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As principais cultivares de uva de mesa sem sementes cultivadas no semiarido brasileiro foram introduzidas, sendo
necessario o desenvolvimento de novas cultivares adaptadas as condigoes edafoclimaticas dessa regido. Nesse
contexto, o programa de melhoramento de uvas de mesa apirénicas da Embrapa permite avangos no
desenvolvimento de cultivares mais adaptadas. O objetivo deste trabalho foi avaliar a variabilidade genética
existente entre 203 hibridos de videira obtidos pelo projeto de melhoramento de videira na Embrapa Semiarido
considerando descritores morfo-agrondmicos. O experimento estd localizado no Campo Experimental de
Mandacaru, em Juazeiro, BA. Os dez caracteres quantitativos avaliados foram: produgado de cachos por planta
(kg); nimero de cachos por planta; massa do cacho (g); comprimento do cacho (cm); largura do cacho (cm); massa
da baga (g); comprimento da baga (cm); largura da baga (cm); teor de s6lidos soltveis (°Brix); e acidez titulavel
(% acido tartarico). A diversidade genética entre os genotipos foi estimada a partir da distancia euclidiana média
como medida de dissimilaridade e analisada por meio dos componentes principais. Para analise de agrupamento
utilizou-se 0 método UPGMA. As analises estatisticas multivariadas foram realizadas no programa Xlstat. A
analise de componentes principais evidenciou que quatro componentes sao necessarios para explicar 81% da
variagdo total. O componente principal 1 explicou 43,75% da variacdo total e esteve associado a producdo e a
dimensao do cacho e da baga. O componente principal 2, representou 15,18% da variancia e correlacionou-se com
a dimensdo da baga. O componente principal 3, explicou 11,42% e esteve associado com o nimero de cachos. Por
fim, o componente principal 4 contribui com 10,66% da variagao total e teve correlagdo com as caracteristicas
quimicas da uva. A analise de agrupamento permitiu a formacgao de oito grupos. O grupo 1 foi composto por 93
genotipos (46%) e o grupo 3 por 75 gendtipos (37%). O grupo 8 representado pelo gendtipo 49-22, apresentou
maiores dimensdes da baga (massa, comprimento e largura). O grupo 7, genotipos 38-35 e 01-06, destacou-se pela
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maior producdo. O grupo 4 formado pelos genotipos 49-85 ¢ 49-28 apresentou maior numero de cachos por planta.
O grupo 6 abrangeu trés gendtipos que apresentaram cachos com maior peso. Existe pequena variabilidade
genética entre os hibridos de uvas para mesa, evidenciando a necessidade de avaliagdo de um maior niimero de

caracteres, especialmente em relagdo a qualidade das uvas a fim de obter informagdes mais completas para
diferenciagdo dos hibridos.

Palavras Chave videira,descritores morfo-agronomicos,analise multivariada
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