 

       11,4 8,07        13,5          14,69   11,96 

** significativos a 1% de probabilidade; respectivamente; pelo teste F. APL - altura da planta, IPB – intensidade 

do perfilhamento basal, CIC – comprimento do internódio do colmo, DC - diâmetro do colmo, CLF - compri-

mento da lâmina foliar, LLF - largura da lâmina foliar, CHF – comprimento da haste floral, CEF - comprimento 

do eixo do floral, CRB – comprimento do racemo basal, QR – quantidade de racemo, NI – número de inflores-

cência. CV(%) = Coeficiente de variação. 

O coeficiente de variação que no presente estudo variou de 3,38 a 15,70 (Tabela 5). Os 

resultados obtidos no presente estudo, para o CV, quando comparado a outros trabalhos, foi 

dentro do esperado para a maioria das variáveis. Resultados similares foram encontrados por 

Santos et al. (2019), ao avaliarem as características estruturais de duas cultivares de Urochloa 

brizantha, em casa de vegetação, onde obtiveram coeficiente de variação próximo ao do 

presente trabalho para o comprimento da lâmina foliar (11,64%).  

Para a variável altura da planta, baseado no teste de médias, foram gerados 4 grupos. Os 

acessos UmCO-5 (2) e UmCO-11 (2) apresentaram os maiores valores de 71 cm e 66 cm, 

respectivamente (Tabela 6). 
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Tabela 6. Teste de Scott e Knott (1974) para os dados médios de 11 descritores avaliados em 

15 acessos de capim urochloa. 

1 
Médias seguidas pelas mesmas letras minúsculas na coluna não diferem estatisticamente entre si de acordo com o 

teste de Scott-Knott, a 5% de probabilidade. .APL - altura da planta, IPB - intensidade do perfilhamento basal, 

CIC -comprimento do internódio do colmo, DC - diâmetro do colmo, CLF - comprimento da lâmina foliar, LLF - 

largura da lâmina foliar, CHF - comprimento da haste floral, CEF - comprimento do eixo do floral, CRB -

comprimento do racemo basal, QR -quantidade de racemo, NI - número de inflorescência. 

 

Pinto et al. (2021), avaliando a produtividade de forragem verde em clones de U. 

ruziziensis, em intervalos entre corte de 70 dias, constataram uma variação média para altura de 

71,63 cm, onde as médias foram separadas em quatro grupos. Melo et al. (2020), ao avaliarem 

a altura de U. brizantha sob diferentes lâminas de irrigação, verificaram altura média de 43 cm 

aos 34 dias de crescimento. Enquanto que Rezende et al. (2011), ao avaliarem U. brizantha 

“Marandu”, submetidos a diferentes dosagens de fósforo, em vaso, registaram o mesmo padrão 

de altura da planta, quando comparado aos do presente estudo, para 60 dias após o corte de 

uniformização. 

Em relação à intensidade perfilhamento basal, as maiores médias foram identificadas 

nos acessos UmCO-6 (1) e UmCO-2 (2), com 1032 e 1021 perfilhos/m
2
, respectivamente. Esse 

potencial de perfilhamento basal, também foi constatado por Bueno et al. (2019) ao avaliarem 

 ¹ Características morfoagronômicas 

Acessos 
APL 

(cm) 

IPB  

(m
2
) 

CIC 

(cm) 

DC 

(mm) 

CLF 

(cm) 

LLF 

(mm) 

CHF 

 (cm) 

CEF  

(cm) 

CRB  

(cm) 

QR  

(unit) 

NI  

(unit) 

UmCO-5 (2) 71a 694b 13,33a 1,99a 18,25a 9,76b 24,95b 6,19b 3,15b 5a 112d 

UmCO-11 (2) 66a 803a 10,57c 1,40c 13,81c 9,96b 23,05b 4,13d 3,02b 4b 105d 

UbCO-16 (1) 60b 865a 9,71d 1,58b 12,78c 12,03a 22,04b 4,93c 3,77b 4b 142c 

UmCO-9 (1) 59b 450b 13,34a 1,35c 15,15b 11,46a 30,51a 6,59b 5,01a 4b 198b 

UaCO-15 (1) 55c 969a 9,93d 1,67b 12,06c 10,50b 21,38b 4,30d 3,80b 5a 46e 

UmCO-4 (1) 55c 728b 11,11c 1,62b 13,31c 12,86a 27,72a 5,61b 4,45a 4b 119d 

UoCO-18 (1) 54c 896a 9,78d 1,50c 13,39c 12,63a 21,66b 4,36d 3,27b 5a 108d 

UmCO-1 (1) 52c 871a 12,31b 1,21c 13,33c 11,50a 26,10a 6,06b 5,31a 4b 197b 

UmCO-8 (1) 51c 914a 10,79c 1,70b 18,58a 9,70b 30,08a 7,81a 3,56b 5a 68e 

UmCO-2 (2) 51c 1021a 12,07b 1,44c 10,52c 9,16b 27,93a 5,09c 3,78b 4b 148c 

UmCO-13 (2) 47d 691b 12,86a 1,30c 14,99b 10,20b 25,51a 6,41b 3,24b 5a 85e 

UmCO-7 (1) 45d 601b 10,75c 1,55b 11,88c 10,46b 24,62b 5,28c 4,12a 5b 240a 

UmCO-6 (1) 44d 1032a 11,78b 1,24c 11,09c 11,93a 22,51b 4,31d 3,16b 3b 157c 

UmCO-10 (2) 44d 624b 11,47c 1,50c 12,40c 10,63b 26,62a 5,93b 4,27a 6a 62e 

UspCO-23 (1) 43d 574b 12,80a 1,45c 12,09c 9,80b 26,63a 6,23b 4,66a  5a 166c 
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diferentes acessos de Urochloa mosambicensis. Em contrapartida os acessos com menor 

perfilhamentos foram UmCO-9 (1) e UspCO-23 (1) com 574 e 450 perfilhos/m
2
, 

respectivamente. Os resultados obtidos no presente estudo, foram superiores aos encontrados 

por Rezende et al. (2011) com 796,17 perfilhos/m
2
, para U. brizantha “Marandu” e Rodrigues 

et al (2022) 263 perfilhos/m
2
 para U. ruzizienses. A intensidade de perfilhamento está 

diretamente ligada à capacidade de rebrota, onde seu potencial depende da emissão de folhas, e 

o seu estabelecimento ao longo do tempo garante uma persistência do ciclo de vida da planta, 

além de assegurar maior proteção do solo e determina a produção de forragem (SANTOS et al., 

2009; ALVES, 2016). 

Quanto à característica relacionada ao colmo, observa-se que o comprimento do 

internódio variou de 9,71 a 13,34 cm. O diâmetro médio do colmo apresentou valores de 1,21 

mm a 1,99 mm, com destaque para os acessos UmCO-1 (1) e UmCO-5 (2). O diâmetro do 

colmo é extremamente importante para o desenvolvimento das gramíneas, e de acordo com 

Kirchner et al. (2020), conforme o diâmetro do colmo aumenta, maior será a capacidade de 

rebrota, contribuindo assim para aumentar o número de folhas, que serão utilizadas para 

alimentação animal. Por outro lado, o aumento do diâmetro do colmo pode indicar maior teor 

de fibra e lignina, o que pode levar a uma menor digestibilidade da planta diminuindo o 

desempenho animal (NASCIMENTO et al., 2023).  

Os acessos UmCO-5 (2) e UmCO-8 (1) apresentaram o maior comprimento da lâmina 

foliar, com 18,25 e 18,58 cm, respectivamente, enquanto que UmCO-2 (2) apresentou o menor 

valor, 10,52 cm. Para a largura da lâmina foliar, o agrupamento de médias, gerou 2 grupos, 

onde os acessos UmCO-4 (1), UoCO-18 (1) e UbCO-16 (1), tiveram médias, variando entre 

12,03 a 12,86 mm. De acordo com Migliorini et al. (2012), lâminas foliares mais largas e 

longas constitui característica desejável à forrageira por estar diretamente relacionada à 

qualidade da forragem, onde se encontram a maior concentração de nutrientes, o que podem 

facilitar o processo de forrageamento dos animais (LIMA; DEMINICIS, 2008; OLIVEIRA et 

al., 2019).  

Resultados semelhantes foram encontrados por Assis et al. (2003) para seis espécies de 

Urochloa, estes autores encontraram para o comprimento da lâmina foliar médias que variaram 

de 19,14 cm a 20,87 cm e para a largura da lâmina foliar 8,16 mm a 17,08 mm. 

Para os descritores relacionados a inflorescência, verifica-se que para a variável número 

de inflorescência, os acessos foram separados em cinco grupos, e que o acesso UmCO-7 (1) foi 

o que apresentou a maior média para esta característica, ficando sozinho no primeiro grupo 

(Tabela 5). De acordo com Bruno et al. (2017); Catuchi et al. (2019), o desenvolvimento das 
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estruturas reprodutivas está diretamente relacionado com a produção de sementes que podem 

ser influenciadas por diversos fatores genéticos e ambientais. 

Em relação ao comprimento da haste floral, dois grupos foram formados, estando os 

acessos UmCO-13 (2), UmCO-1 (1), UmCO-10 (2), UspCO-23 (1), UmCO-4 (1), UmCO-2 (2), 

UmCO-8 (1) e UmCO-9 (1) com as maiores médias. Para o comprimento do eixo floral quatro 

grupos foram estabelecidos, em que o UmCO-8 (1) apresentou a maior média, e para o 

comprimento do racemo oscilou entre 3,02 cm UmCO-11 (2) a 5,31 cm UmCO-1 (1).  

Em relação à quantidade de racemos, houve a formação de dois grupos, onde o acesso 

UmCO-10 (2) apresentou valor médio de 6 racemos por inflorescência, e UmCO-6 (1) ficou no 

grupo dois com a menor média (Tabela 4). De acordo com Quadros et al. (2010), quanto maior 

o comprimento do racemo, maior o compartimento de produção de sementes e 

automaticamente maior capacidade a planta terá em se reproduzir. 

Assis et al. (2003), ao avaliarem as características reprodutivas para seis espécies de 

Urochloa, encontraram resultados similares, para o comprimento da haste floral com valores de 

25,67 cm a 34,15 cm, para comprimento do eixo floral de 6,05cm a 11,07 cm, para o 

comprimento do racemo de 3,58 cm a 8,70 cm e o número de racemos variou de 3 a 5 racemos 

por inflorescência. 

No que diz respeito aos descritores qualitativos, para o hábito de crescimento, foram 

identificados doze acessos com crescimento ereto, três acessos com crescimento intermediário. 

Em relação ao crescimento, os acessos UmCO-2 (2), UmCO-9 (1) e UspCO-23 (1) 

apresentaram crescimento intermediário.  

Todos os acessos avaliados apresentaram estolões e forma do rizoma intermediária. 

Essas estruturas são caules modificados que se reproduzem assexuadamente, permitindo que a 

planta, no caso das gramíneas, produza o maior número de perfilhos, o que permite maior 

capacidade de rebrota a planta e protegem durante o pastejo (RECHENTHIN, 1956; GUO et al., 

2021). 

Os rizomas por serem caules subterrâneos são utilizados pelas plantas para armazenar 

água e nutrientes, que são alocados para o desenvolvimento da planta (GUO et al., 2021). Além 

disso, estão ligados estrategicamente ao crescimento perene, apresenta maior resistência em 

período de leve estiagem, (ZHOU et al., 2014; GUO et al., 2021). 

De modo geral, todos os acessos apresentaram arquitetura da folha do tipo ereta e forma 

do tipo lanceolada. Quanto a pilosidade e sua distribuição na bainha e na lâmina foliar, foi 

observado grande variação entre os acessos. O acesso UmCO-2 (2) apresentou alta pilosidade 

com distribuição dispersa, esse mesmo acesso apresentou alta pilosidade na lâmina foliar 

https://link.springer.com/article/10.1007/s10722-020-00886-8#ref-CR29
https://link.springer.com/article/10.1007/s10722-020-00886-8#ref-CR48
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distribuída ambas as faces. Segundo Mansoor et al. (2002), a pilosidade é uma característica 

que pode desempenhar um importante papel na adaptação a tolerância a seca, uma vez que ela 

minimiza a perda de água por transpiração, além de estarem relacionadas a palatabilidade dos 

animais (SILVA et al., 2009).  

Já os acessos UmCO-10 (2), UmCO-8 (1), UmCO-5 (2) e UmCO-1 (1), apresentaram 

pouca pilosidade tanto na bainha quanto ao longo de toda a região da folha, com distribuição 

dispersa na bainha e em ambas faces da lâmina foliar. O acesso UmCO-4 (1) apresentou pouca 

pilosidade distribuída ao longo da folha e em ambas as faces. Já os acessos UmCO-9 (1) e 

UspCO-23 (1), as lâminas foliares apresentaram pilosidade média distribuída em ambas as 

faces. Enquanto que a pilosidade esteve ausente nos seguintes acessos: UmCO-11 (2), UmCO-7 

(1), UmCO-6 (1), UmCO-13 (2), UoCO-18 (1), UmCO-UaCO-15 (1) e UbCO-16 (1).  

Para a inserção da espigueta na ráquis, os acessos UmCO-2 (2), UmCO-10 (2) e 

UmCO-9 apresentaram a inserção do tipo combinada, que se refere àquelas que apresentam 

simultaneamente inserção uni e bisseriada. Enquanto que os demais acessos apresentaram a 

inserção da espigueta na ráquis do tipo bisseriada.  

Com relação ao ciclo de florescimento, avaliado com doze dias após o corte de 

uniformização, apesar de ter sido registrado todos os padrões (precoce, intermediário e tardio) 

os acessos: UmCO-7 (1), UmCO-6 (1) e UmCO-1 (1), apresentaram florescimento precoce. De 

acordo com Wolabu et al. (2023), esse tipo de comportamento pode apresentar vantagens 

relacionadas com a produção de sementes, visto que, a coleta dessas sementes pode ser 

realizada de maneira mais rápida. 

Ainda de acordo com o florescimento, os acessos UmCO-11 (2), UmCO-4 (1), UmCO-

2 (2) e UmCO-10 (2) apresentaram florescimento intermediário (médio), enquanto os demais 

tiveram o tipo de florescimento tardio. Em forrageiras, a floração intermediária a tardia pode 

influenciar na produtividade de biomassa e consequentemente na qualidade nutricional 

(WOLABU et al., 2023). Os diferentes comportamentos dos acessos para o carácter em questão 

evidencia o potencial dos mesmos para exploração dentro do programa de melhorando da 

espécie. 

 

Análises multivariadas para estudo de divergência genética entre acessos de Urochloa spp 

 

De acordo com Sokal; Rohlf (1962), para se ter uma boa representação gráfica do 

dendrograma, o Coeficiente de Correlação Cofenética (CCC) deve ser superior a 0,7. Desse 

modo, o resultado obtido no presente trabalho (0,91) para esse parâmetro (Figura 1), indica o 
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alto grau de confiabilidade das informações utilizadas na representação dos acessos, indicando 

que o dendrograma obtido reproduz de modo satisfatório a informação contida na matriz de 

dissimilaridade e nos grupos formados.  

O dendrograma (Figura 1) foi obtido a partir da matriz de dissimilaridade gerada pela 

soma das matrizes dos caracteres qualitativos e quantitativos. E a partir do ponto de corte, 

determinado com base no método de Mojena (1977), foi estabelecida a formação de 10 grupos 

(Figura 1), para os 15 acessos. O grupo II foi constituído pelos acessos UmCO-7 (1) e UmCO-6 

(1), o grupo VII reuniu acessos UmCO-8 (1) e UmCO-5 (2), e um subgrupo formado, pelos 

acessos UmCO-13 (2), UoCO-18 (1), UaCO-15 (1), e UbCO-16 (1), já os demais grupos 

reuniram apenas um genótipo cada (Figura 4).  

 

 Figura 4. Dendrograma representativo da diversidade genética entre 15 acessos de Urochloa 

spp. obtido pelo agrupamento da ligação média entre grupos (UPGMA), com CCC= 91%. 

 

De acordo com Vieira et al. (2008), Barros et al. (2020) e Cordeiro et al. (2021), a 

formação de grupos com apenas um genótipo evidencia a variabilidade existente nos acessos 

estudados. Comportamento este de grande valia para os melhoristas, pois indica a existência de 

elevado contraste entre os genótipos, o que possibilita sua exploração para os mais variados 

objetivos dos programas de melhoramento.  

O grupo II, formado pelos acessos UmCO-7 (1) e UmCO-6 (1), apesar de serem de 

origens distintas, apresentaram características determinantes que os alocaram juntos, sendo elas 

o florescimento precoce e ausência da pilosidade da bainha e na lâmina foliar.  

Os acessos UmCO-8 (1) e UmCO-5 (2) têm a mesma origem geográfica, ambos 
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apresentaram boa produtividade, maior comprimento da lâmina foliar com pouca pilosidade na 

bainha ao longo da lâmina foliar, com distribuição dispersa em ambas as faces. 

No que diz respeito ao grupo IX, este foi formado por quatro espécies diferentes, e de 

origens distintas, e uma das características que mais contribui para essa formação foi a 

ausência da pilosidade da bainha e na lâmina foliar, a inserção da espigueta na ráquis do tipo 

“bisseriada”, florescimento tardio, a intensidade de perfilhamento basal e alta produtividade 

de matéria seca. 

O grupo X, composto pelo acesso UmCO-2 (2), foi o mais divergente entre os demais 

acessos, apresentou um hábito de crescimento intermediário, florescimento intermediário, a 

inserção da espigueta na ráquis foi do tipo “combinado”, alta pilosidade distribuída em ambas 

às faces da folha, alta intensidade de perfilhamento basal e boa cobertura do solo. 

De acordo com Benin et al. (2002), quanto mais distantes os grupos, mais divergente 

são, possibilitando assim um possível cruzamento, novas recombinações, ampliando a 

variabilidade dentro da espécie. Fatores estes que não ocorrem em plantas apomíticas devido os 

descendentes serem clones da planta mãe, representando o estreitamento da base genética 

dentro do programa de melhoramento da espécie.  O comportamento observado entre os 

acessos do presente estudo, reforça a existência de divergência genética entre os genótipos. 

Gonçalves et al. (2011), Assis et al. (2014), e Torres et al (2015), ao trabalharem com Urochloa 

verificaram divergência genética entre o conjunto de materiais, que foram diferentes em cada 

estudo, o que corrobora com os resultados do presente trabalho e reforçam a importância da 

existência de ampla divergência genética dentro da espécie, e a importância em caracterizar o 

germoplasma disponível de Urochloa mosambicensis.  

 

Conclusões 

 

Os acessos de Urochloa spp. caracterizados demonstraram possuir uma grande 

variabilidade para a maioria dos descritores avaliados. Alguns dos descritores, como produção, 

altura da planta, intensidade de perfilhamento e número de inflorescências, bem como aqueles 

acessos que foram identificados como possíveis tolerantes ao estresse hídrico, poderão vir a 

ser incorporados em programas de melhoramento com vista à obtenção de novas cultivares. 

Os acessos UmCO-2 (2), UmCO-13 (2), UmCO-5 (2) e UmCO-8 (1) apresentam 

características promissoras para produção de forragem.  Uma vez que algumas das 

características morfológicas são influenciadas pelo ambiente, esta caracterização dever-se-á 

repetir mais um ou dois anos e ser complementada por uma caracterização molecular. 
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RESUMO 

Urochloa é um gênero da família Poaceae com várias espécies forrageiras importantes na 

agropecuária. Do ponto de vista citogenético, os números cromossômicos relatados do gêne-

ro Urochloa variam de 2n=14 a 2n=90, com variação intraespecífica e tendência a tetraploidia 

para a maioria das espécies descritas para este gênero. O objetivo deste trabalho foi realizar a 

caracterização citogenética de acessos de Urochloa, visando determinar o número cromossô-

mico e o padrão de distribuição da heterocromatina pelo uso da coloração com fluorocromos 

CMA/DAPI, e estimar a diversidade genética utilizando marcadores moleculares SSR. Entre 

os acessos analisados, foram observados acessos diploides com 2n=14 cromossomos para as 

espécies Urochloa mosambicensis, U. oligotricha, U. advena e U. brachyura, e tetraploides 

com 2n=28 para U. mosambicensis e Urochloa sp. A dupla coloração CMA/DAPI permitiu a 

visualização de dois a sete blocos de heterocromatina CMA
+
 nos cromossomos dos acessos 

diploides, enquanto que nos tetraploides esse número variou de três a seis blocos, indicando 

haver uma considerável variabilidade cromossômica tanto estrutural quanto numérica entre os 

acessos. Dos 21 marcadores SSR avaliados, 15 (71,42%) foram polimórficos com conteúdo 

de informação do polimorfismo (PIC) variando de 0,117 a 0,581 permitindo diferenciar os 

genótipos de Urochloa e reunir os acessos em seis grupos. Observou-se uma correspondência 

entre o nível de ploidia e formação dos grupos, com acessos diploides e tetraploides sendo 

reunidos em grupos distintos com exceção de apenas um dos grupos.   

Key words: Número Cromossômico. Apomixia.  Gramíneas Forrageiras. Fluorocromos. Di-

versidade Genética. 
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ABSTRACT 

Urochloa is a genus of the Poaceae family with several important forage species in agriculture 

and livestock farming. From the cytogenetic point of view, the reported chromosome numbers 

of the genus Urochloa range from 2n=14 to 2n=90, with intraspecific variation and tendency 

to tetraploidy for most species described for this genus. The aim of this study was to perform 

the cytogenetic characterization of Urochloa accessions, with a view to determining the 

chromosome number and distribution pattern of heterochromatin by the use of CMA/DAPI 

fluorochrome staining and estimating the genetic diversity using SSR molecular markers. 

Among the accessions analyzed, diploid accessions with 2n=14 chromosomes were observed 

for the species Urochloa mosambicensis, U. oligotricha, U. advena and U. brachyura, and 

tetraploids with 2n=28 for U. mosambicensis and Urochloa spp. The double CMA/DAPI 

staining allowed the visualization of two to seven blocks of CMA+ heterochromatin in the 

chromosomes of the diploid accessions; whereas, in the tetraploids, this number ranged from 

three to six blocks, indicating that there was a considerable chromosome variability, both 

structural and numerical, among the accessions. Of the 21 SSR markers evaluated, 15 

(71.42%) were polymorphic with polymorphism information content (PIC) ranging from 

0.117 to 0.581, allowing the differentiation of Urochloa genotypes and the group of acces-

sions into six groups. Interestingly, correspondence was observed between the level of ploidy 

and the formation of groups, with diploid and tetraploid accessions being grouped into distinct 

groups, except for only one of the groups.  

Keywords: Chromosome Number. Apomixis. Forage Grasses. Fluorochromes. Genetic Diver-

sity. 
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Introdução 

 

O gênero Urochloa está entre as forrageiras mais cultivadas no Brasil, ocupando, em 

sua grande maioria, áreas na região Centro-Oeste do país, desempenhando importante papel 

na produção animal e nos sistemas de produção de carne e/ou leite (MELO et al., 2021). 

Atualmente a pecuária brasileira ocupa extensas áreas de pastagens, com mais de 150 mi-

lhões de hectares, com aproximadamente 224 milhões cabeças de gado, movimentando cer-

ca de R$ 913 bilhões (US$ 170 bilhões), estando entre os países que mais produz e exporta 

carne bovina do mundo (ABIEC, 2023). 

Apesar da grande relevância dessas gramíneas forrageiras para alimentação animal, 

existem poucas cultivares comerciais, o que significa que grandes áreas de produção são 

estabelecidas com número limitado de materiais genéticos. Os representantes do gênero 

Urochloa são de origem africana e foram introduzidos no Brasil por volta de 1952 (AL-

CANTRA, 1987). Entre as espécies mais utilizadas nas pastagens, estão Urochloa brizantha 

(Hochst. ex A. Rich.) R.D.Webster, com oito cultivares registradas no Ministério da Agri-

cultura e Pecuária do Brasil, e a U. decumbens (Stapf) R.D.Webster, com apenas uma culti-

var, sendo ambas as espécies tetraploides e apomíticas (MATIAS et al., 2020; FERREIRA 

et al., 2021). Por outro lado, U. ruziziensis é a única espécie sexual e diploide (TIMBÓ et 

al., 2014; MORAIS et al., 2018) estudada no gênero, o que permite o cruzamento com espé-

cies apomíticas ampliando variabilidade genética. 

As espécies que compõem este gênero apresentam diferentes níveis de ploidia, e a 

maioria reproduzem-se por apomixia (TOMASZEWSKA et al., 2023), ou seja, durante a 

formação da semente, o embrião formado, origina-se da partenogênese, sendo a semente 

formada sem que ocorra a fecundação, dando origem a clones idênticos à planta mãe 

(GAUER; CAVALLI-MOLINA, 2000).  

Análises citogenéticas revelam que o número básico de cromossomos mais comum 

para o gênero Urochloa é x=9 (de WET, 1986; BERNINI; MARIN-MORALES, 2001), po-

rém também foram relatados x= 8, x= 7 (BASAPPA et al., 1987) e x= 6 (RISSO-

PASCOTTO et al., 2006; BOLDRINI et al., 2009; WORTHINGTON et al., 2019), o que 

torna a citotaxonomia do gênero Urochloa complexa. 

Além de análises cariológicas, a variação genética dentro do gênero tem sido estima-

da utilizando-se marcadores microssatélites do tipo SSR (Simple Sequence Repeat), permi-

tindo diferenciar indivíduos homozigotos dominantes e recessivos, bem como os heterozi-
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gotos, além de permitir encontrar marcadores úteis para uso no melhoramento genético 

(OLIVEIRA et al., 2021).  

Entre as gramíneas forrageiras introduzidas no Brasil, Urochloa mosambicensis 

(Hack.) Dandy é uma espécie relativamente pouco estudada quando comparada a outras 

espécies forrageiras comerciais (VIANA, 1972; BUENO et al., 2022), com relatos relacio-

nados às características estruturais (CARVALHO et al., 2018), morfogênicas (BUENO et 

al., 2019), agronômicas (GONÇALVES et al., 2022), e morfoagronômicas (MARTINS et 

al., 2023). 

Mesmo com os avanços dos estudos de caracterização e de diversidade genética em 

espécies de plantas forrageiras, a falta de informações sobre o nível de ploidia, conteúdo 

genômico, bem como a estimativa da distância genética, para muitos genótipos, a exemplo 

da U. mosambicensis, são fundamentais para caracterização de germoplasma e geração de 

novas cultivares, buscando aprimorar características agronômicas, bem como agregar alelos 

de resistência a estresses ambientais e promover a melhoria da produtividade das forragens 

(ABD EL-FATTAH; HARIDY; ABBAS, 2020; DISTEL et al., 2020). Dessa forma, o obje-

tivo deste trabalho foi realizar a caracterização citogenética de acessos de Urochloa, assim 

como, estimar a diversidade genética utilizando marcadores moleculares SSR, visando iden-

tificar materiais contrastantes e identificar o número cromossômico e o padrão de distribui-

ção da heterocromatina pelo uso da coloração diferencial com os fluorocromos CMA/DAPI, 

para aproveitamento dentro dos programas de melhoramento genético da espécie.  

 

Materiais e Métodos 

 

Material vegetal 

As análises foram conduzidas no Laboratório de Biotecnologia Vegetal da Embrapa 

Semiárido (Petrolina-PE) utilizando-se sementes de 15 acessos de cinco espécies de Urochloa 

(Urochloa mosambicensis, U. advena, U. brachyura, U. oligotricha e Urochloa sp.), da cole-

ção de forrageiras da Embrapa Caprinos e Ovinos, provenientes do banco de germoplasma da 

Embrapa Gado de Corte (Tabela 1). 
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Tabela 1. Lista e origem dos acessos do gênero Urochloa spp. utilizados no pre-

sente estudo. 

Acessos Espécie Origem 

UaCO-15 (1) U. advena (Vickery) R.D.Webster Lesotho 

UbCO-17 (1) U. brachyura (Hack. ex Schinz) Stapf South Africa 

UmCO-2 (2) U. mosambicensis (Hack.) Dandy South Africa 

UmCO-4 (1) U. mosambicensis (Hack.) Dandy Zambia 

UmCO-5 (2) U. mosambicensis (Hack.) Dandy Zimbabwe 

UmCO-10 (2) U. mosambicensis (Hack.) Dandy South Africa 

UmCO-7 (1) U. mosambicensis (Hack.) Dandy South Africa 

UmCO-8 (1) U. mosambicensis (Hack.) Dandy Zimbabwe 

UmCO-9 (1) U. mosambicensis (Hack.) Dandy Zimbabwe 

UmCO-6 (1) U. mosambicensis (Hack.) Dandy Zimbabwe 

UmCO-1 (1) U. mosambicensis (Hack.) Dandy Zambia 

UmCO-13 (2) U. mosambicensis (Hack.) Dandy South Africa 

UmCO-11 (2) U. mosambicensis (Hack.) Dandy South Africa 

UoCO-18 (1) U. oligotricha (Fig. & De Not.) Henrard. Zimbabwe 

UspCO-23 (1) Urochloa sp. Unknown 

 

Análise Citogenética 

Para análise citogenética, utilizou-se meristemas radiculares obtidos de sementes ger-

minadas em placas de Petri contendo papel de filtro úmido. Foram estudados treze acessos de 

Urochloa, sendo nove acessos de Urochloa mosambicensis: UmCO-1 (1), UmCO-2 (2), 

UmCO-4 (1), UmCO-5 (2), UmCO-6 (1), UmCO-7 (1), UmCO-10 (2), UmCO-11 (2) e 

UmCO-13 (2), e os outros quatro acessos compostos por espécies ainda sem exploração co-

mercial: UaCO-15 (1) [U. advena (Vickery) R.D.Webster], UbCO-17 (1) [U. brachyura 

(Hack. ex Schinz) Stapf], UoCO-18 (1) [U. oligotricha (Fig. & De Not.) Henrard.] e UspCO-

23 (1) (Urochloa sp.) (Tabela 1). 

 

Pré-tratamento, fixação e preparo das lâminas 

As análises mitóticas foram realizadas segundo o protocolo descrito por Guerra e Sou-

za (2002), onde pontas de raízes foram coletadas, pré-tratadas com 8-hidroxiquinoleína 0,002 

M e fixadas em solução de Carnoy 3:1 (etanol: ácido acético glacial, v/v), sendo, em seguida 

armazenadas a -20 °C até a realização das análises. 
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Para o preparo das lâminas, o material vegetal foi lavado por cinco minutos em água 

destilada, repetindo-se este processo por duas vezes. Após a lavagem foi feita a digestão en-

zimática das raízes com uma solução contendo 2% de celulase + 20% pectinase a 37° por 4 

horas. Após esse processo, foi retirado o excesso de enzima, acrescentando-se, logo em segui-

da, uma gota de ácido acético 45% visando auxiliar na maceração do meristema e espalha-

mento das células, sendo o material coberto com uma lamínula 18 x 18 mm.  

Para retirada da lamínula, o conjunto lâmina/lamínula foi congelado em nitrogênio 

líquido por alguns minutos e, após o congelamento em nitrogênio líquido, as lamínulas foram 

retiradas com auxílio de um bisturi, deixando-se as lâminas para secar ao ar livre. Em seguida 

foi realizada a coloração com DAPI/glicerol para identificação das metáfases e seleção das 

melhores lâminas, com auxílio de um microscópio de fluorescência Leica DM 2000.  

As melhores lâminas foram descoradas em fixador Carnoy e deixadas em câmara es-

cura por três dias; depois desse período, foi realizada a coloração com CMA (0,5 mg/ml) e 

DAPI (2 g/ml), sendo a montagem realizada em meio MacIlvaine (glice-

rol/McIlvaine/MgCl2). 

As imagens das melhores células metafásicas foram capturadas com uma câmera Lei-

ca DFC 300 FX através do programa Leica QFish, acoplada a um microscópio de fluorescên-

cia Leica DM 2000.  

 

Análise Molecular 

A análise com marcadores SSR foi realizada em quinze acessos de Urochloa: UmCO-

1 (1), UmCO-2 (2), UmCO-4 (1), UmCO-5 (2), UmCO-6 (1), UmCO-7 (1), UmCO-8 (1), 

UmCO-9 (1), UmCO-10 (2), UmCO-11 (2), e UmCO-13 (2), UaCO-15 (1), UbCO-17 (1), 

UoCO-18 (1) e UspCO-23 (1) (Tabela 1). 

O DNA genômico foi extraído utilizando 2g de material vegetal provenientes de folhas 

jovens coletadas na região apical das plantas, de acordo com o protocolo descrito por Doyle; 

Doyle (1990) com modificações.  

Na primeira etapa: as folhas foram maceradas com nitrogênio líquido, o material ma-

cerado foi transferido para tubo falcon de 50 mL, e adicionado 10 mL de CTAB a 2% e 20 μL 

de β-mercaptoetanol, sendo posteriormente incubado por 30 minutos em banho-maria a 65ºC 

invertendo a cada 10 minutos. Depois as amostras foram retiradas do banho-maria e adiciona-

da 10 mL de clorofórmio-alcool isoamílico (24:1) homogeneizando bem; em seguida centri-

fugada a 7800 rpm por 5 min, onde as fases orgânicas e aquosas foram separadas; o sobrena-
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dante foi coletado e transferido para tubo de ensaio anotando o volume aliquotado. Em segui-

da foi adicionado três vezes o volume de acetato de amônia-álcool (gelado) vedado com papel 

filme e levado para o freezer por 24 horas. 

Na segunda etapa: os tubos de ensaio foram retirados do freezer, coletado o DNA for-

mado transferindo para microtubos de 2 mL e centrifugados a 12000 rpm por 10 minutos; 

após a centrifugação, descartou-se o líquido, observando a existência do pellet; postos para 

secar por cerca de duas horas. Após a secagem, os ácidos nucleicos foram reidratados com 

água ultrapura, observando-se o volume adicionado e adiciona o mesmo volume de clorofór-

mio-álcool isoamílico (24:1); em seguida centrifugado a 14000 rpm por 5 min, coletado o 

sobrenadante, transferido para microtubos de 2 mL, adicionado 3 vezes o volume alíquotado 

de álcool acetato de sódio e levado para o freezer por 24 horas.  

Na terceira etapa: realizou-se uma nova centrifugação a 14000 rpm por 5 min, descar-

tando o líquido, e observando a formação do pellet, em seguida ressuspendido o pellet em 

água ultrapura, aguardada uma hora em temperatura ambiente e por fim armazenada no free-

zer. 

A integridade e a quantidade do DNA extraído foi determinado em espectrofotômetro 

(Nanodrop 1000; Thermo Scientific, Wilmington, EUA). Após a quantificação, o DNA dos 

genótipos foi diluído para solução de trabalho com concentração de 20ng/µL. 

Para a reação da PCR foram utilizados 21 primers desenvolvidos para Urochloa (Ta-

bela 2), utilizando a metodologia proposta por Souza et al. (2018). O volume final da reação 

foi de 25 μL, contendo: 2,5 μL de tampão (10x); 0,75 μL de MgCl2 (50mM), 0,37 μL de 

dNTP (2,5 mM); 2 μL de cada primer (10mM); 0,2 μL de Taq DNA polimerase (1 U/μL); e 3 

μL de DNA genômico (60 ng/μL), e o volume da reação foi completado para 25 μL com água 

ultrapura. Todas as amplificações foram realizadas em termociclador, Veriti 96 Well Thermal 

Cycler (Applied Biosystems). 
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Tabela 2. Sequência dos marcadores SSR utilizados no trabalho com Urochloa 

spp. e suas respectivas temperaturas de anelamento. Ta= temperatura de anela-

mento. 
Marcadores SSR Sequências Ta ºC Autor 

Br0100 F: CCATCTGCAATTATTCAGGAAA 

R: GTTCTTGGTGCTTGACCATT 

57º Namazzi et al., 2020 

Br0156 F: GCCATGATGTTTCATTGGTT 

R: TTTTGCACCTTTCATTGCTT 

52º Namazzi et al., 2020 

Br0203 F: CGCTTGAGAAGCTAGCAAGT 

R: TAGCCTTTTGCATGGGTTAG 

60º Namazzi et al., 2020 

Br0214 F: TCTGGTGTCTCTTTGCTCCT 

R: TCCATGGTACCTGAATGACA 

60º Namazzi et al., 2020 

Br3002 F: GCTGGAATCAGAATCGATGA 

R: GAACTGCAGTGGCTGATCTT 

60º Namazzi et al., 2020 

Brz0130 F: TCCTTTCATGAACCCCTGTA 

R: CATCGCACGCTTATATGACA 

52º Silva et al., 2013 

Brz0182 F: ACGTTATTGGACTTGGGTGA 

R: AGCCTGACCAAATTCTTGTG 

60º Silva et al., 2013 

BbUNICAMP002 F: TCGCTCGTTTCATTCCTTTCAT 

R: CGCACGCTTATACGACAACATT 

55º Cançado, 2009 

BbUNICAMP004 F: ACCCCGCTGCATACCCATAAT 

R: TTTTTGCCCCATCACTCTCTTTG 

60º Cançado, 2009 

BhUNICAMP053 F: GAGTAAGCTTCTAGGACAGGAT 

R: GCTCAAACAACTCGATAATAAC 

55º Vigna et al., 2011 

BhUNICAMP055 F: GGAAAAAGAAAAGCGGACTGAA 

R: CGCAAAATAAATGGCAATGGA 

60º Vigna et al., 2011 

BhUNICAMP075 F: TGAATGCTTTTGTCCTGGTATC 

R: ACGTGCAGCAGCAACAGTA 

60º Santos et al., 2015 

BhUNICAMP102 F: TGGTGGGCTCCACTATCTCT 

R: TCCGCCATCTCTCCTCTCT 

57º Santos et al., 2015 

Dec48 F: CTAACGCTATTGCTTTGCTT 

R: TGCAGAGAGAGAGAAGAGAGA 

60º Ferreira et a., 2016 

Dec118 F: ACACACCCCAACTCACACAA 

R: TGGTCATGGCAAAAGATGAA 

60º Ferreira et a., 2016 

DecSSR202 F: CTGCTTCTTATAGATCCGACCAC 

R: TCTTTAGGAGAGGGATCGAGATT 

55º Souza et al., 2018 

DecSSR203 F: GTGATGACGGATGCGGTT 

R: ACTATCCGACTTCGCCCAC 

60º Souza et al., 2018 

DecSSR218 F: TATCTCTATCTGGGGATTGGAGC 

R: AAACAAAACCAAATCGCGG 

55º Souza et al., 2018 

DecSSR221 F: ATCGACACTACTCTCGGCATAAC 

R: GTATGTGGTGGAGGTAGTTGGG 

55º Souza et al., 2018 

DecSSR211 F: GTATTAATTCACTGGGTGTCGCT 

R: CCATCACCTCCATCATAGGC 

55º Souza et al., 2018 

DecSSR246 F: CGTCTTGGAGGAGGATGAAG 

R: GGACCTGGATGTCCGCAT 

60º Souza et al., 2018 

 

 

O programa de amplificação por PCR utilizado consistiu em uma etapa inicial de des-

naturação de 94ºC durante 5 minutos, seguido de 30 ciclos de amplificação de 94ºC (1 min), 

60º C (1 min), 72º C (1min) e extensão final a 72˚C por 15 min, sendo as amostras mantidas a 

4°C. 
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Após as amplificações, os produtos foram levados à eletroforese horizontal em gel de 

agarose, para observar se as amplificações funcionaram antes de aplicar no gel de poliacrila-

mida, a 1,5% corados com brometo de etídeo, utilizando o tampão TBE (Tris/Borato/EDTA) 

na concentração de 0,5%, durante 2 horas e 30 minutos a 100W. Os resultados das amplifica-

ções foram visualizados sobre luz ultravioleta e registrado em foto documentador (Loccus 

Biotecnologia).  

Depois, os produtos de amplificação foram separados em gel de poliacrilamida a 6% 

(acrilamida/bisacrilamida (19:1), 7,5 M de ureia e tampão TBE 5x), preparado em placa de 

vidro tipo sanduíche com capacidade para 63 poços. As placas de vidro foram limpas com um 

lenço de papel embebido com etanol. A placa grande (de adesão do gel) foi tratada com 1,1 

mL de uma solução contendo 95% de Etanol + 0,5% de Ácido Acético e um μL de Bind sila-

ne (Bioscience). Essa solução foi espalhada em toda a superfície da placa com um lenço de 

papel, enquanto ocorria a secagem da solução (3 min). 

A placa pequena (repulsão do gel) foi tratada de acordo como descrito anteriormente, 

porém, substituindo-se a solução contendo Bind silane por um produto usado para a limpeza 

de vidros de automóveis. As placas foram postas uma sobre a outra, contendo os espaçadores 

laterais e de fundo (espessura de 3 mm) e presas com prendedor de papel. 

Após aplicar o gel no sistema sanduíche, foram colocados os pentes também presos por 

prendedores de papel maiores. Após a polimerização do gel (aproximadamente uma hora), 

antes da aplicação do produto da PCR, as placas foram aquecidas em uma pré-corrida de 1 

hora a 45 W. Foram aplicados 2,0μL da reação de PCR desnaturada no gel de poliacrilamida a 

6%, sendo a corrida de eletroforese realizada por um período de aproximadamente três horas, 

com potência constante de 45 W. 

O marcador de peso molecular “Ladder” 100 pb a 2000pb foi carregado na extremidade 

lateral de cada gel. Os géis foram corados com nitrato de prata, conforme procedimento  pro-

posto por Benbouza et al. (2006).: 1) a placa contendo o gel foi imersa em solução de fixação 

contendo: 1.790 mL de água destilada + 200 mL de etanol absoluto 10% e 10 mL de ácido 

acético 1%, por 5 min; 2) a impregnação do gel foi realizada com solução de nitrato de prata 

0,2% contendo: 2.000 mL de água destilada + 3g de nitrato de prata e 2 mL de formaldeído, 

durante 6-7 min, seguida de uma lavagem de 10s com água destilada (2.000 mL); 3) o gel foi 

imerso em solução de revelação, contendo: 2.000 mL de água destilada + 30 g de hidróxido 

de sódio, e 3 mL de formaldeído,  até o aparecimento das bandas, aproximadamente três mi-

nutos, porém a depender da quantidade de vezes que a solução foi usada esse tempo se esten-

deu até oito minutos; 4) e por fim um nova lavagem do gel foi realizada com a solução de 
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parada de revelação contendo: 1.790 mL de água destilada + 200 mL de álcool etílico absolu-

to e 10 mL de ácido acético, por três minutos.  

Todas as etapas de revelação foram realizadas sob leve agitação, em um agitador de Er-

lenmeyer, do qual foram removidos os suportes que prendiam o recipiente. A placa contendo 

o gel corado foi colocado em posição vertical até a secagem em temperatura ambiente, para 

posterior identificação, e análise dos fragmentos, enquanto que o registro das amplificações 

no gel foi realizada por meio de digitalização em scanner Epson GT-15000.  

Os dados obtidos pelos marcadores microssatélites foram codificados para homozigoto 

dominante (1.1), heterozigoto (1.2) e homozigoto recessivo (2.2), com base na altura dos ale-

los, para estimar as relações genéticas entre os acessos de Urochloa, com dendrograma cons-

truído pelo método UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean). O 

ajuste do dendrograma foi avaliado pela correlação cofenética, ou seja, a correlação entre a 

distância real e as distâncias representadas graficamente, utilizando o software NTSYSpc 

(ROHLF 2000). Além disso, foram estimados os parâmetros para os 21 marcadores SSR utili-

zando o software CERVUS. 

 

Resultado e Discussão 

 

Análise Citogenética 

 

A Tabela 3 apresenta os números cromossômicos dos 13 acessos de Urochloa avalia-

dos. Foi possível observar oito acessos diploides com 2n=14 e cinco acessos tetraploides com 

2n=28, sendo esses últimos quase todos pertencentes à espécie U. mosambicensis, com exce-

ção de um acesso cuja espécie ainda não foi identificada. 
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Tabela 3. Número cromossômicos de acessos de Urochloa analisados em metáfases mitóticas. 

Acessos Espécie Número cromossômico (2n) 

UaCO-15 (1) U. advena (Vickery) R.D.Webster 14 

UbCO-17 (1) U. brachyura (Hack. ex Schinz) Stapf 14 

UmCO-11 (2) U. mosambicensis (Hack.) Dandy 14 

UmCO-2 (2) U. mosambicensis (Hack.) Dandy 28 

UmCO-10 (2) U. mosambicensis (Hack.) Dandy 28 

UmCO-7 (1) U. mosambicensis (Hack.) Dandy 14 

UmCO-6 (1) U. mosambicensis (Hack.) Dandy 14 

UmCO-1 (1) U. mosambicensis (Hack.) Dandy 14 

UmCO-13 (2) U. mosambicensis (Hack.) Dandy 28 

UmCO-5 (2) U. mosambicensis (Hack.) Dandy 28 

UmCO-4 (1) U. mosambicensis (Hack.) Dandy 14 

UoCO-18 (1) U. oligotricha (Fig. & De Not.) Henrard. 14 

UspCO-23 (1) Urochloa sp. 28 

 

A maioria dos estudos citogenéticos realizados em espécies do gênero Urochloa apon-

tam х= 9 como número cromossômico básico, embora haja relatos de números secundários 

como x=8, 7 e 6 (de WET, 1986; BERNINI; MARIN-MORALES, 2001; BASAPPA et al., 

1987; RISSO-PASCOTTO et al., 2006; BOLDRINI et al., 2009; WORTHINGTON et al., 

2019).  

Os números cromossômicos no gênero Urochloa se distribuem de 2n=14 a 2n=90 

cromossomos, com variações intraespecíficas e tendência a tetraploidia para a maioria das 

espécies analisadas (VALLE et al., 2009; CORREA et al., 2020). Mendes-Bonato et. al. 

(2002), por exemplo, ao analisarem o número cromossômico em U. brizantha, observaram 

que dos 22 acessos avaliados, 18 acessos apresentaram-se como tetraploides (2n=4x=36), três 

hexaploides (2n=6x=54) e um diploide (2n=2x=18). Risso-Pascotto et al. (2006), por sua vez, 

ao analisarem o número cromossômico em U. dictyoneura, observaram que todos os acessos 

apresentavam 2n=4x=24 cromossomos. Ricci et al. (2011) ao analisarem o número de cro-

mossomos em 44 acessos de U. decumbens observaram que 15 acessos apresentaram 2n=18, 

27 acessos com 2n=36, e 2 acessos com 2n=45 cromossomos. Mendes (2020); Corrêa et al. 

(2020) confirmaram 2n=2x=18 para U. brizantha e U. decumbens. Tomaszewska et al. 

(2023), por outro lado, ao analisarem 356 acessos de Urochloa por citometria de fluxo, de-

terminaram 78 acessos como diploides, 195 como tetraploides, 25 como pentaploides, 20 co-
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mo hexaploides, 34 heptaploides, 1 octaploide, e 3 eneaploides, confirmando a extensa varia-

bilidade de níveis de ploidia no gênero.  

Com relação aos acessos analisados no presente estudo, foram observados cariótipos 

diploides com 2n=14 em U. mosambicensis, U. oligotricha, U. advena, e U. brachyura, e te-

traploide com 2n=28 em U. mosambicensis e Urochloa sp., indicando x=7 como provável 

número básico original para as espécies analisadas (Tabela 3). Registros da variabilidade cari-

otípica numérica em U. mosambicensis podem ser encontrados na descrição de citotipos di-

ploides com 2n=14 em materiais estudados da África do Sul (SPIES et al., 1991), e em alguns 

relatos com 2n=28 publicados por Nath et al., 1970; Murthy; Basavaiah, 1990; e Spies et al., 

1991. No entanto, de Wet; Anderson (1956) e Moeffett; Hurcombe (1949), ao investigarem o 

número de cromossomos de diversas espécies de gramíneas ocorrentes na África do Sul, já 

haviam relatado indivíduos triploides (2n=3x=30) e hexaploides (2n=6x=42) para U. mosam-

bicensis, respectivamente, o que reforça a extensa variabilidade cromossômica numérica des-

sa espécie. 

Por outro lado, do ponto de vista morfoagronômico, os acessos tetraploides de U. mo-

sambicensis UmCO-2 (2) e UmCO-13 (2) apresentam algumas vantagens em relação aos 

acessos diploides. Por exemplo, Martins et al. (2023) e Bueno et al. (2019) verificaram que 

esses acessos apresentaram características promissoras para produção de forragem, como alta 

intensidade de perfilhamento, boa cobertura do solo, floração intermediária e potencial para a 

produtividade de biomassa, aspectos indicadores de qualidade de forragem. Enquanto que, o 

acesso diploide de U. mosambicensis UmCO-7 (1) apresentou alta produção de inflorescên-

cias, o que pode estar diretamente relacionado com produção de sementes (MARTINS et al., 

2023). 

O acesso de U. oligotricha investigado no presente trabalho apresentou um citotipo 

diploide com 2n=14 cromossomos; entretanto, Murthy; Basavaiah (1990) avaliando o número 

de cromossomos de cinco espécies de Urochloa, relataram para U. oligotricha 2n=36. Essa 

variação de números cromossômicos na espécie pode estar relacionada a eventos de disploidia 

ou aneuploidia associados a processos de hibridização interespecífica no gênero. Segundo 

Rathore et al. (2022), os citotipos aneuploide e poliploide são amplamente distribuídos em 

gramíneas forrageiras tropicais. Por fim, o número cromossômico 2n=14 de U. advena é rela-

tado aqui pela primeira vez, confirmando x=7 como importante número básico para o gênero. 

A coloração com CMA/DAPI revelou a presença de regiões heterocromáticas ricas em 

CG em todos os acessos. A distribuição dessas regiões nos cariótipos das espécies de Uro-

chloa mostrou que os blocos estavam localizados na região terminal e pericentromérica de 
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vários cromossomos. De uma maneira geral, nos acessos diploides foram observados de dois a 

sete blocos CMA+ (Figuras 1a e 1b), enquanto nos acessos tetraploides esse número variou de 

três a seis blocos (Figuras 2a e 2b). 

Nos acessos diploides UmCO-6 (1) e UmCO-1 (1) de U. mosambicensis (Figura 1a), 

foi possível observar a presença de dois blocos CMA+ nas regiões terminais dos cromosso-

mos. No acesso diploide UmCO-11 (2) de U. mosambicensis foi possível observar a presença 

de sete blocos CMA+, sendo quatro localizados na região subterminal e três na região peri-

centromérica dos cromossomos (Figura 1a). Já no acesso UbCO-17 (1) de U. brachyura ob-

servaram-se dois blocos CMA+ subterminais e um bloco na região pericentromérica (Figura 

1a). Nos acessos UoCO-18 (1) de U. oligotricha e UaCO-15 (1) de U. advena foram observa-

dos a presença de três blocos subterminais CMA+ (Figura 1b). Já nos acessos UmCO-4 (1) e 

UmCO-7 (1) foram observados dois blocos CMA+ na região subterminal (Figura 1b). 
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Figura 1a. Dupla coloração com CMA/DAPI em metáfases mitóticas em acessos diploides de Urochloa, com 

2n=14 cromossomos. Setas indicam presença de CMA+. Acesso UmCO-11 (2): 1a (DAPI) e 1b (CMA); 

Acesso UmCO-6 (1): 1c (DAPI) e 1d (CMA); Acesso UmCO-1 (1): 1e (DAPI) e 1f (CMA); Acesso UbCO-17 

(1): 1g (DAPI) e 1h (CMA). 
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Figura 1b. Dupla coloração com CMA/DAPI em metáfases mitóticas em acessos diploides de Urochloa, com 

2n=14 cromossomos. Setas indicam presença de CMA+. Acesso UoCO-18 (1): 1a (DAPI) e 1b (CMA); 

Acesso UaCO-15 (1): 1c (DAPI) e 1d (CMA); Acesso UmCO-4 (1): 1e (DAPI) e 1f (CMA); Acesso UmCO-7 

(1): 1e (DAPI) e 1f (CMA). 
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Para o acesso tetraploide UmCO-2 (2) de U. mosambicensis foram observados três 

blocos CMA+ localizados na região pericentroméricas (Figura 2a). Nos demais acessos foram 

observados blocos CMA+ nas regiões subterminais, sendo três blocos nos acessos UmCO-10 

(2), e seis blocos no acesso UmCO-5 (2) (Figura 2a). Já no acesso UmCO-13 (2) foram ob-

servados três blocos CMA+ localizados na região subterminal dos cromossomos e dois blocos 

pericentroméricos. No acesso UspCO-23 (1) foi possível observar a presença de três blocos 

CMA+  localizados na região subterminal dos cromossomos (Figura 2b). 

 

Figura 2a. Dupla coloração com CMA/DAPI em metáfases mitóticas em acessos tetraploides de Urochloa, com 

2n=28 cromossomos. Setas indicam presença de CMA+. Acesso UmCO-2 (2): 2a (DAPI) e 2b (CMA); Acesso 

UmCO-10 (2): 2c (DAPI) e 2d (CMA); Acesso UmCO-5 (2): 2e (DAPI) e 2f (CMA). 
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Figura 2b. Dupla coloração com CMA/DAPI em metáfases mitóticas em acessos tetraploides de Urochloa, com 

2n=28 cromossomos. Setas indicam presença de CMA+. Acesso UmCO-13 (2): 2a (DAPI) e 2b (CMA); Acesso 

UspCO-23 (1): 2c (DAPI) e 2d (CMA). 

 

A variabilidade no padrão de número e posição da heterocromatina dos blocos de 

CMA+ observados no presente trabalho é compatível com os relatos de outros estudos para 

espécies do gênero Urochloa. Nani et al. (2016), por exemplo ao analisarem o cariótipo de 

três espécies Urochloa observaram a presença de duas a quatro bandas na região terminal dos 

cromossomos. Esse mesmo padrão de distribuição do número e posição de bandas de CMA+ 

foi encontrado por de Campos Moraes et al. (2019) ao descrever aneuploidias em híbridos 

interespecíficos entre U. ruziziensis e U. decumbens, e por Brandão (2015), ao estudar cario-

logicamente onze acessos de Cenchrus ciliares. Essa variabilidade da heterocromatina, se-

gundo de Campos Moraes et al. (2019), é frequente nos cromossomos de Urochloa, o que 

pode ser observado no padrão descondensação tardia nas regiões terminais.  
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A variação numérica da heterocromatina CMA+ entre os acessos corrobora a impor-

tância das prováveis hibridações e posteriores rearranjos cromossômicos na evolução cromos-

sômica das espécies do gênero (TOMASZEWSKA et al., 2023). 

 

Análise Molecular 

 

Dos 21 marcadores avaliados, 15 foram polimórficos, apresentando 71,42% de poli-

morfismo. Observaram-se um total de 39 alelos, com uma média de 1,85 alelos por locus am-

plificado, distribuídos entre os 15 acessos de Urochloa (Tabela 4). 

Dos 15 marcadores avaliados, 12 amplificaram dois alelos (BhUNICAMP055, 

Br0203, Br3002, Br0214, DecSSR203, BhUNICAMP053, BbUNICAMP004, DecSSR218, 

Br0156, Dec48, BhUNICAMP102 e Br0100), enquanto os loci Brz0130, Brz0182 e BbUNI-

CAMP002 apresentaram a maior diversidade alélica, com três alelos por locus (Tabela 4). 

Quanto à frequência alélica, os marcadores BbUNICAMP004 e BhUNICAMP053, mostraram 

uma frequência alta de 0,933 (Tabela 4). 

Tabela 4. Número de alelos, frequência e conteúdo de  

informação do polimorfismo dos 15 SSR loci analisa-

dos em 15 acessos de Urochloa spp. 

 

Primers 
Nº de alelos Frequência dos alelos PIC 

BhUNICAMP055 2  0,700; 0,300 0,332 

Br0203 2 0,500; 0,500 0,375 

Br3002 2 0,633; 0,366 0,357 

Br0214 2 0,233; 0,766 0,294 

DecSSR203 2  0,733; 0,266 0,315 

Brz0130 3 0,533; 0,200; 0,266 0,536 

BbUNICAMP004 2 0,933; 0,066 0,117 

BhUNICAMP053 2 0,933; 0,066 0,117 

DecSSR218 2 0,633; 0,366 0,357 

Brz0182 3 0,433;0,133; 0,433 0,523 

BbUNICAMP002 3 0,392; 0,357; 0,250 0,581 

Br0156 2 0,375; 0,625 0,359 

Dec48 2 0,538; 0,461 0,374 

BhUNICAMP102 2 0,400; 0,600 0,365 

Br0100 2 0,533; 0,466 0,374 
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Os valores de conteúdo de informação do polimorfismo (PIC) apresentaram bons pa-

drões de amplificação, variando de 0,117 para o primer BhUNICAMP053 a 0,581 para BbU-

NICAMP002, com valor médio de 0,358 (Tabela 4). Os valores de PIC para os marcadores 

SSR avaliados no presente estudo foram superiores em comparação ao estudo realizado por 

Kandel et al. (2016); Leão et al. (2023) e semelhantes a alguns marcadores SSR usados para 

acessar a diversidade genética de outras espécies do gênero Urochloa (VIGNA et al., 2011; 

TEGEGN et al., 2019). 

De acordo com Bolstein et al. (1980); Serrote et al., (2020), os marcadores com PIC 

superior a 0, 50 são considerados muito informativos, os com valores entre 0,25 e 0,50 são 

medianamente informativos, enquanto aqueles com valores inferiores a 0,25 são considerados 

pouco informativos. Os valores obtidos indicam que os marcadores SSR utilizados podem ser 

considerados de medianamente a muito informativos, permitindo diferenciar os genótipos de 

Urochloa. De modo geral, 20% do conteúdo de informação polimórfica obtido para os pri-

mers foram considerados muito informativos, 66,67% medianamente informativos e 13,33% 

apresentaram-se de pouco informativos. 

Tendo como base o dendrograma gerado pelo método UPGMA, foi possível reunir os 

15 acessos de Urochloa em seis grupos (Figura 3): o grupo I foi formado pelo acesso UmCO-

8 (1), o grupo II com dois acessos, UspCO-23 (1) e UaCO-15 (1), o grupo III pelos acessos 

UmCO-2 (2), UmCO-10 (2), UmCO-9 (1), UmCO-5 (2) e UmCO-13 (2), o grupo IV com 

dois acessos UmCO-4 (1) e UmCO-6 (1), o grupo V formado pelo acesso UmCO-7 (1) e no 

grupo VI pelos acessos UmCO-11 (2), UmCO-1 (1), UoCO-18 (1) e UbCO-16 (1), com valo-

res variando de 0,06 entre os acessos UoCO-18(1) e UbCO-16(1), a 0,43 entre os acessos 

UmCO-8(1) e UmCO-11(2). Para o coeficiente de correlação cofenética foi observado o valor 

de 0,74 indicando que a representação gráfica das distâncias genéticas entre os acessos é con-

fiável e representa de maneira satisfatória a matriz de dados. 
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Figura 3. Dendrograma representativo da divergência genética entre15 acessos de Urochloa spp. obtido pelo 

método UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean), utilizando o complemento aritmético 

do índice de Jaccard como medida de dissimilaridade, com base em marcadores SSR (Simple Sequence Repe-

ats). Valor do coeficiente cofenético = 0,74. 

 

Com base na formação dos grupos, é possível observar que o nível de ploidia aparen-

temente influencia na sua formação, visto que a maioria dos grupos teve os acessos reunidos 

segundo a ploidia dos indivíduos. Os acessos UmCO-7 (1) e UmCO-8 (1) ficaram isolados, 

sugerindo que esses genótipos apresentam maior divergência genética dos demais acessos 

avaliados. Além disso, estes acessos apresentam diferentes níveis de ploidia (diploide e tetra-

ploide), e procedências distintas (Zimbabwe e South África).   

Ainda observando o dendrograma da Figura 3, o grupo III reuniu o maior número de 

acessos, composto por cinco acessos tetraploides de origens distintas (South África, Zim-

babwe), todos pertencentes a espécie U. mosambicenis (Hack.) Dandy.  

Já o grupo IV foi formado com dois acessos diploides pertencentes a U. mosambice-

nis, UmCO-4 (1) e UmCO-6 (1), com diferentes origens, Zambia, Zimbabwe, respectivamen-

te. Em relação ao grupo VI, este foi formado por três espécies (U. mosambicensis, U. oligotri-

cha, e U. brachyura , representadas pelos acessos UmCO-11 (2), UmCO-1 (1), UoCO-18 (1), 

UbCO-16 (1), apresentando o mesmo nível de ploidia (diploides) e origens distintas (South 

Africa, Zambia e Zimbabwe), sendo que os acessos UoCO-18(1) e UbCO-16(1) foram os 

mais similares.  



79 

 

A única exceção foi ao grupo II, o qual observou-se que os acessos que o compõem 

apresentam ploidias diferentes (tetraploide e diploide), conhecendo-se apenas uma das origens 

(Lesotho).   

Relatos semelhantes entre espécies do gênero Urochloa foram encontrados por outros 

autores que, ao avaliarem a dissimilaridade genética entre genótipos, observaram que as espé-

cies foram agrupadas de acordo com seu nível de ploidia (AMBIEL et al., 2010; AZEVEDO 

et al., 2011; NITTHAISONG et al., 2016). Esses resultados reforçam a teoria de que o nível 

de ploidia no genoma das espécies do gênero Urochloa seja fator determinante como compo-

nente de agrupamento dos indivíduos. 

Com relação ao local de origem dos genótipos, esses são relativamente próximos, ape-

sar ter tido menor influência no agrupamento, podendo-se inferir que a proximidade entre eles 

pode ter uma parcela de influência durante o agrupamento. Alguns dos fatores que podem 

justificar que o local de origem também contribuiu durante o agrupamento dos acessos é fluxo 

gênico via sementes (menos importante no caso de materiais apomíticos) ou o mesmo padrão 

de seleção. Segundo Paniago; Valle (2016), esse fluxo pode ser movido por mecanismos de 

dispersão naturais, como água, vento, animais ou ações humanas.  

Entre esses mecanismos, estão as atividades agrícolas que atravessam as fronteiras en-

tre os locais de origens dos genótipos onde as sementes são disseminadas através de vendas 

para outros agricultores e organizações, bem como o compartilhamento e trocas de sementes 

(CHAKOMA; CHUMMUN, 2019; MWENDIAET al., 2023).  

O presente estudo também indica que a variabilidade do capim Urochloa não está uni-

formemente distribuída e que os marcadores empregados na determinação da divergência ge-

nética dos genótipos avaliados mostraram-se eficazes na distinção dos diferentes acessos es-

tudados. 

 

Conclusão 

A análise citogenética confirma a variabilidade cromossômica numérica entre os aces-

sos de Urochloa, permitindo identificar citotipos diploides e tetraploides e x = 7 como impor-

tante número cromossômico básico para o gênero.  

A coloração cromossômica com fluorocromos CMA/DAPI demonstra uma considerá-

vel variabilidade na quantidade e distribuição de regiões cromossômicas heterecromáticas 

indicando a existência de variabilidade cromossômica estrutural entre os acessos. 

Os marcadores moleculares foram eficientes em captar a diversidade genética existen-

te, a nível molecular, entre os acessos de Urochloa, bem como na indicação da possibilidade 
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de utilização desses acessos como doadores de pólen dentro dos programas de melhoramento 

genético da espécie. Além disso, as análises indicam a necessidade de coleta de um maior 

número de genótipos em diferentes locais para ampliação da diversidade genética da espécie.  
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