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Resumo - Sementes dos acessos do banco
de germoplasma de arroz s&o rotineiramente
fotografadas para registro no sistema Alelo.
A caracterizagdo dos acessos permite melhor
compreensao sobre o acervo e facilita o uso
dos recursos genéticos no melhoramento. Foi
desenvolvido um novo método para obter valores
numeéricos de descritores morfolégicos dos gréos,
pela analise estatistica das fotografias digitais, no
ambiente R. Com o objetivo de validar o novo método,
comparamos dados de comprimento e largura dos
gréos de uma amostra composta de cinco sementes
representativas de dez acessos morfologicamente
contrastantes, obtidos com paquimetro e com a
andlise de imagens. A correlagdo entre os dois
métodos, no nivel de média de acesso, foi de 99,5%
para o comprimento, e 99,3% para a largura dos
graos. As diferengcas de médias (paquimetro - foto)
foi de 0,16 mm para comprimento e de -0,13 mm
para largura, significativas pelo teste t, porém de
magnitude muito pequena. O método proposto
permite ainda inferir a forma dos graos pela relagéo
comprimento/largura, a presenca de aristas pela
relagéo area/perimetro e a cor dos graos pelos valores
de RGB. O novo método € rapido, resulta em dados
condizentes com a real diversidade morfolégica dos
graéos no acervo do banco de germoplasma (BAG)
de Arroz e tem potencial para uso também no BAG
Feijao. O método foi convertido em um procedimento
operacional padrao (POP), cuja aplicagao rotineira
resultara em uma base de dados morfolégicos dos
graos dos acessos conservados, permitindo a busca
de recursos genéticos de interesse por critérios
quantitativos.
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