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RESUMO GERAL 

Na atualidade as pesquisas realizadas de espécies alternativas, são necessárias, devido às 

mudanças climáticas, à necessidade de alimentação mais nutritiva e aumento da diversidade 

dos sistemas produtivos. Nesse sentido, a quinoa (Chenopodium quinoa) é uma alternativa nos 

países que sofrem de insegurança alimentar, sendo reconhecida não só por suas propriedades 

nutritivas e dietéticas, mas também por sua capacidade de adaptação a diferentes condições 

agroambientais. Nesse contexto, o objetivo deste trabalho foi avaliar e comparar as 

características morfológicas, agronômicas e físico-químicas de genótipos e híbridos de quinoa, 

selecionados das cultivares BRS Syetetuba (Brasil), Aurora e Blanca Dulce (Colômbia), Piartal 

e Tunkahuan (Equador), para a identificação de materiais genéticos superiores com potencial 

de adaptação em regiões tropicais em condições do Brasil e da Colômbia. Os experimentos 

foram conduzidos desde 2018 até 2022 na Universidade de Brasília no Brasil e na Fazenda 

Experimental Prosperidade na Colômbia, com o apoio da Universidade Passo Fundo (UPF), a 

Universidade del Cauca e a Universidad de Santiago de Chile. Foram realizados diversos 

estudos no transcurso da experimentação entre os quais estão: a) Avaliação da qualidade 

fisiológica de sementes de quinoa, selecionadas a partir de genótipos procedentes do Brasil, 

Colômbia e Equador; b) Cálculo das unidades térmicas para 13 códigos da escala BBCH de 12 

genótipos de quinoa em condições de cultivo da Savana Brasileira c) Caracterização da 

composição físico-química e capacidade antioxidante de genótipos de quinoa produzidos no 

Cerrado (Savana Brasileira) d) Caracterização morfo agronômica de oito progênies de quinoa 

semeadas no Cerrado Brasileiro e na Colômbia e) Hibridação entre progênies e caracterização 

agronômica da geração F2 em quinoa. No estudo da qualidade fisiológica da semente, foram 

efetuados testes de germinação, comprimento de hipocótilo, radícula e teste de envelhecimento 

acelerado. Os dados originais relativos ao desempenho da qualidade fisiológica de 18 genótipos 

selecionados de quinoa foram submetidos a análise de variância, pelo teste de F, ao nível de 5% 

de probabilidade. As médias foram agrupadas pelo teste de Scott-Knott. Além disso, a análise 

hierárquica de cluster foi realizada pelo método Ward e a análise de cluster por k-means. A 

média de germinação foi de 80,81%; as características de comprimento do hipocótilo e da 

radícula exibiram média de 9,11 e 11,27 mm, respectivamente. A média de germinação após o 

teste de envelhecimento acelerado foi de 75,52%, onde os genótipos Piartal e Aurora 

apresentaram os melhores resultados (80,75% e 85,25%) respetivamente. Os genótipos de 

quinoa exibiram variabilidade no vigor das sementes, permitindo determinar diferenças no 

potencial de germinação em condições de alto estresse de umidade e temperatura. No cálculo 

das unidades térmicas para 13 códigos da escala BBCH de 12 genótipos de quinoa, as diferenças 

estatísticas foram predominantes desde o início das fases reprodutivas BBCH-50, classificando 

os genótipos em precoces, intermédios e tardios. Os genótipos de maturidade precoce e seus 

respectivos ATU para BBCH-89 foram BRQ4 (1676,8), BRQ1 (1685) e AUR (1691), 

contrastando com BLA tardio (2239), BRQ3 (1929,1) e BRQ8 (1895 GDD). As unidades 

térmicas acumuladas de BBCH-89 variaram desde 1565,25 até 2381GDD, com diferença entre 

os genótipos mais tardios e mais precoces de 815,75 GDD. Genótipos selecionados de 

cultivares existentes são diferentes no acúmulo de unidades térmicas, resultando em eficiência 

na aquisição de cultivares para escalonar o cultivo de quinoa. As unidades térmicas acumuladas 

explicam, de certa forma, a variedade de ciclos de maturidade da planta na seleção. Além disso, 

o cálculo do ATU para os códigos da escala BBCH é uma ferramenta eficaz para prever o ciclo 



xviii 
 

fenológico da quinoa. Para a avaliação da composição físico-química foram determinados o 

teor de umidade, cinzas, proteínas, carboidratos, fibra bruta e lipídios. Os dados originais foram 

submetidos a análise de variância, pelo teste de F, ao nível de 5% de probabilidade, sendo as 

médias comparadas pelo teste de Tukey. Foi realizada também análise de correlação linear de 

Pearson (p≤0,01) e (p≤0,05), e análise de agrupamento hierárquico pelo método de Ward. 

Verificou-se que os genótipos apresentaram variabilidade nas características físico-químicas. O 

carboidrato (CHO) foi o composto maioritário presente nas sementes, exibindo uma média de 

50,16 %, a meia da proteína foi de 15,27%, com destaque do genótipo P88 com 16,28%. A 

média de lipídios, fibra e cinzas foi de (3,24%, 14,13%, 6,0%) respectivamente. O CHO, 

revelou uma correlação positiva com o parâmetro de lipídios (r = 0,858) e uma correlação 

negativa significativa com a proteína. Para o cálculo da capacidade antioxidante foram 

analisados quatro cultivares (Aurora, BRS Syetetuba, Tunkahuan e Piartal), usando o método 

ABTS, os resultados foram expressos em gramas de Trolox por grama de produto. Os dados 

originais obtidos foram submetidos a análise de variância, pelo teste de F, ao nível de 5% de 

probabilidade, e a comparação de medias pelo teste de Tukey. Todos os genótipos evidenciaram 

diferenças estatísticas, sendo que Aurora e BRS Sytetuba mostraram os maiores valores com 

1,96 e 1,93 mg. Trolox/g quinoa respetivamente. A quinoa é uma opção altamente nutritiva com 

boas características físico-químicas e capacidade antioxidante. Na caracterização das variáveis 

agronômicas e morfológicas da quinoa as pesquisas foram desenvolvidas no Brasil e na 

Colômbia. Os tratamentos foram compostos por cinco genótipos selecionados procedentes do 

Brasil, um procedente da Colômbia e dois procedentes do Equador. Para as análises estatísticas 

foram realizadas análise de variância, pelo teste de F, e o agrupamento de medias pelo teste de 

Scott-Knott a 5% de probabilidade, correlações fenotípicas e genotípicas (p≤0,01) e (p≤0,05), 

aplicação do modelo AMMI e cálculo dos parâmetros genéticos. As análises de variância 

mostraram diferenças significativas segundo o teste F a 1 e 5% de probabilidade para os 

ambientes, genótipos e a interação de G x E em todas as características avaliadas. Os genótipos 

com maior potencial de adaptação a diferentes ambientes foram (BRX2, BRX5, BRX6 e PRIX) 

com medias de rendimento superiores a 3151,95 kg ha-1. Foram encontrados valores baixos de 

herdabilidade no sentido amplo para o comprimento da panícula (31,626%) e o rendimento de 

grão (50,59%), devido à alta influência gerada pela interação com o ambiente. A análise AMMI 

auxiliou na identificação de genótipos que exibiram consistência nos rendimentos superiores 

de grão e massa seca em todos os ambientes. Para a hibridação entre progênies e caracterização 

agronômica da geração F2 em quinoa, foram usados quatro progenitores, dois selecionados da 

cultivar BRS Syetetuba (BX4 e BX8), um da cultivar Aurora (A88) e uma da cultivar Piartal 

(P88). Empelaram-se duas metodologias para a obtenção de híbridos oriundos de materiais 

genéticos de polinização aberta, a primeira foi realizada por meio de semeadura em vasos e a 

segunda por médio da semeadura em campo. Foram usados marcadores morfológicos para a 

identificação dos híbridos. Posteriormente, os híbridos autofecundaram-se para a obtenção da 

geração F2, a qual foi avaliada junto com os genitores sobre as características agronômicas, 

parâmetros genéticos e a correlação fenotípica e genotípica. Verificou-se que a quinoa alcançou 

porcentagem de polinização aberta entre 3,81% e 19,88%. O caráter presença de pigmentação 

foi dominante sobre a ausência de pigmentação e apresentou herança monogênica. Entre os 

cruzamentos o mais sobressaliente foi o obtido entre P88 x BX4, com valores de rendimento de 

grão superior aos 3000 kg ha-1. Para todas as características foi identificada uma alta 

herdabilidade e altos coeficientes de variação genética. 
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ABSTRACT 

Currently, research on alternative species is necessary, due to climate change, the need for more 

nutritious food and an increase in the diversity of production systems. In this sense, quinoa 

(Chenopodium quinoa) is an alternative in countries that suffer from food insecurity, being 

recognized not only for its nutritional and dietary properties, but also for its ability to adapt to 

different agro-environmental conditions. In this context, the objective of this work was to 

evaluate and compare the morphological, agronomic and physicochemical characteristics of 

quinoa genotypes and hybrids, selected from the cultivars BRS Syetetuba (Brazil), Aurora and 

Blanca Dulce (Colombia), Piartal and Tunkahuan (Ecuador) , for the identification of superior 

genetic materials with potential for adaptation in tropical regions under Brazilian and 

Colombian conditions. The experiments were conducted from 2018 to 2022 at the University 

of Brasília in Brazil and at Fazenda Experimental Prosperidade in Colombia, with support from 

the Passo Fundo University (UPF), the University of Cauca and the Universidad de Santiago 

de Chile. Were performed several studies in the course of the experimentation, among which 

are: a) Evaluation of the physiological quality of quinoa seeds, selected from genotypes from 

Brazil, Colombia and Ecuador; b) Calculation of thermal units for 13 BBCH scale codes of 12 

quinoa genotypes under Brazilian Savannah cultivation conditions c) Characterization of the 

physicochemical composition and antioxidant capacity of quinoa genotypes produced in the 

Cerrado (Brazilian Savannah) d) Morphoagronomic characterization of eight quinoa progenies 

sown in the Brazilian Cerrado and Colombia e) Hybridization between progenies and 

agronomic characterization of the F2 generation in quinoa. In the study of the physiological 

quality of the seed, germination, hypocotyl length, radicle and accelerated aging tests were 

performed. The original data concerning the physiological quality performance of 18 selected 

quinoa genotypes were submitted to analysis of variance, using the F test, at the 5% probability 

level. Means were grouped using the Scott Knott test). In addition, the hierarchical cluster 

analysis was performed by the Ward method and the cluster analysis by k-means. The 

germination average was 80.81%; the hypocotyl and radicle length characteristics averaged 

9.11 and 11.27 mm, respectively. The average germination after the accelerated aging test was 

75.52%, where the genotypes Piartal and Aurora showed the best results (80.75% and 85.25%) 

respectively. Quinoa genotypes exposed variability in seed vigor, allowing to determine 

differences in germination potential under conditions of high humidity and temperature stress. 

In calculating the thermal units for 13 BBCH scale codes of 12 quinoa genotypes, statistical 

differences were predominant since the beginning of the BBCH-50 reproductive stages, 

classifying the genotypes as early, intermediate and late. The early maturity genotypes and their 

respective ATU for BBCH-89 were BRQ4 (1676.8), BRQ1 (1685) and AUR (1691), 

contrasting with late BLA (2239), BRQ3 (1929.1) and BRQ8 (1895 GDD). The accumulated 

thermal units of BBCH-89 ranged from 1565.25 to 2381GDD, with a difference between the 

later and earlier genotypes of 815.75 GDD. Selected genotypes of existing cultivars are 

different in the accumulation of thermal units, resulting in efficiency in acquiring cultivars to 

scale up quinoa cultivation. The accumulated thermal units explain, to a certain extent, the 

variety of plant maturity cycles in selection. Furthermore, the calculation of ATU for BBCH 

scale codes is an effective tool for predicting the phenological cycle of quinoa. For the 
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evaluation of the physicochemical composition, the moisture content, ash, proteins, 

carbohydrates, crude fiber and lipids were determined. The original data were submitted to 

analysis of variance, using the F test, at a 5% probability level, and the means were compared 

using the Tukey test. Linear correlation analysis (Fischer) (p≤0.01) and (p≤0.05) and 

hierarchical cluster analysis by Ward's method were also performed. It was found that the 

genotypes showed variability in physicochemical characteristics. CHO was the major 

compound present in the seeds, showing an average of 50,16%, the average of the protein was 

10.038%, with emphasis on the P88 genotype with 16.28%. The average of lipids, fiber and ash 

was (3.24%, 14.13%, 6.0%) respectively. CHO revealed a positive correlation with the lipid 

parameter (r = 0.858) and a significant negative correlation with protein. To calculate the 

antioxidant activity, four cultivars were analyzed (Aurora, BRS Syetetuba, Tunkahuan and 

Piartal), using the ABTS method, the results were expressed in grams of Trolox per gram of 

product. The original data obtained were submitted to analysis of variance, using the F test, at 

the level of 5% of probability, and the comparison of means using the Tukey test. All genotypes 

showed statistical differences, with Aurora and BRS Sytetuba having the highest values with 

1.96 and 1.93 mg. Trolox/g quinoa respectively. Quinoa is a highly nutritious option with good 

physicochemical characteristics and antioxidant capacity. In the characterization of agronomic 

and morphological variables of quinoa, research was carried out in Brazil and Colombia. The 

treatments were composed of five genotypes selected from Brazil, one from Colombia and two 

from Ecuador. For statistical analysis, analysis of variance was performed using the F test, and 

the grouping of means using the Scott-Knott test at 5% probability, correlations, application of 

the AMMI model and calculation of genetic parameters. Analysis of variance showed 

significant differences according to the F test at 1 and 5% probability for environments, 

genotypes and the interaction of G x E in all evaluated traits. The genotypes with the greatest 

potential for adaptation to different environments were (BRX2, BRX5, BRX6 and PRIX) with 

average yields above 3151.95 kg ha-1. Low values of broad heritability were found for panicle 

length (31.626%) and grain yield (50.59%) due to the high influence generated by the 

interaction with the environment. AMMI analysis helped to identify genotypes that exhibited 

consistency in higher grain and dry mass yields in all environments. For the hybridization 

between progenies and agronomic characterization of the F2 generation in quinoa, four parents 

were used, two selected from the cultivar BRS Syetetuba (BX4 and BX8), one from the cultivar 

Aurora (A88) and one from the cultivar Piartal (P88). Two methodologies were used to obtain 

hybrids from open-pollinated genetic materials, the first was carried out by sowing in pots and 

the second by means of sowing in the field. Morphological markers were used to identify the 

hybrids. Subsequently, the hybrids were self-fertilized to obtain the F2 generation, which was 

evaluated together with the parents on agronomic characteristics, genetic parameters and 

correlation. It was found that quinoa reached percentage of open pollination between 3.81% 

and 19.88%. The character presence of pigmentation was dominant over the absence of 

pigmentation and presented monogenic inheritance. Among the crosses, the most outstanding 

was the one obtained between P88 x BX4, with grain yield values above 3000 kg ha-1. For all 

traits, high heritability and high coefficients of genetic variation were identified. 
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1. INTRODUÇÃO GERAL 

A quinoa (Chenopodium quinoa) tem sido continuamente selecionada na região andina, 

caracterizando sua expansão gradual desde o provável centro de origem ao redor do lago 

Titicaca entre a Bolívia e Peru (MAUGHAN et al., 2004). Sua expansão ocorreu para o norte 

(Equador, Colômbia e Venezuela) e para o Sul (Chile e Argentina) desde o altiplano aos vales 

e regiões costeiras dos países andinos. No entanto, o processo teria sido lento devido à alta 

variabilidade dos ambientes de cultivo e condições climáticas irregulares na região andina 

(BERTERO et al., 2004). Atualmente, Peru e Bolívia são os principais produtores de quinoa, 

seguidos por Equador e Argentina (PEREZ-REA, 2018). 

O potencial de resistência de muitas espécies subutilizadas como a quinoa e sua 

capacidade para fazer frente a condições adversas tem criado oportunidade de enfrentar 

mudanças climáticas globais (BHARGAVA; DEEPAK, 2016). Essa espécie tem despontado 

como umas das poucas a crescer em extremas condições de altitudes, desde nível do mar até os 

4.000 m; baixa precipitação pluviométrica e aridez (100-300 mm anuais) e baixas temperaturas 

(BAZILE; BERTERO et al., 2014). Ademais, mudanças climáticas globais em curso devem 

afetar negativamente os agro-ecossistemas, reduzindo a disponibilidade de água, a qualidade da 

água, e a produtividade das culturas. Assim, a quinoa deve ter papel de destaque na 

diversificação dos sistemas agrícolas (COULIBALY; SANGARE et al., 2014). 

Segundo o genótipo a quinoa proporciona tolerância para condições de alta salinidade, 

apresentando-se como uma opção para solos marginais e pode implementar- se com sucesso 

para processos de fitoestabilização de solos salinos contaminados com Arsênico (PARVEZ et 

al., 2020). 

Em estudos realizados no México encontrou-se que a quinoa sobrevive a temperaturas 

de -7,8 °C nas fases iniciais a 2.245 m sobre o nível do mar; tolera solos de diferente textura e 

pH, inclusive crescendo em solos muito ácidos e fortemente alcalinos ensejando grande 

adaptação às variações climáticas, com eficiente uso de água, sendo agrupada junto com 

espécies resistentes à mudança climática como a fava, o milho, o amaranto, a cebola dentre 

outras (BOJANIC, 2011). 
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A quinoa pode ser alternativa para proteção do solo em plantio direto pela alta produção 

de biomassa (SPEHAR, 2007). Por apresentar vantagens de baixa necessidade de sementes no 

plantio e contribuir à diversidade do sistema produtivo, apresenta ampla possibilidade de 

utilização na alimentação humana e animal. Portanto, a produção de quinoa tem se tornado 

atrativa, atendendo à demanda de agricultores e consumidores. Seu uso se estende a sistemas 

de produção orgânica e em rotação com outras culturas como cevada, grão de bico e forragens, 

apresentando rendimentos economicamente atrativos em sistemas sustentáveis (WIEME et al., 

2020). As partes não comestíveis da quinoa podem ser uma opção para produção de energia, 

segundo os perfiles de combustão da sua biomassa (BERMEJO et al., 2020). Também é uma 

alternativa ecológica no controle de diferentes pragas devido aos seus conteúdos de saponinas 

que podem atuar como sustâncias toxicas para organismos como a Pomacea maculata na 

cultura de arroz (CASTILLO-RUIZ et al., 2018). 

No Brasil as primeiras tentativas de se introduzir a quinoa em seu domínio como 

segundo cultivo começaram na década de 1990, por avaliação de progênies de híbridos entre 

cultivares do altiplano andino, sensíveis à duração do dia (SPEHAR 2007; SPEHAR et al., 

2011). Em vista do potencial da quinoa, o germoplasma foi aumentado mediante a introdução 

de genótipos com variabilidade desde os países andinos e Estados Unidos, incluindo genótipos 

de vales com sementes grandes e livres de saponinas. Elevada taxa de polinização cruzada na 

savana brasileira permitiu recuperação de plantas híbridas, das quais se derivaram progênies 

avaliadas por agronomia e qualidade nutricional. Estes esforços resultaram em os cultivares 

BRS Piabiru e BRS Syetetuba, obtidos na década de 2000, despertando o interesse pela quinoa 

no Brasil (SPEHAR; ROCHA, et al., 2014). 

Neste contexto, o objetivo desse trabalho foi avaliar e comparar as características 

morfológicas, agronômicas e físico-químicas de diferentes genótipos e híbridos de quinoa, 

selecionados dos cultivares BRS Syetetuba (Brasil), Aurora e Blanca Dulce (Colômbia), Piartal 

e Tunkahuan (Equador), para a identificação de materiais superiores com potencial de 

adaptação em ambientes tropicais em condições do Brasil e da Colômbia. 
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2. REVISÃO DE LITERATURA 

2.1 Origem e importância da quinoa 

A quinoa (Chenopodium quinoa Willd. 2n = 4x = 36) é uma semente andina que 

pertence a um complexo de táxons alotetraplóides que inclui formas selvagens, invasivas e 

domesticadas de todas as Américas temperadas e subtropicais (JELLEN et al., 2015). A origem 

alotetraplóide da quinoa resulto da hibridação das espécies diploides ancestrais de dois grupos 

genômicos diferentes(KOLANO et al., 2016). 

A quinoa pertence à família Amaranthaceae, sub-família Chenopodioideae, segundo a 

revisão filogenética (BREMER et al., 2009) a mesma do espinafre e da beterraba. É uma espécie 

granifera domesticada pelos povos habitantes da cordilheira dos Andes há milhares de anos 

(SPEHAR ; SANTOS, 2005). A mudança dos hábitos alimentícios e a preferência por alimentos 

nutritivos e orgânicos a nível global promoveram o reconhecimento e a revalorização da quinoa, 

dando lugar ao incremento de sua produção. Seu valor nutritivo baseia-se no balanço ideal dos 

aminoácidos de suas proteínas que o convertem num componente ideal nas dietas. 

Adicionalmente, seu conteúdo adequado dos carboidratos, gorduras, vitaminas e minerais que 

incrementam seu valor nutritivo (RODRÍGUEZ GÓMEZ et al., 2021) 

2.2 Folhas 

As folhas são polimórficas em uma mesma planta - as basais grandes, romboides ou 

triangulares, enquanto as superiores, próximo à panícula, são lanceoladas. Sua cor varia do 

verde ao vermelho passando ao amarelo e violeta, dependendo da natureza e importância dos 

pigmentos. As folhas são dentadas na extremidade podendo apresentar até 43 dentes. Contêm 

grânulos na sua superfície, com aparência arenosa, contendo células ricas em oxalato de cálcio, 

capazes de reter água e aumentando a umidade relativa da atmosfera ao redor da folha e 

reduzindo a transpiração (TAPIA, 1990). 

2.3 Inflorescência 

A inflorescência da quinoa é uma forma de panícula, uma vez que o eixo principal é 

terminado por uma flor e de forma semelhante para todos os eixos laterais das ordens secundária 

e terciária (ABDELBAR, 2018). A panícula é de comprimento variável entre 15 a 70 cm, 

localizada no ápice da planta e no ápice dos ramos. Apresenta um eixo principal, eixos 

secundários e eixo terciários. Considerando a forma e posição dos glomérulos (grupos de flores) 

classificam-se em amarantiformes, glomeruladas e intermediárias. No grupo amarantiforme os 
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glomérulos estão diretamente inseridos no eixo secundário, com forma quase retangular, muito 

semelhante aos dedos.  

Na glomerulada os glomérulos estão localizados no eixo terciário que se origina do eixo 

secundário e tomam a aparência arredondada (CURTI et al., 2016). No tipo intermediário os 

glomérulos têm forma não definida (entre retangulares ou arredondados). A longitude dos eixos 

secundários e terciários determina-se a inflorescência pode ser alargada, intermediária ou 

compacta; esta última característica está associada ao tamanho dos grãos, sendo menores, os 

formados em panículas compactas (PANDO; CASTELLANOS, 2016). 

2.4 Flores 

As flores são incompletas, sésseis e desprovidas de pétalas, constituídas por corola 

formada por cinco peças florais tepaloides, sepaloides, podendo ser hermafroditas, pistiladas 

(femininas) e androestéreis. Por esta estrutura pode apresentar reprodução por autogamia ou 

alogamia. A percentagem de alogamia tem se mostrado variável com cerca de 10% de 

polinização cruzada, podendo variar entre 80% (Kancolla), e 17% (Piartal) (MUJICA; et al., 

2001). As flores apresentam, em geral, perigônio sepalóide, rodeado de cristais de oxalato de 

cálcio, com cinco sépalas verdes; androceu com cinco estames curtos, curvos de cor amarela e 

filamentos curtos; o gineceu é bicarpelado com ovário unilocular com um único óvulo 

campilotrópico. A parte basal do ovário contém dois feixes carpelares dorsais, um pequeno no 

lado posterior e o outro grande no lado anterior. As flores hermafroditas, no glomérulo, são 

apicais e sobressaem às pistiladas (ABDELBAR, 2018; MUJICA; et al., 2001). A ocorrência 

das aberrações florais como protandria, amadurecimento precoce das estambres e protoginia, 

quando ocorre o contrário, favorecem polinização cruzada. Ademais flores ginomonóicas são 

encontradas em ramos das partes inferiores das inflorescências. Portanto, observam-se flores 

em diferentes fases de desenvolvimento no mesmo glomérulo. O tamanho das flores é muito 

pequeno, atingindo tamanho máximo de 3 mm para as hermafroditas, enquanto as pistiladas são 

menores, dificultando a realização de cruzamentos e emasculações (MUJICA et al., 2001). 

2.5 Peso de mil sementes 

O peso de mil sementes varia de 1,9 a 4,3 g, em função do genótipo e condições 

ambientais (ALVAREZ et al 1990). No ano 2003, encontrou-se que o peso de sementes varia 

entre 1,2 e 6,0g inclusive para um mesmo ambiente (ROJAS, 2006). Em experimento em campo 
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no Brasil as cultivares BRS Piabiru e BRS Syetetuba possuem peso de 2,42 e 2,90 g 1000-¹, 

respectivamente (SPEHAR ; SANTOS 2005; SPEHAR et al., 2011) ;  

Pesquisas desenvolvidas em altitudes de 1.100 e 1.800m na Colômbia mostraram pesos 

de 1000 grãos entre 2,16g e 2,68g (ANCHICO, 2018). Cultivares avaliadas também na 

Colômbia em altitudes superiores aos 2500m mostraram variabilidade de peso entre 2,52 e 3,45 

g 1000-¹, (DELGADO et al 2009). Os componentes numéricos como número de grãos e peso 

são atributos que permitem interpretar as interseções de genótipo por ambiente (CURTI et al., 

2014).  

2.6 Índice de colheita 

O índice de colheita, ou relação da massa de grãos sobre massa total da planta, mede a 

eficiência produtiva, refletindo a capacidade fotossintética e a efetiva translocação de foto-

assimilados às sementes, sendo influenciada por genótipo, práticas culturais e o meio ambiente 

(BERTERO; RUIZ, 2010). Avaliações de genótipos de quinoa na Bolívia mostraram variações 

entre 0,06 e 0,87 de índice de colheita, com os menores valores para quinoa selecionada nos 

vales e, portanto, pouco adaptadas ao cultivo no altiplano, em contraste com as selecionadas 

nesse ambiente e com valores mais elevados (ROJAS, 2006). 

O índice de colheita de quinoa de experimentos em vários ambientes, variou entre 30 e 

50% dependendo da variedade e ambiente (FAO, 2012). Em pesquisa realizada no Brasil foram 

obtidos rendimentos de 2,3 t ha-1 de grãos, com 7,5 t ha-1 de biomassa total e índice de colheita 

(IC) médio de 31% com a cultivar BRS Syetetuba (SPEHAR et al., 2011). 

Quando o interesse se centra nas interações do genótipo por ambiente para rendimento 

do grão, a pesquisa deve estar dirigida entre o rendimento e seus determinantes fisiológicos 

como a biomassa total acumulada, que permite calcular o índice de colheita. (BERTERO; DE 

LA VEGA et al., 2004; CURTI, DE LA VEGA et al., 2014). Por tanto, as características 

desejáveis em seleção relacionam-se a altos índices de colheita, baixa altura da planta, curta 

duração do ciclo de vida, e o máximo rendimento de semente (BERTERO, 2014). 

2.7 Importância nutricional e aportes potenciais da quinoa à segurança e soberania 

alimentar. 

A situação da produção e distribuição de alimentos no planeta apresenta desafios de 

ampla magnitude aos quatro pilares da segurança alimentar: disponibilidade, acesso, consumo 

e utilização biológica. Neste contexto, a quinoa constitui-se em cultivo estratégico à segurança 
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e soberania alimentar devido à qualidade nutritiva, ampla variabilidade genética, adaptabilidade 

e baixo custo de produção. Este cultivo pode contribuir à segurança alimentar de diversas 

regiões do planeta, especialmente de países onde a população não tem acesso a fontes de 

proteína ou onde as condições de produção são limitadas pela escassa umidade, a baixa 

disponibilidade de insumos e a aridez (BOJANIC, 2011). 

A quinoa apresenta uma grande variação nas propriedades físico-químicas e funcionais 

entre farinhas e amidos isolados de diferentes variedades. Isso pode fornecer uma base para 

uma maior utilização das variedades de quinoa como ingrediente alimentar e também pode 

explicar a variação na qualidade dos produtos (STEFFOLANI et al, 2020). É uma boa fonte de 

proteína, sem glúten (MOTA et al., 2016), adequada para complementar a dieta de certos grupos 

de indivíduos com deficiência nutricional, como pacientes celíacos e diabéticos 

(UJIROGHENE et al., 2019; ALVAREZ-JUBETE, 2010). Além disso, a quinoa é uma boa 

fonte de ácidos graxos saudáveis tais como ácido oleico, linoleico (WANG ; ZHU, 2015), fibra 

alimentar (ABUGOCH, 2009), micronutrientes e compostos bioativos que podem ajudar a 

prevenir uma variedade de doenças (NOWAK et al., 2016). Adicionalmente, possui uma 

composição equilibrada de aminoácidos (AZIZ et al., 2018; WANG ; ZHU, 2015). 

Tabela 1. Comparação dos valores nutricionais de grãos de quinoa (em 100g comestíveis). 

Fonte: (NAVRUZ-VARLI AND SANLIER, 2016). 

  

2.8 Importância da quinoa no Brasil 

As primeiras tentativas de se introduzir a quinoa em seu domínio como segundo cultivo 

começaram na década de 1990, avaliando linhas de híbridos entre cultivares do altiplano 

andino, sensíveis à duração do dia. Estas progênies, com rendimentos maiores que no centro de 

origem, apresentavam sementes pequenas e altos conteúdos de saponina. Em vista do potencial 

Composto Quinoa Arroz Cevada Trigo Milho Centeio Sorgo 

Gordura (g) 6,07 0,55 1.3 2,47 4,74 1,63 3,46 

Proteína (g) 14,12 6,81 9,91 13,68 9,42 10,34 10,62 

Cinzas (g) 2,7 0,19 0,62 1,13 0,67 0,98 0,84 

Fibra (g) 7,0 2.8 15,6 10,7 7.3 15.1 6,7 

Carboidratos (g) 64,16 81,68 77,72 71,13 74,26 75,86 72,09 

Energia (kcal) 368 370 352 339 365 338 329 
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da quinoa, o germoplasma foi aumentado mediante a introdução de uma ampla faixa de 

variabilidade desde os países andinos e Estados Unidos, incluindo acessões dos vales com 

sementes grandes e livres de saponinas. Uma alta taxa de polinização cruzada na Savana 

permitiu uma recuperação híbrida na qual se derivaram progênies de plantas individuais, as que 

foram avaliadas por agronomia e qualidade nutricional. Estes esforços resultaram em os 

cultivares BRS Piabiru e BRS Syetetuba, obtidos na década de 2000, acordando o interesse pela 

quinoa no Brasil (SPEHAR, ROCHA, et al., 2013). 

Têm-se hibridado genótipos agronomicamente superiores para estudar a herança 

genética do tipo de planta, tamanho das sementes, rendimento de semente e do conteúdo de 

componentes orgânicos e minerais, para poder melhorar a eficiência da seleção (ROCHA, 

2008). O cultivo comercial da quinoa, pode ser praticado por agricultores mecanizados de 

tamanho médio a grande e familiares, com dois enfoques diferentes, o segundo sendo orientado 

à produção orgânica (SPEHAR, ROCHA, et al., 2014). 

2.9 Temperatura do ar de desenvolvimento da quinoa 

O processo de seleção natural e humana ocorrido ao longo de milhares de anos, 

paralelamente ao efeito de processos evolutivos naturais devido a mutações e hibridizações 

intra e interespecíficas, deu origem a populações complexas com alta diversidade genética, em 

uma região como a Andina, com inúmeros microclimas muito diversificados, com amplas 

faixas de umidade (muito seca a muito úmida), temperaturas (muito frias a muito quentes), 

altitudes (nível do mar até os 4.000 m), latitudes (aproximadamente 4° LN a 40° LS), diferentes 

tipos de solos e outras variantes relacionadas, determinaram o grande potencial de 

adaptabilidade da quinoa sobre as distintas condições agroambientais (JACOBSEN et al., 

2005). 

Ainda que não se tenham definido temperaturas ótimas para o desenvolvimento da 

quinoa, os valores médios desse situam entre 15 – 20 °C. Entretanto, em temperaturas médias 

do ar de 10 °C, as plantas mostraram desenvolvimento; o mesmo ocorrendo com temperaturas 

médias elevadas em até 25 °C. Os ecótipos originários dos vales apresentaram até 56% de 

perdas no rendimento devido a incidências de temperaturas do ar de -4 °C na anteses, enquanto 

em ecótipos do altiplano as perdas foram de 27% (JACOBSEN et al., 2005). A planta mostrou 

possuir mecanismos de escape e tolerâncias a baixas temperaturas do ar suportando -5 °C na 

fase de ramificação, dependendo do ecótipo e da duração da temperatura mínima do ar).  
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Sua resistência ontogénica ao frio e à seca é muito variável; existem ecótipos que 

resistem -8 °C, como na Bolívia, e sobrevivem 20 dias (temperatura mensal média) (TAPIA, 

2000). Também tem-se demostrado como os gradientes de variabilidade nas respostas ao 

desenvolvimento ao fotoperíodo e à temperatura explicam o ajuste agroecológico dos genótipos 

de quinoa no seu entorno de origem, e como esta resposta afeta a interação de genótipo por 

ambiente (G x E), para o grão em regiões altamente diversas (CURTI et al., 2016) 

Em experimentos na França com 10 genótipos de quinoa de origem boliviana, a baixas 

temperaturas, observou-se diminuição da capacidade de germinação, mas sempre atingindo 

100%, inclusive aos 2 °C. Houve repercussão na velocidade de germinação segundo os graus 

de temperatura utilizada, tendo como resultado germinação em 10 horas a 20 °C e 65 horas a 2 

°C (BOIS et al., 2006). 

As interações entre o fotoperíodo e a temperatura também podem ser importantes na 

limitação do rendimento da semente de quinoa, como demostrado em experimentos de campo 

realizados em Buenos Aires, Argentina, onde as temperaturas no verão excedem os 30 °C 

durante o dia e o fotoperíodo excede 14h, tem demostrado que cultivares procedentes dos vales 

apresentam baixo rendimento. Em contraste, tem-se observado que em temperaturas moderadas 

de verão o fotoperíodo não restringe o rendimento da semente. (BERTERO et al., 1999). 

Tabela 2. Requerimentos de umidade e temperatura do ar dos ecótipos de quinoa segundo as 

regiões agroecológicas. 

Ecótipo Precipitação (mm) Temperatura mínima do ar °C 

Vales 700-1500 3 

Altiplano 400-800 0 

Áreas salinas 250-400 -1 

Baixas altitudes 800-1500 5 

Subtropicais 000-2000 11 

Fonte: (TAPIA, 2000). 

2.10 Altitude de desenvolvimento da quinoa 

A quinoa tem se adaptado a ampla margem de altitude, desde acima de 4.000 m como 

na Bolívia ao nível do mar no Chile, nos últimos anos se tem estudado como nova cultura fora 

de suas áreas de origem (ALI et al., 2018; THIAM et al., 2021, CURTI et al., 2014). 
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A altitude ótima para as quinoas dos vales variou entre 2.000 e 3.400 m, as selecionadas 

no Altiplano mostraram adaptabilidade a altitudes entre 3.800 e 4.000 m (FRIES; TAPIA, 

2007). Em geral, o melhor desenvolvimento do cultivo tem-se entre os 2.800 a 3.900 m para a 

região Andina (BIOVERSITY INTERNATIONAL et al., 2010). Em quinoa semeada ao nível 

do mar houve diminuição do período vegetativo, quando comparada com cultivo na região 

andina, atingindo rendimento de 6.000 kg ha-1 (MUJICA; IZQUIERDO; MARATHEE, 2001). 

No Brasil, a quinoa foi adaptada em condições do Cerrado sobre os 1.000 m de altitude, 

com rendimentos de 2 t ha-1 (SPEHAR, 2007). 

2.11 Distribuição geográfica e ecológica 

No centro de domesticação e dispersão foram definidos cinco grandes grupos de quinoa 

(TAPIA, 1996; TAPIA, 2014): 

Quinoa dos Vales: em altitudes variando de 2.000 a 3.600 m, têm sido cultivadas na 

região central e norte do Peru. A altura de plantas varia de 2 a 2,5 m de altura, com extremos 

de 3,5 m. Em geral são muito ramificadas com períodos vegetativos maiores de 220 dias, 

rendimentos não muito altos, panículas amarantiformes muito laxa e sementes pequenas. Neste 

grupo encontram-se fontes de resistência/tolerância ao míldio (Peronospora farinosa), 

destacando-se as variedades Blanca e Rosada de Junín, Amarilla de Maranganí, Dulce de 

Quitopampa (Colômbia), Dulce de Laso (Equador), Nariño, etc. 

Quinoa do Altiplano: cultivadas às bordas do lago Titicaca, entre os 3.600 a 3.800 m, 

atingindo altitudes maiores, respondem por maior variabilidade morfo-agronômica, com grande 

número de variedades melhoradas. As plantas com altura entre 1,0 e 1,8 m, caule único, 

panícula terminal glomerulada densa, sementes menores que as quinoas dos vales, variáveis em 

sua tolerância ao míldio e ataque de insetos, sendo resistentes a geadas. Em geral, apresentam 

alto conteúdo de saponina, com ciclos entre precoces (130 - 140 dias) a tardios (210 dias). Entre 

as variedades mencionam-se: precoces (Illpa-INIA e Salcedo-INIA); semi-tardias: (Blanca de 

Juli) e tardias (Kancolla, Chewecca, Tahuaco, Amarilla de Marangani). 

Áreas Salinas: plantas de 1 a 1,50 m com caule principal bem desenvolvido, alto 

conteúdo de saponina, frutos com as bordas afiadas, adaptadas a solos salinos e de pH elevado 

(7,5 a 8) precipitação de 300 mm. Os grãos, em geral, são amargos, com elevada percentagem 
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de proteínas, destacando-se a variedade comercial Sajama, com ausência de saponina e grãos 

grandes. Seu período vegetativo dura aproximadamente entre 154 e 170 dias. 

Quinoas do Nível do Mar: cultivadas ao sul de Chile na área de Concepción e Valdivia, 

são plantas com até 2,0 m de altura, apresentando grãos de cor amarela a rosados e amargos, 

são adaptadas a ambientes de fotoperíodos mais longos com climas úmidos e temperaturas mais 

regulares e sobretudo a latitudes dos 40° LS. Destacam-se as variedades Quechuco de Cautin, 

Picharan de Maule, Baer e Litu. 

Quinoas Tropicais e Subtropicais: adaptadas ao cultivo nos vales com altitude entre 

1500 e 2000 m, estas plantas apresentam coloração verde escura na floração tornando-se de cor 

laranja na maturidade, com sementes pequenas da mesma cor, atingindo até de 2,20 m. Estão 

adaptadas a climas subtropicais e a níveis mais altos de precipitação. 

Os trabalhos de pesquisa conduzidos no Brasil permitiram desenvolver um ecótipo, 

produto da seleção em ambiente de Cerrado (SPEHAR, 2007), com destaque para as variedades 

BRS Syetetuba e a BRS Piabiru. 

2.12 Variabilidade genética 

A variabilidade genética da quinoa é considerada uma característica muito importante 

para selecionar e cultivar em diferentes regiões e condições climáticas, influenciadas pelas 

mudanças ambientais (REZZOUK et al., 2020). A quinoa pode apresentar uma ampla variação 

genética inclusive em linhas que têm a mesma origem como mencionado por Bhargava et al., 

(2007), que na avaliação de distintos materiais encontrou variação no comportamento 

agronômico de genótipos bolivianos coletados no mesmo local.  

Em diversos experimentos pode-se evidenciar variabilidade genética em caracteres 

como rendimento de grão, rendimento de massa seca, tamanho de grão, peso de grão, tolerância 

ao estresse abiótico e resistência a doenças (SANTIS et al., 2016; ANCHICO et al., 2020; 

CURTI et al., 2014, BHARGAVA ; OHRI, 2016). Estudos realizados com 117 genótipos em 

dois locais, demostraram maior variabilidade genética do que ambiental para características de 

rendimento de grão, ciclos e índice de colheita (HAFEEZ et al., 2022).  Adicionalmente, 

pesquisas sobre o cálculo do tempo térmico para diferentes estádios fenológicos, demostraram 

viabilidade genética nos ciclos de desenvolvimento da quinoa (ANCHICO-JOJOA et al., 2021). 

Essas variações permitem realizar a seleção e, por conseguinte, estabelecer processos de 



11 
 

melhoramento genético para diversas espécies e diversos caracteres. Entretanto, é necessário 

identificar se as variações dos carácteres são de origem genética ou ambiental (RAMALHO et 

al., 2012). 

2.13 Objetivos de melhoramento genético 

O melhoramento genético da quinoa pode ser alcançado usando vários métodos desde 

os convencionais, como a seleção massal, individual, hibridizações ou cruzamentos, até a 

indução de mutações; que pode ser combinado com ferramentas biotecnológicas modernas 

(BONIFACIO, 2014). 

Os programas de melhoramento genético da quinoa tem se concentrado principalmente 

no desenvolvimento de variedades adaptadas ao meio ambiente (BAZILE et al., 2013). Embora, 

existem poucos programas ativos focados no melhoramento da quinoa (ZURITA-SILVA et al., 

2014). 

Segundo Spehar (2007), a quinoa para sua completa adaptação ao sistema produtivo, 

tem que apresentar características agronômicas de precocidade, ausência de acamamento, 

insensibilidade ao fotoperíodo, baixa ramificação, indeiscência do peritônio e das sementes, 

maturação uniforme, elevado rendimento dos grãos e biomassa, sementes com qualidade e 

elevado peso de 1.000 sementes entre 2 e 3,5g/1000. Adicionalmente, é necessário desenvolver 

novas variedades adaptadas às exigências atuais com características de tolerância à seca, solos 

salinos, tormentas de granizo e a introgressão do fenótipo doce em variedades comerciais 

(MURPHY et al., 2018; BONIFACIO, 2014). 

2.14 Melhoramento genético de quinoa 

O principal objetivo dos produtores de quinoa é o desenvolvimento de cultivares 

adaptadas a diversas regiões com alto rendimento de sementes e boa qualidade dos 

componentes para uso alimentar e industrial. Essas cultivares desejáveis devem combinar 

valiosas características para os agricultores, indústria e consumidores (GOMEZ-PANDO, 

2015). 

Estudos citológicos estabeleceram que C. quinoa é um tetraplóide com número 

cromossômico 2n = 4x = 36 (BHARGAVA ; OHRI, 2016). É o resultado do cruzamento entre 

duas espécies diplóides com uma subsequente duplicação de cromossomos levando ao 

desenvolvimento de um alotetraplóide fértil (MAUGHAN et al., 2006). A poliploidia na quinoa 
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também é um fator importante no melhoramento de plantas, pois pode influenciar a 

compatibilidade reprodutiva, fertilidade e características fenotípicas (GOMEZ-PANDO, 2015).  

A quinoa é uma espécie predominantemente autógama, com taxas variadas de 

hibridização natural (0,5–17%) dependendo da distância de semeadura, sincronia na floração, 

tipos de flores na inflorescência, a proporção de flores hermafroditas em uma planta que pode 

variar de 2% a 99%, a presença de autoincompatibilidade e protoginia, o ambiente e presença 

de agentes polinizadores (GOMEZ-PANDO, 2015; MURPHY, et al., 2018; SILVESTRI, 2000; 

SPEHAR ; SANTOS 2005).  

As metodologias de melhoramento aplicadas na quinoa são variadas. Algumas são 

baseadas em procedimentos clássicos como seleção em massa, individual ou pedigree. No 

entanto, o uso de metodologias baseadas em cruzamentos e retrocruzamentos também gerou 

importantes resultados nas últimas décadas. Mas, os procedimentos a serem utilizados 

dependerão dos objetivos a facilidade e custo de sua implementação (FUENTES, 2008). A 

hibridização em quinoa é incômoda dada a natureza das pequenas flores que impossibilitam a 

emasculação. Apesar dessas dificuldades, a seleção em massa e a hibridização têm sido 

praticadas em quinoa. A abordagem prática pode ser com o uso de marcadores morfológicos 

para distinguir híbrido dos parentais (ATUL BHARGAVA ; OHRI, 2016). 

Alguns métodos de melhoramento genético usados em quinoa são descritos a seguir: 

Seleção: na quinoa se estabeleceram metodologias para processo de seleção individual 

e massal, as quais tem originado a obtenção de novas cultivares com excelentes características 

agronômicas, nutricionais e agroindustriais.  

Seleção massal: este método consiste na seleção de um grande número de plantas 

superiores com fenótipo semelhante. Suas sementes são colhidas e misturadas para constituir a 

nova variedade. A seleção em massa é aplicada várias vezes na mesma população para melhorar 

o desempenho da população base, pois as cultivares selecionadas em massa podem conter uma 

variação genética considerável. Cultivares desenvolvidos por seleção massal têm ampla 

adaptabilidade, ampla base genética e estabilidade de rendimento por um longo período de 

tempo (MURPHY et al., 2018). Caracteres como altura da planta, cor da planta e da semente, 

tamanho da semente, resistência a doenças, teor de saponina e ciclo de vida foram considerados 

no processo de seleção em massa (GOMEZ-PANDO, 2015; MURPHY et al., 2018). As 

cultivares mais importantes economicamente desenvolvidas por seleção massal são 'Real' 
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(Bolívia), 'Baer' (Chile), 'Dulce de Quitopamba' (Colômbia), 'Pasankalla', 'Chewecca', 'Blanca 

de Juli', 'Amarilla de Marangani, 'Blanca de Junín', 'Rosada de Huancayo' e 'Blanca de 

Hualhuas' (Peru) (GOMEZ-PANDO, 2015). 

Seleção individual: consiste na seleção de plantas com caraterísticas desejáveis e semear 

uma única inflorescência por linha. Os descendentes são avaliados e selecionados dentro e entre 

linhas para caracteres em consideração (GOMEZ-PANDO, 2015; MURPHY et al., 2018). Tem-

se realizado algumas modificações para esse método denominado inflorescência-linha, segue o 

mesmo procedimento descrito anteriormente, mas com a diferença do controle da 

autofecundação da inflorescência em cada ciclo. Esse procedimento repetido por dois ou mais 

ciclos é suficiente para atingir a homogeneidade (BONIFÁCIO, 2014).  

Hibridação: os processos de cruzamento de quinoa podem ser feitos no campo e na 

estufa, embora, é muito importante ter condições ambientais favoráveis para o crescimento e 

desenvolvimento das plantas (PETERSON et al., 2015). Técnicas de emasculação e polinização 

artificial são muitas vezes simples procedimentos em muitas culturas, mas são bastante 

trabalhosos na quinoa devido às suas características de inflorescência e tamanho de flor 

extremamente pequeno (MURPHY et al., 2018). 

 Para os processos de hibridação é muito importante a seleção dos genitores que 

dependerá dos objetivos do programa e da disponibilidade de genótipos para atender aos 

objetivos específicos. Cruzar dois genótipos com características complementares é uma prática 

comum. Características valiosas estão espalhadas entre germoplasma de diferentes origens, 

como ecótipos livres de saponina que possuem sementes de tamanho pequeno a médio e 

ecótipos amargos que possuem sementes grandes; tolerância/resistência ao míldio 

(Peronospora variabilis) que está presente nos ecótipos do Vale combinados com caules 

ramificados e um longo ciclo de vida; os ecótipos do altiplano são suscetíveis ao míldio, mas 

têm um único caule e amadurecem mais cedo. Todos esses caracteres podem ser combinados 

em um genótipo usando hibridização e seleção subsequente (GOMEZ-PANDO, 2015).  

Existem alguns ensaios nos quais, realizaram cruzamentos utilizando a esterilidade 

masculina, onde a progenitor feminino selecionado foi colocado ao lado da planta masculina 

estéril. Esse método é simples e pode ser usado para um único ou alguns cruzamentos em 

estufas, onde a contaminação do pólen pode ser minimizada ou evitada inteiramente (WARD ; 

JOHNSON, 1992). Existem vários outros métodos que podem ser empregados, como a 

emasculação manual ou por imersão em água quente (PETERSON et al., 2015). Processo de 



14 
 

retrocruzamento também tem sido realizados para melhorar caracteres de quinoa, usando 

genótipos que apresentam características desejáveis, porém, tem deficiência de outras. 

Adicionalmente, esse método torna-se útil para limpar genes não desejados de progênies obtidas 

de cruzamentos entre genótipos cultivados e silvestres (BONIFACIO, 2006). 

Mutagêneses: o uso de mutagênese para selecionar características pode ser mais rápida 

e com menor uso da terra e outros recursos. A vantagem de técnicas nucleares como 

mutagênese, em comparação com métodos convencionais como hibridização e seleção 

recorrente, é que um único ou poucos caracteres podem ser direcionados para melhoramento 

em cultivares locais ou nativas que são superiores em muitos caracteres (GOMEZ-PANDO, 

2015).  

O primeiro trabalho sobre mutagênese em quinoa foi relatado no Peru (MURPHY et al., 

2018), apresentando resultados como retardo nos processos de germinação nas primeiras 

gerações, redução de altura de plântula, comprimento de raiz e desenvolvimento foliar, 

alterações nas folhas dos cotilédones, número de ramos, comprimento do pedicelo, duração do 

ciclo de vida, cor do caule e da folhagem, morfologia das folhas e inflorescência. Esses 

Mutantes identificados com ciclo de vida reduzido, podem ser benéficos considerando que 

algumas das cultivares atuais têm ciclo longo atingindo mais de 7 meses em campo com o 

florescimento e o tempo de maturação dos grãos sob condições climáticas adversas (seca e 

geada) que reduzem significativamente o desempenho. Adicionalmente, os mutantes 

identificados com redução na altura das plantas serão muito úteis, pois reduzirão a alta 

tendência ao acamamento e poderão melhorar o rendimento (GOMEZ-PANDO ; BARRA, 

2013).  

2.15 Interação genótipo por ambiente  

A interação genótipo por ambiente (G x E) pode ser definida como o comportamento 

diferencial relativo que os genótipos apresentam quando submetidos a diferentes ambientes; ou 

expressa em outros termos, é a incapacidade de um genótipo responder de forma semelhante 

quando plantado em vários ambientes (VALLEJO, 2016). O qual relaciona-se com as condições 

climáticas e todos os fatores genéticos e fisiológicos que determinam o crescimento e 

desenvolvimento das plantas (WARDOFA et al., 2019). A G x E influencia significativamente 

os processos de melhoramento genético, porque uma alta interação pode reduzir ganhos de 
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seleção e impedem a identificação de cultivares superiores (CEBALLOS-AGUIRRE et al., 

2021).  

Pesquisas realizadas em diferentes locais e datas tem demostrados que a quinoa 

apresenta uma forte interação do (G x E) para o rendimento de grão, rendimento de massa seca, 

índice de colheita, tamanho do grão, peso do grão e o ciclo fenológico (ALI et al., 2018; CURTI 

et al., 2014; BERTERO et al., 2004; THIAM et al., 2021). Assim Bertero et al (2004), avalio 

os efeitos da interação genótipo (G) e genótipo x ambiente (G x E) para o rendimento de grãos, 

seus determinantes fisiológicos e o tamanho de grão da quinoa, envolvendo um conjunto 

diversificado de 24 cultivares testadas em 14 locais sob irrigação, em três continentes. Os 

efeitos da interação G x E observados ao longo do ciclo da cultura, tiveram grande influência 

no desempenho médio das cultivares e na forma das interações (G × E) observadas para 

biomassa e rendimento de grão. Por outro lado, Curti et al., (2014), avaliou para 12 genótipos 

o rendimento de grão, seus determinantes e componentes fisiológicos e os dias de floração 

exibidos em seis ambientes da Argentina. Tendo como resultado que houve interação G x E 

para rendimento de grãos, índice de colheita e número de grãos.  

Adicionalmente, Ali et al., (2018), realizou avaliações de cinco genótipos de quinoa em 

dez ambientes, incluindo condições irrigadas e de sequeiro no Egito. Tendo como resultado, 

que houve interação significativa para variáveis de rendimento de grão, altura de plantas, 

rendimento de massa seca, tamanho do grão e índice de colheita. Além disso, determinaram a 

estabilidade dos genótipos em cada local. Thiam et al., (2021), avaliou a adaptação de 14 

variedades e linhagens de quinoa de quatro origens diferentes por meio de 14 caracteres 

agromorfológicos em cinco locais agroclimáticos contrastantes, na parte central de Marrocos. 

Encontrando, que houve interação significativa de G x E para o rendimento de grãos, índice de 

colheita, peso de 1000 grãos e tolerância ao míldio causado por Peronospora farinosa. As altas 

interações do G x E encontradas em diversos ambientes, tem influenciado os processos de 

avanço do melhoramento genético da quinoa (BERTERO et al., 2004). Quando são avaliados 

diferentes genótipos em diferentes ambientes, pode formar subconjuntos entre ambientes e 

genótipos para estabelecer processos de seleção a condições especificas (CURTI et al., 2014).  

2.16 Análises multivariadas  

Em um sentido amplo, a análise multivariada refere-se a qualquer método estatístico 

que analisa simultaneamente múltiplas características em cada um dos indivíduos ou amostras 



16 
 

sob investigação (CAYUELA, 2011). Essas Análises, vem sendo comumente empregadas para 

a discriminação de genótipos em processos de melhoramento genético (GRIGOLO et al., 2018). 

Entre as análises multivariadas existem os métodos de interdependência como os componentes 

principais (CP), os quais são uma ferramenta de análise de dados que tem como objetivo 

identificar a base mais significativa para expressar um conjunto de dados (KURITA, 2020). 

Assim, permitem simplificar a estrutura multivariada dos caráteres, dessa forma, pode-se 

encontrar a dispersão gráfica dos genótipos em dois ou três eixos, coordenados e, portanto, 

ajudam à visualização de grupos e genótipos mais ou menos divergentes (RESENDE, 2007). 

 Existem outras análises que agrupam os indivíduos chamadas análises de agrupamento 

ou clusters, os quais, devem apresentar uma máxima homogeneidade dentro do grupo e a 

máxima heterogeneidade entre os grupos (FARIA et al., 2012). Além disso, para o estudo da 

interação entre diferentes variáveis podem-se usar o modelo de método de efeitos principais 

aditivos e interação multiplicativa (AMMI), esse modelo é uma extensão da ANOVA, muito 

utilizada na interação de genótipo por ambiente (G x E). O qual, combina a ANOVA para 

efeitos principais do genótipo e ambiente com análise dos componentes principais (CP) das 

interações (G x E) (SHARIFI et al., 2017). Entre outros métodos dos modelos estatísticos 

multivariados tem-se a correlação que permite o cálculo de relações lineares entre dois grupos 

de características (VERGARA et al., 2021). Permitindo assim, determinar a correlação entre 

características para conseguir um maior entendimento da relação entre grupos de caracteres de 

interesse agronômico (FILHO et al., 2012). 

2.17 Escala BBCH (Biologische Bundesanstalt Bundessortenamt und Chemische 

Industrie) 

Os princípios básicos da escala fornecem o mesmo código para os estádios fenológicos 

semelhantes de cada espécie vegetal. Esses estágios são claros e facilmente reconhecidos por 

características morfológicas externas. Características pós-colheita ou armazenamento e 

tratamentos de sementes antes do plantio, que são particularmente importantes para os 

agricultores, também são codificados pela escala BBCH (FERRER-BLANCO et al., 2022). 

Além disso, a escala BBCH é muito útil na agricultura para determinar o momento de aplicação 

de nutrientes e produtos químicos e, no melhoramento de plantas, permite definir a maturação 

da colheita e realizar polinizações controladas ( SOUZA, 2017). 

Sosa-Zuniga et al., (2017), fez a discrição da escala BBCH para a quinoa, definindo os 

seguintes códigos: estádio de crescimento principal: Germinação (BBCH 0 até BBCH 09); 
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desenvolvimento foliar (BBCH 10, até BBCH 19); formação de brotos laterais (BBCH 20, até 

BBCH 29); alongamento do caule (BBCH 30); desenvolvimento de partes vegetativas colhíveis 

(BBCH 40); emergência da inflorescência (BBCH 50,51,59); floração (BBCH 60,67,69); 

desenvolvimento do fruto (BBCH 70); amadurecimento (BBCH 81,85,89) e senescência 

(BBCH 91,93,95,97,99). A quinoa apresenta variação no tempo de desenvolvimento dos 

estádios fenológicos, segundo o genótipo e condições ambientais, apresentando sensibilidade à 

temperatura (ANCHICO-JOJOA et al., 2021).  

2.18 Cálculo da somatória térmica 

Cada fase do desenvolvimento requer um mínimo de temperatura acumulada para 

completar e passar à fase seguinte. Este total chama-se tempo térmico, soma térmica, ou 

graus/dia (°Cd) (PARRA-CORONADO et al., 2015). 

O conhecimento dos fatores ambientais que regulam a duração do desenvolvimento dos 

cultivos constitui elemento indispensável para predizer seu comportamento agronómico e o 

rendimento em regime climático conhecido. Ademais, os fatores ambientais relevantes na 

definição do ciclo dos cultivos são a temperatura e o fotoperíodo. Sua importância relativa 

depende da sensibilidade das plantas em cada fase. Adicionalmente a temperatura é o fator 

ambiental com maior impacto relativo sobre a duração do desenvolvimento da quinoa 

(BERTERO, 2014). 

Unidades térmicas, também conhecidas como acumulação de graus-dia e unidades de 

calor, são uma maneira de incorporar temperatura e tempo em uma medida para quantificar a 

taxa de crescimento da planta em resposta à temperatura. O cálculo das unidades térmicas 

permite definir as unidades térmicas acumuladas (ATU) para cada fase de crescimento e 

desenvolvimento das plantas (RENATO et al., 2013). ATU tem sido empregado com sucesso 

na agricultura, principalmente em estudos fenológicos.  

O emprego do cálculo de unidades térmicas pode ser útil na previsão das fases de 

crescimento e desenvolvimento das plantas, como emergência, crescimento inicial, iniciação 

floral, período reprodutivo e suas subdivisões (ANCHICO-JOJOA et al., 2021). As unidades 

térmicas podem ser uma ferramenta para determinar a época de semeadura e colheita de culturas 

afetadas pela mudança climática. O aumento da temperatura acelera as fases, portanto, usar 

apenas o número de dias não é suficiente para avaliar o crescimento e desenvolvimento das 

fases (SHARMA et al., 2021). Variações na temperatura do ar podem antecipar os estádios 
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fenológicos, tornando os eventos de crescimento das culturas menos imprevisíveis quando 

medida em número de dias (SOUZA et al., 2017). No cálculo das unidades térmicas, deve-se 

considerar a temperatura base (BT), que é específica para cada espécie de plantação. Na quinoa, 

foi relatado que a BT parece variar de acordo com a fase fenológica (GARCÍA-PARRA et al., 

2020). 

2.19 Características dos genótipos  

BRS Syetetuba: foi adaptada ao Brasil por seleção de progênies provenientes da 

população Q4, originária dos vales equatorianos. O genótipo foi uniformizado em suas 

características agronômicas, recebendo o nome de BRS Syetetuba. Em experimentos de verão 

e entressafra, apresentou rendimentos de 2,3 t ha-1 de grãos e 7,5 t ha-1 de biomassa total, em 

120 dias, da emergência à maturação. Estes resultados superaram aqueles alcançados pelas 

cultivares padrões BRS Piabiru e Kancolla. Os grãos são livres de saponina e têm peso médio 

de 2,9 g/1000 sementes (SPEHAR; ROCHA et al., 2011). 

Tunkahuan: a variedade INIAP Tunkahuan, foi obtida por seleção em germoplasma 

coletado na província do Carchi (Equador) em 1985. Em 1986 identificou-se como linha 

promissora, integrando o banco de Germoplasma do Departamento Nacional de Recursos 

Filogenéticos do INIAP, com o código ECU 0621. Foi avaliada em diferentes ambientes da 

Serra equatoriana pelo Programa de Cultivos Andinos, demonstrando ampla adaptabilidade em 

áreas situadas entre 2.400 e 3.200 m de altitude, sendo recomendada ao cultivo em 1992. 

 Nas condições andinas, apresenta 144 cm de altura de planta, 20 a 60 cm de 

comprimento da panícula, com ciclo de 150 a 210 dias, planta púrpura e panícula amarelo 

alaranjada, glomerulada, grão branco, tamanho de grão de 1,7 a 2,1 mm, baixo conteúdo de 

saponina (0,06%) e 15,73% de proteína, tolerância ao míldio, ligeiramente susceptível à seca 

e geadas, tolerância ao excesso de umidade e a granizo, com rendimento médio de 2.200 kg ha-

1 (NIETO, 1992) 

Blanca Dulce de Jericó: procedente de Boyacá (Colômbia), é de porte alto, semitardío, 

com ramificação aberta desde a base e panícula de cor branca e rosada (SAÑUDO, 2005).  

Piartal: é originaria da província do Carchi, norte de Equador. Planta de cor púrpura, 

pode chegar até os 240 cm de altura e apresenta susceptibilidade ao míldio. O grão é branco 

opaco, de aproximadamente 2 mm de diâmetro (ALVAREZ; RUTTE, 1990). 
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Aurora: cultivar selecionado pela Faculdade de Ciências Agrícolas, Universidad de 

Nariño, com adaptação entre os 2.300 e 3.000 m de altitude. A variedade Aurora é conceituada 

precoce, entre 85 e 140 dias. Seu porte é mais baixo que o da Tunkahuan, com um tamanho de 

90 cm a 130 cm, sua produção está entre 1800 e 2400 kg ha-1 (SAÑUDO, 2005). 
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AVALIAÇÃO DA QUALIDADE FISIOLÓGICA DE SEMENTES DE QUINOA 

RESUMO 

As variações na qualidade das sementes e os escassos estudos de vigor têm sido fatores 

limitantes no estabelecimento da cultura em diferentes regiões de sua origem andina. O presente 

estudo teve como objetivo avaliar a qualidade fisiológica de sementes de quinoa, de genótipos 

do Brasil, Colômbia e Equador. A pesquisa foi realizada no Laboratório de Tecnologia de 

Sementes da Universidade de Brasília, Brasil, por meio dos testes de germinação, comprimento 

de hipocótilo, radícula e teste de envelhecimento acelerado. Dezoito genótipos selecionados de 

diferentes cultivares foram avaliados pelo Teste F e Scott-Knott. Além disso, a análise 

hierárquica de cluster foi realizada pelo método Ward e a análise de cluster por k-means. A 

média de germinação foi de 80,81%; as características de comprimento do hipocótilo e da 

radícula apresentaram média de 9,11 e 11,27 mm, respectivamente. A média de germinação 

após o teste de envelhecimento acelerado foi de 75,52%, com melhores resultados para os 

genótipos Piartal e Aurora. Os genótipos de quinoa apresentaram variabilidade no vigor das 

sementes, permitindo determinar diferenças no potencial de germinação em condições de alto 

estresse de umidade e temperatura. A aplicação de métodos desenvolvidos para análise de 

sementes de quinoa a 25 °C e 4 dias tem se mostrado eficaz na triagem de qualidade. Avaliações 

de qualidade de sementes de quinoa permitem definir limites de tolerância a condições adversas, 

facilitando a seleção em programas de melhoramento.  

Palavras-chave: Teste de envelhecimento acelerado, Chenopodium quinoa, Germinação, 

Seleção, Vigor. 
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EVALUATION OF THE PHYSIOLOGICAL QUALITY OF QUINOA SEEDS 

ABSTRACT 

The variations in seed quality and scarcity vigor studies have been limiting factors in crop 

establishment at different regions of its Andes origin. The present study aimed to evaluate the 

physiological quality of quinoa seeds, from cultivars of Brazil, Colombia and Ecuador. The 

research was conducted in the Seeds Technology Laboratory of the University of Brasília, Brazil, 

through the tests of germination, hypocotyl and radicle length and accelerated aging test. 

Eighteen genotypes selected from different cultivars were evaluated using the F Test and Scott-

Knott. In addition, hierarchical cluster analysis was performed using the Ward method and 

Cluster analysis by k-means. The germination average was 80.81%; the hypocotyl and radicle 

length characteristics showed an average of 9.11 and 11.27 mm, respectively. The average 

germination after the accelerated aging test was 75.52%, with better results for the genotypes 

Piartal and Aurora. Quinoa genotypes showed variability in seed vigor, allowing determining 

differences in germination potential at high stress conditions. The application of methods 

developed for the analysis of quinoa seeds at 25°C and 4 days has been effective in 

screening for quality. Seed quality assessments in quinoa allow defining limits of tolerance to 

adverse conditions, facilitating selection in breeding programs. 

Key words: Accelerated aging test, Chenopodium quinoa, Germination, Selection, Vigor 
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1. INTRODUCTION 

Quinoa (Chenopodium quinoa Willd.) is a plant in the Amaranthaceae family, 

subfamily Chenopodioideae, as well as spinach and beets (Spehar et al., 2014). It has been 

cultivated for many centuries in the Andean countries, with greater predominance in Peru and 

Bolivia (Pereira et al., 2019). Due to its high content of vitamins (A, B2, E), minerals (Ca, Fe, 

Cu, Mg and Zn) and the stability of its amino acids, the cultivation of quinoa has expanded 

in different regions (Schabes and Sigstad, 2005). Currently, it is being cultivated in countries 

like Canada, China, England, Australia, India, Pakistan, United States, among others (Aziz et 

al., 2018). 

The first attempts to introduce quinoa in Brazil, as a cultivated plant, began in the 1990s, 

evaluating hybrid lines between cultivars from the Andean altiplano, sensitive to the day length 

(Spehar et al., 2014). With the potential, quinoa germplasm was increased by introducing 

genotypes with higher genetic variability, coming from several countries, such as the Andes 

and the United States, including genotypes with large saponin-free seeds. The high rate of cross-

pollination in the savanna allowed the recovery of hybrid vigor and the generation of progenies 

from individual plants, in which agronomic characteristics and nutritional quality were 

evaluated (Spehar et al., 2014). 

These efforts resulted in the cultivars BRS Piabiru and BRS Syetetuba (Spehar et al., 

2014). However, recently, these first cultivars showed seed quality problems (Souza et al., 

2017a). Quinoa seeds are of the achene type, and have an external structure made of dead cells 

that surround the seeds (Burrieza et al., 2014), which can interfere with their germination 

(Souza et al., 2017a). Therefore, it is still necessary to assess seed germination and 

identification, to detect differences in the physiological potential, seeking to select high-

performance materials for successful agricultural production (Marcos Filho, 2015). Climate 

change and population growth generate the need to use cultures and genotypes resistant to biotic 

and abiotic stress, with high yield and high nutritional properties (Ruiz et al., 2017). Thus, the 

cultivation of quinoa can be a solution to increase food for the population, since it has great 

resistance to adverse production conditions. 

In laboratory conditions, at 20 and 30 °C, the germination of quinoa seeds is optimized 

using absorbent paper, with an initial counting at two days and a final at four days. These 

standards have been used aiming at genotype characterization and selection in the tropical 

savannahs. They have been developed in conjunction with the accelerated ageing test, which 
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comprises various molecular processes, causing degradation of large seed molecules related to 

germination and vigor (Roach et al., 2018). In general, vigorous seeds have shown resistance 

to the stress factors, exhibiting longer longevity and higher field emergence (Marcos Filho, 

2015). 

The aim of this study was to evaluate the physiological quality of quinoa seeds of the 

valley-type cultivars originated in Brazil, Colombia and Ecuador, with the purpose of finding 

variability in vigor characteristics, allowing to determine differences in germination potential 

under high stress conditions. 
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2. MATERIALS AND MÉTHODS 

The experiment was conducted in the Seed Technology Laboratory of the Faculty of 

Agronomy and Veterinary Medicine, University of Brasilia, Campus Darcy Ribeiro, Brasilia, 

DF, Brazil. Seeds of quinoa progenies selected in Brazil were grown in 2018, Departamento 

del Cauca, Comlombia Ecoaldea Fundamor, Santander de Quilichao, located at 1,100 m 

altitude, 3° 0 '30 "NL and 76° 29' 2" WL and Hacienda Prosperidad, Popayán, 1,850 m 

altitude, at 2° 27'NL and 76° 37' 18 " WL. The respective mean temperatures of the two 

locations were 21C and 19°C. 

Plants harvested manually when seeds matured, contained approximately 20 to 30% wet 

base (w.b.) moisture and let dry at environment conditions until reached 12% w.b., being 

threshed and cleaned before storage in cold chamber at 10°C. Before proceeding with tests, 

seeds were immersed in 2% sodium hypochlorite solution for 10 min and rinsed with distilled 

water to prevent infection by possible seed borne fungi. A brief description of genotypes used 

in experiment is as follows: (a) Aurora, cultivar selected by the Facultad de Ciencias 

Agrícolas, Universidad de Nariño, Colombia, adapted to 2,300 to 3,000 m altitude, having 

short cycle (110 days to maturity) and average plant height of 1.15 m. Similar to BRS 

Syetetuba, the perigonium opens at maturity, exposing the white colored grains with diameter 

smaller than 2 mm (Sañudo et al., 2005). (b) Blanca de Jericó, selected in Boyacá, Colombia at 

3,100 m altitude, average plant height of 1.70 m, yellow panicle at maturity, with white pericarp 

and low saponin content (Montes et al., 2018). (c) BRS Syetetuba, cultivar developed in Brazil 

at 1,100 m altitude, with an average plant height of 1.8 m and a yellow panicle at maturity, 3.0 

g for the weight of 1,000 seeds, 18 g of protein per 100 g seeds, white pericarp and saponin 

absence; at maturity, the external structure of the perigonium that involves the fruits, opens and 

makes them visible at maturity (Spehar et al., 2014). (d) Piartal cultivar, selected in the Carchi 

province, Northern Ecuador, at 2,900 m altitude, with an average plant height of 2.0 m, purple 

panicle at maturity and white fruits with 2 mm in diameter, these being susceptible to downy 

mildew (Peronospora farinosa f.sp. chenopodii) (Alvarez et al., 1990). 

Progenies of selected individual plants were obtained: BRS Syetetuba 8T1S, 8T2S, 

8T1P, 8T2P, 4T1S, 4T2S, 4T1P, 4T2P and ST; Blanca de Jericó BLA; Piartal PT1S, PT2S, 

PT1P and PT2P; and Aurora AT2S, AT1P, and AT2P. All cultivars and progenies have typical 

quinoa shape, cylindrical and flat achene fruit which has been treated as seed. 
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Seeds of selected progenies were placed on blotter paper sheets, previously humidified 

with distilled water 2.5 times the paper dry weight in 11 × 11 × 3 cm plastic box (Gerbox), 

moved to biochemical oxygen demand chamber (BOD), set at 25°C, on 75° inclination angle, 

being kept for 48 h (Nakagawa, 1999; Souza et al., 2017a). 

For the accelerated ageing test, 250 seeds taken for each progeny and distributed in a 

single layer arranged stainless-steel screen inserted in plastic boxes (Gerbox) covered with a 

lid, containing 40 mL of distilled water in BOD, regulated to 41 ± 1°C for 24 h (Barbosa et al., 

2011). Each treatment was tested individually to avoid possible interference that could be 

caused by position in chamber. At the end of exposure, a sample of 200 seeds was taken for 

each progeny and divided in four subsamples for germination test. 

The experimental design consisted of a complete randomized block design with four 

repetitions of 50 seeds each. The following characteristics were evaluated 48 h after the 

beginning: first count germination (G1), germination rate (% G - primary root emission), radicle 

length (mm) and e hypocotyl length (mm). 

The data were subject to analysis of variance and significance of treatments assessed by 

F test (p ≤ 0.05 and p ≤ 0.01), while means were compared by Scott-Knott (p ≤ 0.05). The 

statistical analyses were conducted in SISVAR 5.3 program (Ferreira, 2011). Similarities 

among genotypes were assessed by hierarchical cluster (Ward, 1963) and clusters compared by 

k-means (Mac Queen, 1967). 
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3. RESULTS AND DISCUSSION 

The progenies were significantly different for germination in both standard and 

accelerated ageing test, radicle length and hypocotyl length as shown by the F test from the 

analysis of variance (Table 1). 

The low value coefficient of variation demonstrates experimental precision in controlled 

conditions. Germination rate mean for all progenies was 80.81%, although seeds of progenies 

BLA and 4T2S had considerably lower germination values (Table 2). 

The comparatively lower germination rate of genotypes BLA and 4T2S may have been 

related to high moisture field conditions in Santander de Quilichao at their seed maturity. The 

field is located at 1,100 m altitude, with mean temperatures of 21°C. Therefore, under lower 

mean temperature, seed quality is expected to be high, confirmed by the accelerated ageing test.  

Table 1. Analysis of variance for standard germination test (SGT), radicle length (RL), 

hypocotyl length (HL) and accelerated ageing germination test (AGT) for quinoa genotypes. 

**Significant at p≤ 0.01; *Significant at p≤ 0.05. 

Quinoa seeds are liable to variations in temperature and moisture, relating to rapid 

deterioration (Spehar et al., 2014). 

Immediately after harvesting, drying, and cleaning, seeds had grain moisture lowered to 

12%, before being stored in cold chamber at 10°C (Souza et al., 2017b). This procedure 

justifies the high germination rates higher than 70% for most progenies. Moreover, the lower 

germination rate for the seeds submitted to accelerate ageing test indicates that some progenies 

are more liable to lose germinability under moisture and temperature stress at maturity. This has 

been shown by statistical differences picked up by Scott-Knott test of means. Germination rate 

was an indication of germinability not always associated to seedling vigor, as measured by 

hypocotyl length and radicle length. 

The progenies PT2P, PT1P, 4T1P, 8T1P and AT2P had the best germination rate, 

confirmed by the accelerated ageing test. The storage at 10°C assured their seeds kept the 

quality associated with cropping, harvesting, drying, and processing conditions (Souza et al., 

2017b). In addition, progeny selections PT2P and PT1P from cultivar Piartal of Northern 

Variable SGT (%) RL (mm) HL (mm) AGT (%) 

F 16.18** 12.43** 8.95** 12.79** 

Overall mean 80.81 31.7 42.49 75.52 

CV (%) 7.11 9.11 11.27 8.77 
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Ecuador with germination rates of 97 and 96% and respectively 97 and 88% after being exposed 

to AGT. When seeds are mature under low moisture in the field, it has been found that they 

keep high germination and vigor (Spehar et al., 2014). This was confirmed by radicle length, 

whereas the hypocotyl length was relatively smaller than progenies derived from BRS Syetetuba 

and Aurora cultivars. This is an indication of their common origin as BRS Syetetuba was first 

selected progeny 4.5 from quinoa population of Northern Ecuadorian valleys (Spehar and 

Rocha, 2009). Similar results were obtained with five batches of BRS Syetetuba (Souza et al., 

2017a). The Colombian Aurora had also high germination rates AT1P: 86.50% and AT2P: 

89% (Table 2).  

Table 2. Means for cultivar selected plant progenies seeds evaluated by standard 

germination test (G), hypocotyl length (HL), radicle length (RL) and Accelerated ageing 

germination test (AGT). UnB, Brasília-DF, Brazil, 2019. 

Cultivar / Variety Progeny G HL (mm) RL (mm) AGT (%) 

BRS Syetetuba 

4T1S 74 c 30 b 39 b 78 a 

4T2S 65 d 31 b 34 c 71 b 

4T1P 94 a 37 a 50 a 79 a 

4T2P 76 c 31 b 42 b 64 b 

8T1S 69 c 38 a 31 c 68 b 

8T2S 72 c 38 a 36 c 65 b 

8T1P 92 a 37 a 51 a 80 a 

8T2P 88 b 39 a 50 a 55 c 

ST 88 b 31 b 47 a 89 a 

Aurora 

AT1S 77 c 30 b 36 c 80 a 

AT2S 78 c 28 b 42 b 78 a 

AT1P 87 b 34 a 47 a 76 a 

AT2P 89 b 35 a 51 a 89 a 

Piartal 

PT1S 81 c 29 b 47 a 78 a 

PT2S 78 c 26 c 44 a 78 a 

PT1P 97 a 24 c 40 b 97 a 

PT2P 98 a 26 c 50 a 88 a 

Blanca de Jerico BLA 54 e 26 c 30 c 51 c 

*Means followed by same letter in column are not statistically different by Scott-Knott test (p = 0.05). 
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This cultivar was selected in Nariño, on similar climatic conditions as neighboring 

Ecuador, and described as having high quality seed quality (Montes et al., 2018). Thus, 

hypocotyl length used to define seed quality in quinoa (Anzooman et al., 2018) does not hold 

true for the progenies of this experiment. 

Evaluations on the fourth day of experiment, confirmed as the best for discriminating 

for seed quality (Souza et al., 2017a). Genotypes originated in high moisture stress environment 

have shown best results for standard germination test at the fourth day (Makinen et al., 2014). 

The high imbibition capacity of seeds leads to rapid radicle protrusion, between 6 and 12 h, 

after being exposed to moisture (Makinen et al., 2014; Souza et al., 2017b). Quinoa originated, 

evolved, and was domesticated in environment of low temperature and moisture. Therefore, its 

adaptation to high moisture and temperature depends on selection for seed quality under these 

conditions (Spehar et al., 2014). 

The significant higher value for hypocotyl length in genotypes derived from BRS 

Syetetuba (Table 2), confirmed results in other study (Souza et al., 2017). This contrasts with 

results of native Argentinian native accessions, for which hypocotyl length varied between 

13.93 and 22.15 mm, much lower than the ones of this experiment (Curti et al., 2010). 

As for radicle length, there were statistical differences within and among progenies 

(Table 2). In all progenies, the radicle had ≥ 2 mm length, similar to the obtained in experiment 

using LED and fluorescent light (Sanoubar, 2018). 

Progenies derived from BRS Syetetuba had higher radicle length as T1P 51.35 mm, 

8T2P 50.15 mm and 4T1P 50.17 mm, followed by progenies of Colombian cultivar Aurora as 

AT2P 50.47 mm and Ecuadorin Piartal PT2P 49.62 mm. Their possible common genealogy 

would explain the similar behavior (Spehar and Rocha, 2009; Alvarez et al., 1990).  

 Differences in physiological seed quality have been detected by complimentary testing 

as accelerated ageing method (Marcos Filho, 2015). A lower mean value was expected as 

reported here (Table 2). This has been used to assess quinoa seed vigor (Soares and Broges, 

2017). In these tests, some genotypes showed resilience, responding equally in standard 

germination test and accelerated ageing test, performing above the mean (75.52%). Significant 

differences among progenies of cultivars indicate the possibility to select quinoa to adverse 

field conditions, where seeds may gain and lose water before ripening (Sigstad and Garcia, 

2001). 
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The hierarchical clustering allowed grouping the progenies for similarities considering 

the characteristics measured in the testing (Figure 1). The group division was related to 

Euclidean distance among detected differences (Freddi et al., 2008). The progenies were 

grouped in four clusters, following the Euclidean distance of 5 (Hair et al., 2005). Cluster 1 was 

formed by 5 progenies, 3 of BRS Syetetuba (4T1P, 8T1P and 8T2P) and two of Aurora (AT1P 

and AT2P). Their similarity confirmed results with germination and vigor tests. Cultivar BRS 

Syetetuba has shown seed quality in the Brazilian Savannah when plant senescence occurs in 

dry conditions, desirable for commercial production (Spehar et al., 2014). 

In cluster II, there were three progenies, one of BRS Syetetuba (ST) and two of Piartal 

(PT1S and PT2S). These consisted of a cluster of progenies that had lower seed quality relative 

to the ones of cluster I. 

The cluster III had 7 progenies, three of which derived from BRS Syetetuba (4T1S, 

4T2S and 4T1P), two of Piartal (PT1S and PT2S) and two of Aurora (AT1S and AT2S). This 

cluster showed lower physiological seed quality than clusters I and II. 

The cluster IV had the three remaining progenies, two of BRS Syetetuba (8T1S and 

8T2S) and the Blanca de Jerico (BLA). These progenies represented the extreme of low seed 

quality of the progenies. 

In the grouping by k-means, each measurement was weighed taking the means for 

standard germination test, hypocotyl length, radicle length and accelerated ageing germination 

test. 

The lower the p-value the higher the capacity of differentiating the groups for a given 

set of variables (Coelho and Toledo, 2017). In this study, standard germination test, radicle 

length and accelerated ageing germination test were the key characters to segregate the clusters 

(Table 3). Accelerated ageing test has successfully been used to discriminate progenies of turnip 

in response to high temperature (Oliveira et al., 2014). 

Genotypes of cluster I had mean germination value of 90%, 50 mm radicle length and 

76% in accelerated ageing germination test (Figure 2). 

Germinability must be considered in progeny selection for seed quality (Spehar et al., 

2014). The apparent variability in the progenies of this study indicates they have a common 

genetic background based on parental genealogy (Spehar and Rocha, 2009; Alvarez et al., 
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1990). Under growing conditions of the Brazilian Savannahs, seed quality is important trait in 

grain crops to turn them viable (Carvalho and Nakagawa, 2012; Oliveira et al., 2014). 

Table 3. P-value for the characteristics of standard germination test, hypocotyl length, radicle 

length and accelerated ageing germination test for the Clusters based on k-means. 

Variable P-value 

Standard germination test 0.000110 

Hypocotyl length 0.261018 

Radicle length 0.000312 

Accelerated ageing germination test 0.002721 
 

 

Figure 1. Dendrogram for hierarchical cluster analysis and grouping based on germination rate, radicle and 

hypocotyl length and germination rate after accelerated ageing test of 18 quinoa genotypes. 

The distance between cluster points for each seed characteristic showed high 

germination rate was associated with physiological quality of seeds (Figure 2). The opposite 

was found for the low seed progenies cluster, with emphasis on germination and accelerated 

ageing. In fact, a quality seed is expected to possess germinability and vigor to generate 

homogenous plant population in the field (França Neto et al., 2010; Wendt et al., 2014). From 

the results presented here it is inferred that quinoa can be improved for seed quality by 

exploiting variability in genotypes originated from high moisture and temperature 
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environmental stresses. The differences could be picked up in progenies aiming to acquire 

improved genotypes for seed quality (Spehar et al., 2014). 

It should be stated that quinoa crop has a relatively short story in the Brazilian Savannah 

commercial production. The scientific studies have been limited to genotype introduction and 

evaluation, with little investment on artificial hybridization and selection. The identification of 

genetic sources of seed quality shall ensure identification of progenies to compose of a breeding 

program. The seed characteristics common to Brazilian, Colombian, and Ecuadorian cultivars 

identified here offers opportunity to cooperative breeding to reach the purpose and adapt the 

crop to less-favorable climatic conditions. 

 

Figure 2. Graphic representation of standard germination test (SGT), hypocotyl length (HL), radicle length (RL) 

and accelerated ageing germination test (AGT) for k-means. 
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4. CONCLUSIONS 

 

Progenies obtained from individual plants selected in quinoa cultivars adapted to 

environments of higher moisture and temperature show variability in seed germination and 

vigor and differences in quality. 

The quality seed progenies have the potential to germinate and establish when submitted 

to high stress and to adapt in similar environments. 

Seed quality evaluation in quinoa is useful to identify limits of tolerance to adverse 

climatic conditions and to select progenies for genetic improvement. 
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CÁLCULO DAS UNIDADES TÉRMICAS PARA 13 CÓDIGOS DA ESCALA BBCH 

DE 12 PROGÊNIES DE QUINOA NAS CONDIÇÕES DE CULTIVO DA SAVANA 

BRASILEIRA 

RESUMO 

A introdução da quinoa (Chenopodium quinoa Willd.) na savana brasileira tem sido bem 

sucedida com base na seleção de progênies de tipos de vale. Dada a grande variação de 

ambientes, uma alternativa para definir o ciclo de maturação da planta tem sido a utilização de 

unidades térmicas acumuladas (ATU). Essa medida permite a previsão do ciclo da planta e 

auxilia na definição da duração da fenologia útil no manejo da cultura e no melhoramento da 

quinoa. Este trabalho teve como objetivo calcular o ATU para 13 códigos da escala BBCH de 

quinoa, avaliando 12 progênies selecionadas e cultivadas em duas épocas de semeadura, a 15° 

56' S e 47° 55' W, altitude de 1.100 m, Brasília, DF, Brasil. As diferenças estatísticas foram 

predominantes desde o início das fases reprodutivas do BBCH-50, classificando as progênies 

em precoces, intermédias e tardias. As progênies de maturidade precoce e respectivos ATU 

para BBCH-89 são BRQ4 (1.676,8), BRQ1 (1.685) e AUR (1.691), contrastando com BLA 

tardio (2.239), BRQ3 (1.929,1 GDD) e BRQ8 (1.895). As unidades térmicas acumuladas para 

BBCH-89 variaram de 1565,25 a 2381, com diferença entre os genótipos mais tardios e mais 

precoces de 815,75 GDD. Progênies selecionadas de cultivares existentes são diferentes no 

acúmulo de unidades térmicas, resultando em eficiência na aquisição de cultivares para 

escalonar o cultivo de quinoa. As unidades térmicas acumuladas explicam a variedade de ciclos 

de maturidade da planta na seleção. Além disso, o cálculo do ATU para os códigos da escala 

BBCH é uma ferramenta eficaz para prever o ciclo fenológico da quinoa. 

 

Palavras-chave: Chenopodium quinoa; fenologia; seleção; manejo de culturas; graus dia. 
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CALCULATION OF THE THERMAL UNITS FOR 13 CODES OF THE BBCH 

SCALE OF 12 PROGENIES OF QUINOA IN THE GROWING CONDITIONS OF 

THE BRAZILIAN SAVANNA 

ABSTRACT 

The introduction of quinoa (Chenopodium quinoa) in the Brazilian savanna has been successful 

based on the selection of progeny from valley types. Given the wide variation of environments, 

an alternative to define the maturation cycle of the plant has been the use of accumulated 

thermal units (ATU). This measure allows prediction of the plant cycle and supports the 

definition of phenology duration useful in crop management and quinoa breeding. This study 

aimed at calculating the ATU for the 13 codes of the BBCH scale of quinoa by evaluating 12 

selected progenies grown in two sowing dates, at 15° 56’ S and 47° 55’ W, altitude of 1.100 m, 

Brasilia, DF, Brazil. Statistical differences were predominant from the beginning of the BBCH-

50 reproductive phases, classifying the progenies as early, mid-cycle and late. Early maturity 

progenies and respective ATU for BBCH-89 are BRQ4 (1.676,8), BRQ1 (1,685), and AUR 

(1,691), contrasting with late BLA (2.239), BRQ3 (1,929.1 GDD), and BRQ8 (1,895). The 

accumulated thermal units for BBCH-89 ranged from 1565.25 to 2381, with a difference 

between the earliest and latest genotypes of 815.75. Progenies selected from existing cultivars 

are different in thermal unit accumulation, ensuing efficiency in cultivar acquisition to stagger 

quinoa cultivation. Accumulated thermal units explain the range of plant maturity cycles in 

selection. Additionally, the calculation of atu for BBCH scale codes is an effective tool for 

predicting the phenological cycle of quinoa.  

 

key words: Chenopodium quinoa.; phenology; selection; crop management; degrees day.  
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1. INTRODUCTION 

Quinoa (Chenopodium quinoa), a novel crop to the world, has been continuously 

selected in the Andes of South America, characterizing its gradual expansion from around 

Titicaca Lake, between Bolivia and Peru, the probable center of origin (Maughan et al., 2004). 

The expansion of quinoa growth occurred to the North (Ecuador, Colombia, and Venezuela) 

and to the South (Argentina and Chile), from the Andean Altiplano to the valleys and coastal 

regions. The expansion of quinoa cultivation occurred slowly, dispersing into environments of 

great climatic differences (Bertero et al., 2004).  

Perú and Bolivia have been the major quinoa producers, followed by Ecuador and 

Argentina (Perez-Rea and Antezana-Gomez, 2018). In Brazil, the interest in quinoa cropping 

started in the 1990’s, as an option for diversification of cropping systemsits excellent food 

source. In addition, with the no-till system evolution, it contributes biomass to protect the soil 

in the dry season and uses low quantities of seeds in sowing, a favorable factor to expand 

cultivation (Spehar et al., 2015a).  

Thermal units, also known as growing degree days and heat units, are a way of 

incorporating both temperature and time into one measurement to quantify the rate of plant 

growth in response to temperature. Calculation of thermal units allows defining of the 

accumulated thermal units (ATU) for each phase of plant growth and development (Renato et 

al., 2013). ATU has been successfully employed in agriculture, particularly in phenological 

studies. The concept of thermal time, first introduced in 1730 by R. A. F. de Reaumur, to predict 

phenological events more affected by location and sowing date, as an alternative for the number 

of days, affected by the temperature of location (McMaster and Wilhelm, 1997).  

Employing or calculation of thermal units can be useful in predicting the phases of plant growth 

and development, such as seedling emergence, early growth, flower initiation, reproductive 

period, and its subdivisions. Thermal units can be a tool to determine the sowing and harvest 

time of crops affected by climate change. The rise in temperature speeds up the phases; 

therefore, using the number of days alone has been no longer valid to assess growth and 

development phases (Sharma et al., 2021). Variations in air temperature can anticipate the 

phenological phases, turning the events of crop growth less unpredictable when measured in 

the number of days (Souza et al., 2017).  



52 
 

In the calculation of thermal units, one must consider the base temperature (BT), which 

is specific for every plant crop species. In quinoa it has been reported that BT seems to vary 

according to phenological phase (Garcia-Parra et al., 2020a). Quinoa has shown a high potential 

to adapt to different environments, being exposed to variable temperatures, affecting the length 

of plant phenology (Jojoa et al., 2021).  

Clearly defined phenological stages are of great importance for phenotype 

reproducibility. Several studies have investigated and described the phenological stages of 

quinoa. These studies have provided valuable information on crop characterization 

(Stanschewski et al., 2021). Currently, the phenological stages of quinoa are described using 

the Biologische Bundesanstalt Bundessortenamt und Chemische Industrie (BBCH) scale, 

presenting as main phases germination (0), leaf development (1), formation of lateral buds 

(secondary stems) (2), inflorescence emergence (5), flowering (6), fruit development (7), 

ripening (8), senescence (9) (Sosa-Zuniga et al., 2017). 

Secondary phases are adapted to the changing behavior of different cultivars, which are 

influenced by environmental effects and their generic character (Garcia-Parra et al., 2020b). 

Quinoa genotypes have shown variability in phenological phases as response to temperature 

(Anchico et al., 2020). Studies using (ATU) to describe quinoa growth and development are 

scarce and do not provide comprehensive information to predict the phenological phases of the 

crop. The information is essential to guide research on crop breeding and management for 

efficient production. In view of this, the study had the objective to calculate the thermal units 

for 13 codes of the BBCH scale of quinoa from the evaluation of 12 selected progenies grown 

in two sowing dates in the Brazilian Savannah.  
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2. MATERIALS AND METHODS 

2.1 Physiographic characteristics of location and soil management  

Two experiments (Season 1 - March / June 2018 and Season 2 -May / August 2019) 

were conducted in Água Limpa Farm, University of Brasilia (UnB), Federal District, Brazil, 

coordinates of 15° 56’ S and 47° 55’ W, at an altitude of 1,100 m. It is located in the core of 

the Cerrado Region (Brazilian Savannah physiognomy). The climate has been described 

according to Köeppen, as Aw, characterized by rainy period, October to April, and dry period, 

May to September (Kottek et al., 2006). Mean temperature during the experiments was 19.0 

and 19.45ºC, with maximum mean temperature of 27.6 and 28,8ºC, and minimum mean 

temperature of 12.5 and 11.5ºC. Rainfall was 451.7 mm and 141.5 mm, respectively for the two 

sowing dates (Fig. 1). 

Figure 1. Temperatures and rainfall two growing period in 2018 and 2019 (March/June, 

2018) and (May/August, 2019). 

Prior to setting experiments, the area was fertilized according to the requirements of 

quinoa cropping with N, P2O5, and K2O sources in the proportion of 12:90:48 kg ha-1, 

harrowed, leveled off, and rows equally spaced by 0.5 m were opened (Spehar et al., 2015b). 

Thirty days after emergence, the plots received N in the dose of 40 kg ha-1, band applied, and 

were kept weed-free by hand hoeing. The experiments were sprinkler irrigated when water 

tension reached 40 kPa based on tensiometers installed in the area. For the quinoa cycle, 350 

mm of irrigation water was required.  

 



54 
 

2.2 Quinoa genotypes and selected progenies  

Progenies were obtained in Brazil and in Colombia at altitudes of 1,100 e 1,800 m by 

individual plant selection in existing cultivars (Anchico et al., 2020): a) Progenies BRQ1, BRQ 

2, BRQ 3, BRQ 4, BRQ 5, BRQ 6, BRQ 8, and BRQ 10, from cultivar BRS Syetetuba (Brazil), 

of plant maturity cycle between 95 to 121 d and yield in the range of 1,500 and 2,200 kg ha-1; 

b) progeny from cultivar Aurora (AUR) (Colombia) of 97 d to maturity and 2,121 kg ha-1 yield; 

c) progeny from cultivar Blanca Dulce de Jerico (BLA) (Colombia) 150 d to maturity and 1,500 

kg ha-1 yield; d) progeny of the cultivar Tunkahuan (TUN) originally from Ecuador and 

selected in Colombia, 118 d to maturity and 1,300 kg ha-1 yield e) cultivar Piartal (PRI) 

originally from Ecuador and selected in Colombia, 109 d to maturity and 1,500 kg ha-1 yield.  

2.3 Phenological evaluation  

The first evaluations were made between March and June 2018 and the second between 

May and August 2019. The phenological stages of quinoa in this research were classified 

according to the BBCH scale, which are described below: BBCH-08 (Hypocotyl with 

cotyledons growing towards soil surface, BBCH-10 (Cotyledons fully emerged), BBCH-11 

(First pair of leaves visible) , BBCH-12 (Second pair of leaves visible), BBCH-13 (Third pair 

of leaves visible), BBCH-20 (Visible lateral buds or expanded leaves without lateral stems), 

BBCH-50 (Inflorescence present but still enclosed by leaves), BBCH-51 (Leaves surrounding 

inflorescence separated, inflorescence is visible from above), BBCH-59 (Inflorescence visible, 

but all the flowers are still closed), BBCH-69 (Complete anthesis: main inflorescence flowers 

with senesced anthers), BBCH-81 (Milky grain, easily crushed with fingernails, liquid content 

and green pericarp), BBCH-85 (Thick grain, easily crushed with fingernails, white pasty 

content, green, beige, red or black pericarp), BBCH-89 (Ripe grain, difficult to crush with 

fingernails, dry content, the grain has a beige, red or black colour on its outside. Ready to 

harvest) (Sosa‐Zuniga et al., 2017).  

2.4 Determination of thermal units  

Thermal units were determined for the thirteen phenological phases of quinoa growth 

and development of 12 progenies, on the basis of maximum and minimum daily temperatures 

obtained in the meteorological station of Água Limpa Farm, UnB.  
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Calculation of accumulated thermal units (ATU) for quinoa considered the base 

temperature of 3.1ºC according to (Bertero et al., 1999). This temperature is the minimum at 

which the quinoa plant paralyzes growth.  

Accumulated thermal units (ATU) was estimated according to the method proposed by 

Arnold (1959). Two equations were used where, TU was thermal units, MT the maximum 

daily temperature, mt the minimum daily temperature and BT the base temperature. 

 

𝑇𝑈 =
𝑀𝑇 −𝑚𝑡

2
− 𝐵𝑇 

The thermal summation or (ATU), was calculated by equation 2. 

𝐴𝑇𝑈 =Σ𝑇𝑈𝑖 𝑛𝑖=1 

where, n was number of days to reach each plant growth and development phase.  

2.5 Experimental design and statistical analysis  

The experiments were conducted based on the randomized complete block design. Each 

block was consisted of eight progenies of selected individual plants from cultivar BRS 

Syetetuba, recommended for cultivation in the Brazilian Savannah (Spehar et al., 2011), in the 

period 2016-2018 and four progenies, two from Colombian cultivars Blanca Dulce de Jerico 

(BLA) and Aurora; and two from Ecuadorian cultivars Tunkahuan and Piartal. The four 

progenies were selected in 2017-2018. Altogether, each block contained 12 plots corresponding 

to progenies on six repetitions. The plot had four rows 2 m long, equally spaced by 0.5 m, with 

a distance between plots of 1 m. The plant density on the row was 30 plants/m-1.  

An analysis of variance of the values of (ATU) for phenological phases between 

genotypes and sowing dates was carried out and compared by Tukey's test using SPSS software. 

Additionally, a hierarchical analysis was performed to evaluate the relationship between 

progenies and (ATU) values for phenological phases and a dendogram was obtained, using the 

Euclidean distance, for similarity grouping (Ward, 1963).  

 

, 
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3. RESULTS AND DISCUSSION 

Quinoa progenies had statistically significant F test differences at P≤0.01and P≤0.05 of 

(ATU) for BBCH-11 to BBCH-89. (Tab. 1). Comparisons were made by ATU, standardizing 

the values independently of the growing environment (Zapata et al., 2015). Therefore, it is 

expected in this experiment that the genotype grown on the two sowing dates present similar 

ATU values. This holds to other crops of different base temperatures as soybeans (Spehar et 

al., 2015a).  

The progenies studied here had variable ATU, turning into a reference to compare 

adaptability to cropping systems in environments different from quinoa’s Andean origin 

(Anchico et al., 2020). All progenies had seedling emergence (BBCH-08) in three days in 2018 

and 2019, with 56,98 and 50,66 ATU (Tab. 1), expressing sensitivity to the temperature at this 

phase, as already described experimentally in Argentina (González et al., 2017). This early 

phase of quinoa has shown more sensitivity to temperature. For the remaining phases, there 

were different values of ATU as related to days, turning evident the effect of temperature in 

plant development (Salazar-Gutiérrez et al., 2013). In Cotyledons fully emerged (BBCH-10), 

there were no statistical differences among progenies, with ATU of 112.55 in 2018 and 100.11 

in 2019. In the BBCH-11 (first pair of leaves visible), there were statistical differences in the 

2018 experiment; progenies AUR and PRI had less accumulated thermal units, 191.95, than the 

other progenies of 232.53. In 2019 all progenies had 202.17 ATU at BBCH-11. When progenies 

for the two experiments were compared, three groups of ATU were formed (Tab. 1). 
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Table 1. Accumulated thermal units (ATU) of quinoa progenies for the two planting dates (March / June, 2018) and (May / August, 2019) at 

BBCH-08 (hypocotyl with cotyledons growing towards soil surface), BBCH-10 (cotyledons fully emerged), BBCH-11 (first pair of leaves visible), 

BBCH-12 (second pair of leaves visible), BBCH-13 (third pair of leaves visible), BBCH-20 (visible lateral buds), BBCH-50 (inflorescence present 

but still enclosed by leaves), BBCH-51 (leaves surrounding inflorescence separated,), BBCH-59 (inflorescence visible), BBCH-69 (complete 

anthesis), BBCH-81 (milky grain), BBCH-85 (thick grain), and BBCH-89 (ripe grain). 

SEASON 1 - MARCH / JUNE 2018 

P/E.F.  BBCH-08  BBCH-

10  

BBCH-

11  

BBCH-

12  

BBCH-

13  

BBCH-

20  

BBCH-

50  

BBCH-

51  

BBCH-

59  

BBCH-

69  

BBCH-81  BBCH-

85  

BBCH-

89  

AUR  56.98 a  112.55 a  191.95 c  305.75 c  434.24 c  533.13 d  933.34 f  1057.30 

h  

968.14 j  1093.28 

i  

1382.28 h  1608.81 

k  

1817.32 

h  

PRI  56.98 a  112.55 a  191.95 c  394.83 a  454.37 b  572.26 b  1035.58 

bcd  

1185.72 

d  

1110.9 f  1220.81 

f  

1600.02 d  1819.83 e  1981.49 e  

BRQ1  56.98 a  112.55 a  232.53 b  354.07 b  434.24 c  536.38 cd  910.24 g  1032.42 i  987.29 i  1051.11 

j  

1307.55 i  1605.88 

k  

1804.81 i  

BRQ4  56.98 a  112.55 a  232.53 b  354.07 b  434.24 c  539.70 cd  968.14 e  1075.96 

g  

1016.56 

h  

1110.90 

h  

1376.13 h  1600.02 

k  

1788.43 j  

BRQ5  56.98 a  112.55 a  232.53 b  354.07 b  434.24 c  533.13 d  1019.59 

d  

1204.04 c  1125.99 

de  

1237.52 

d  

1435.65 g  1638.50 j  1885.21 

g  

BRQ10  56.98 a  112.55 a  232.53 b  354.07 b  434.24 c  533.13 d  1047.84 

abc  

1204.04 c  1141.61 

bc  

1250.76 

c  

1466.01 f  1714.83 

h  

2008.15 

d  

TUN  56.98 a  112.55 a  232.53 b  354.07 b  434.24 c  533.14 d  1038.74 

bcd  

1185.72 

kd  

1135.31 

bcd  

1224.17 

ef  

1468.78 f  1684.84 i  1918.39 f  

BRQ6  56.98 a  112.55 a  232.53 b  354.07 b  434.24 c  533.13 d  1032.42 

cd  

1244.20 a  1160.58 a  1292.09 

a  

1600.02 d  1770.44 f  1918.39 f  

BRQ2  56.98 a  112.55 a  232.53 b  354.07 b  434.24 c  539.63 cd  1048.02 

abc  

1224.17 

b  

1160.58 a  1270.19 

b  

1617.6 c  1734.97 

g  

2008.15 

d  

BRQ8  56.98 a  112.55 a  232.53 b  354.07 b  434.24 c  533.13 d  1022.94 

d  

1129.01 f  1087.50 

g  

1179.45 

g  

1644.29 b  1908.39 

b  

2031.27 c  

BRQ3  56.98 a  112.55 a  232.53 b  394.83 c  454.37 b  552.67 c  1063.52 a  1224.17 

b  

1147.91 

ab  

1270.19 

b  

1667.84 a  1983.83 a  2099.23 

b  

BLA  56.98 a  112.55 a  232.53 b  373.48 ab  434.24 c  533.33 d  1044.92 

abc  

1204. 04 

c  

1132.16 

cde  

1234.18 

de  

1670.67 a  1898.96 c  2096.65 

b  
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Continuation 

SEASON 2 -MAY / AUGUST 2019 

P/E.F.  BBCH-

08  

BBCH-

10  

BBCH-

11  

BBCH-

12  

BBCH-

13  

BBCH-

20  

BBCH-

50  

BBCH-

51  

BBCH-

59  

BBCH-

69  

BBCH-

81  

BBCH-

85  

BBCH-

89  

AUR*  50.66 a  100.11 a  202.17 c  305.75 c  364.17 d  451.14 e  613.97 l  689.54 n  661.34 o  761.65 q  1066.83 

k  

1346.81 

p  

1565.25 

n  

BRQ1*  50.66 a  100.11 a  202.17 c  305.75 c  364.17 d  451.14 e  613.97 l  704.16 m  676.48 n  777.24 p  1066.83 

k  

1346.81 

p  

1565.25 

n  

BRQ4*  50.66 a  100.11 a  202.17 c  305.75 c  364.17 d  451.14 e  704.16 k  777.24 l  747.11 m  841.35 o  1066.83 

k  

1346.81 

p  

1565.25 

n  

BRQ5*  50.66 a  100.11 a  202.17 c  305.75 c  364.17 d  451.14 e  761.65 j  841.35 k  816.43 l  912.11 m  1234.21 j  1391.76 

n  

1612.88 

k  

BRQ10*  50.66 a  100.11 a  202.17 c  305.75 c  364.17 d  451.14 e  761.65 j  841.35 k  816.43 l  912.11 m  1234.21 j  1565.25 l  1759.04 

k  

BRQ6*  50.66 a  100.11 a  202.17 c  305.75 c  364.17 d  451.14 e  777.24 ij  841.35 k  816.43 l  912.11 m  1234.21 j  1377.30 

o  

1565.25 

n  

BRQ8*  50.66 a  100.11 a  202.17 c  305.75 c  364.17 d  451.14 e  777.24 ij  841.35 k  816.43 l  912.11 m  1234.21 j  1565.25 l  1759.04 

k  

BRQ2*  50.66 a  100.11 a  202.17 c  305.75 c  364.17 d  451.14 e  777.24 ij  841.35 k  829.61 k  897.63 n  1234.21 j  1461.42 

m  

1630.12 l  

BRQ3*  50.66 a  100.11 a  202.17 c  305.75 c  364.17 d  451.14 e  777.24 ij  841.35 k  829.61 k  912.11 m  1234.21 j  1565.25 l  1759.04 

k  

PRI*  50.66 a  100.11 a  202.17 c  305.75 c  364.17 d  451.14 e  792.23 hi  868.14 j  841.35 k  943.14 l  1234.21 j  1565.25 l  1759.04 

k  

TUN*  50.66 a  100.11 a  202.17 c  305.75 c  364.17 d  451.14 e  803.89 h  868.14 j  841.35 k  958.26 k  1234.21 j  1565.25 l  1759.04 

k  

BLA*  50.66 a  100.11 a  202.17 c  305.75 c  481.93 a  704.16 a  1052.98 

ab  

1169.31 

e  

1121.17 

ef  

1234.21 

de  

1565.25 

e  

1924.92 

a  

2381.00 

a  

C.V.%   5.89  5.87  7.45  9.65  9. 83  12.09  16.67  18.58  17.45  16.40  14. 30  11.64  11.10  

MEDIA  53.83  106.33  213.97  335.20  405.79  505.81  890.78  1003.93  957.85  1058.78  1369. 85  1624.64  1834.9  

In each column means followed by same letters in column do not differ significantly based on the Tukey test (p≤0.05). 
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At BBCH-12 progenies, PRI and BLA had different accumulated thermal units 

(ATU) at first sowing date of 394.83 and 373.48, respectively. In the second experiment, 

all progenies had an ATU of 305.75 for the same phase (Tab. 1). At the BBCH-13, mean 

values were ATU 405, with a smaller mean value in the second year with a mean ATU 

of 364,17. Progeny with higher ATU was BLA with 481.93. At BBCH-20, the mean ATU 

was 505.81, while progenies in the second year had smaller ATU, although BLA had 

481.93. These differences, although statistically significant, are still acceptable to 

compare accumulated thermal units (ATU) for progenies at each growth and development 

phase in quinoa. Other uncontrolled environmental factors such as rainfall, relative air 

moisture, evapotranspiration, solar radiation could have influence in the plant vegetative 

and early reproductive phases (Parra-Coronado et al., 2015).  

The statistical differences were more predominant from BBCH-50, separating the 

progenies into early, mid-cycle and late maturity. In the first experiment, progenies with 

smaller ATU were AUR and BRQ 1, with 933,34 and 910.24 respectively, while the 

largest were BRQ 3 and BRQ 2 with 1063.52 and 1048.02 ATU (Tab 1). Differences are 

accentuated from the beginning of the reproductive phase. A similar finding was reported 

for Cucurbita moschata (Souza et al., 2017). At BBCH-51, progenies had an ATU larger 

mean value of 1,164.23; for the same phase mean value was 843.72 in the second 

experiment, AUR 613.97 was the least thermal unit accumulator progeny (Tab. 1). 

BBCH-50 and BBCH-51showed a similar trend, with AUR (661.34), BRQ1 (676.48), 

and BRQ4 (747.11), early progenies having the least ATU, while BRQ2 and BRQ6 were 

late (1,160.58). At BBCH-69, significant differences were found among progenies of 

early, mid-cycle, and late maturity grouping. Early AUR (761.65) and BRQ 1 (777.24) 

contrasted with late BRQ 6 (1292.09) and BRQ 2 (1270.19G) (Tab. 1).  

In the second experiment, the progenies reduced the number of days until the 

BBCH-59, which was reflected in the accumulated thermal units. Temperature 

fluctuations could have influenced these variations at flowering reflecting in the 

following phases (Reguera et al., 2018). The mean ATU between BBCH-69 and BBCH-

81 was 304.5 with the least values for AUR*, BRQ1*, and BRQ4*, accumulating 

1,066.83 heat units (Tab. 1). Progenies BRQ3 and BLA accumulated 1,667.84 and 

1,670.67 heat units. AUR had the least ATU, confirming results obtained in Colombia 

(Anchico et al., 2020; Montes-Rojas et al., 2018). ATU at BBCH-85 showed the same 

trend for AUR, BRQ1, and BRQ4 accumulating 1.346.81 thermal units, while BRQ3 
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(1.983.83) and BLA (1.924.92) were the latest. At BBCH-89, there were statistical 

differences for progenies and sowing dates. The phenological plant cycle, in days, for late 

maturity progenies extended to 145 days, while early maturity AUR*, BRQ1* and 

BRQ4* with respective ATU of 2,096.65, 2,099.23, and 2,381.00. The mean ATU 

difference was 223.11, indicating a reduction in phenological phases (Fig. 2). 

 

 

Figure 2. Accumulated thermal units (ATU) for the two planting dates at BBCH-08 

(hypocotyl with cotyledons growing towards soil surface), BBCH-10 (cotyledons fully 

emerged), BBCH-11 (first pair of leaves visible), BBCH-12 (second pair of leaves 

visible), BBCH-13 (third pair of leaves visible), BBCH-20 (visible lateral buds), BBCH-

50 (inflorescence present but still enclosed by leaves), BBCH-51 (leaves surrounding 

inflorescence separated,), BBCH-59 (inflorescence visible), BBCH-69 (complete 

anthesis), BBCH-81 (milky grain), BBCH-85 (thick grain), and BBCH-89 (ripe grain). 

 

Progenies selected from BRS Syetetuba had statistical differences for BBCH-89, 

demonstrating ample variability, attained by possible segregation for the lateness in the 

cultivar originated from natural crosses (Spehar et al., 2015b). The spread of progenies 

into early, mid-cycle and late maturity has kept the relationship among them when tested 

in Colombia at different altitudes and temperatures, althoughs kept the relationship when 

tested in Colombia at different altitudes and temperatures. However, the ATU at BBCH-

89 were not statistically different (Anchico et al., 2020).  
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In this experiment, progenies were classified up to BBCH-89, expressing potential 

adaptability relating to the environment they were selected (Bois et al., 2006). Progeny 

BLA of cultivar Blanca Dulce de Jerico had the highest ATU (2.239) (Tab. 2), extending 

the plant maturity cycle to180-214 d at environments above 2,000m and low temperature 

(Montes-Rojas et al., 2018). This would be predicted by the use of accumulated heath 

units in quinoa cultivation instead of the number of days to maturity.  

The use of ATU helped to describe the duration of phenological phases of quinoa, 

which can be useful to manage the crop in all phases best, guiding the time for 

fertilization, plant protection, irrigation and in genotype selection to originate different 

maturity groupings (Anandhi, 2016). Moreover, predictability ATU of phenological 

phases can direct selection in quinoa to face climate changes (Sharma et al., 2021).  

When the two sowing dates are considered, progenies accumulated less heat units 

in May/August 2019, although the number of days was higher. This could be explained 

by uncontrolled factors, as moisture availability. The experiment conducted in 

March/June 2018 received more water because, in addition to irrigation, there was 

considerable rainfall in the period, whereas in May/August experiment relied almost 

entirely on irrigation. Excess water in the first experiment and lower temperatures in the 

second could help explaining differences in ATU and in days to each phase (Tab. 1). 

Differences for ATU among the phases, although were statistically different, showed a 

similar pattern in the groupings (Tab.2). Higher temperatures in the second experiment 

could explain the anticipation of growth and development phases in quinoa (Asseng et 

al., 2011; Parra-Coronado et al., 2015).  

In general, progenies accumulating lower thermal units were BRQ4 (1.676,8), 

BRQ1 (1,685), and AUR (1,691). The ones with higher ATU were BLA (2.239), BRQ3 

(1,929.1 GDD), and BRQ8 (1,895) (Tab. 2). Late progenies were identified from BBCH-

13 onwards, presenting higher ATU values, a characteristic that was maintained until 

BBCH-89 (Tab. 2).  

Between the beginning of the reproductive phase BBCH-50 and the mature grain 

phase BBCH-89, an ATU of 944.66 (Tab.2) was presented, representing 51% of the total 

of the studied cycle.
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Table 2. Accumulated thermal units (ATU) of 12 quinoa progenies in BBCH-08 (hypocotyl with cotyledons growing towards soil surface), BBCH-10 

(cotyledons fully emerged), BBCH-11 (first pair of leaves visible), BBCH-12 (second pair of leaves visible), BBCH-13 (third pair of leaves visible), 

BBCH-20 (visible lateral buds), BBCH-50 (inflorescence present but still enclosed by leaves), BBCH-51 (leaves surrounding inflorescence separated,), 

BBCH-59 (inflorescence visible), BBCH-69 (complete anthesis), BBCH-81 (milky grain), BBCH-85 (thick grain), and BBCH-89 (ripe grain). 

In each column means followed by same letters in column do not differ significantly based on the Tukey test (P≤0.05).

Progenies  BBCH-

08  

BBCH-

10  

BBCH-

11  

BBCH-

12  

BBCH-

13  

BBCH-

20  

BBCH-

50  

BBCH-

51  

BBCH-

59  

BBCH-

69  

BBCH-

81  

BBCH-85  BBCH-89  

BRQ1  53.822a  106.33a  217.35a  329.91a  399.2b  493.8b  762.1b  868.3b  831.9b  914.2b  1187.2d  1476.3e  1685d  

BRQ2  53.822a  106.33a  217.35a  329.91a  399.2b  495.4b  912.6ab  1032.8ab  995.1ab  1083.9ab  1425.9ab

c  

1598.2bcde  1819.1bcd  

BRQ3  53.822a  106.33a  217.35a  350.3a  409.3ab  501.9b  920.4ab  1032.8ab  988.8ab  1091.2ab  1451ab  1774.5ab  1929.1b  

BRQ4  53.822a  106.33a  217.35a  329.91a  399.2b  495.4b  836.1b  926.6b  881.8b  976.1b  1221.5cd  1473.4e  1676.8d  

BRQ5  53.822a  106.33a  217.35a  329.91a  399.2b  492.1b  890.6ab  1022.7ab  971.2ab  1074.8ab  1334.9bc

d  

1515.1de  1749bcd  

BRQ6  53.822a  106.33a  217.35a  329.91a  399.2b  492.1b  904.8ab  1042.8ab  988.5ab  1102.1ab  1417.1ab

c  

1573.9cde  1741.8bcd  

BRQ8  53.822a  106.33a  217.35a  329.91a  399.2b  492.1b  900.1ab  985.2ab  952ab  1045.8ab  1439.3ab

c  

1736.8abc  1895.2b  

BRQ10  53.822a  106.33a  217.35a  329.91a  399.2b  492.1b  904.7ab  1022.7ab  979ab  1081.4ab  1350.1bc

d  

1640bcde  1883.6bc  

AUR  53.822a  106.33a  197.06b  329.91a  399.2b  492.1b  773.7b  873.4b  814.7b  927.5b  1224.6cd  1477.8e  1691.3cd  

PRI  53.822a  106.33a  197.06b  350.3a  409.3ab  511.7b  913.9ab  1026.9ab  976.1ab  1082ab  1417.1ab

c  

1692.5bcd  1870.3bcd  

TUN  53.822a  106.33a  214.82ab  342.9a  393.4b  485.3b  901.7ab  1000.5ab  964.4ab  1069.1ab  1332.2bc

d  

1615.1bcde  1825.4bcd  

BLA  53.296a  106.33a  217.35a  339.6a  458.09a  618.7a  1048.95a  1186.68a  1126.66a  1234.2a  1618a  1911.94a  2239a  

CV (%)  0.28  0.28  3.66  2.48  4.25  7.19  8.36  8.49  8.63  8.11  8.82  8.39  8.45  

MEDIA  53.78  106.24  213.76  335.20  405.31  505.23  889.14  1001.78  955.85  1056.86  1368.24  1623.795  1833.8  
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Temperatures, higher than in Andean Valleys and in Colombia, conditioned reduction 

in days to plant cycle, accelerating enzymatic activities in the plant and the phenological phases 

(Asseng et al., 2011; Souza et al., 2017).  

Euclidean distance of 5 was used for the 12 progenies based on accumulated thermal 

units in the 13 codes of the BBCH scale, according to (Hair et al., 2005). Five hierarchical 

groups of similarity were defined (Fig. 3).  

Group I was formed by three progenies, two selected from BRS Syetetuba (BRQ 1 and 

BRQ 4) and one Aurora (AUR). These progenies presented lower thermal units, therefore they 

were the most precocious.  

Grupo II contained five progenies, all selected from BRS Syetetuba (BRQ2, BRQ6, 

BRQ5, BRQ8, BRQ10). These differed from the preceding groups, with higher ATU.  

Group III had two progenies, one from BRS Syetetuba (BRQ3) one from Piartal (PRI), 

dissimilar to the group I.  

Group IV is made up of one progeny of Tunkahuan (TUN), dissimilar to preceding 

groups I, with higher ATU.  

Group V had one progeny of Blanca Dulce de Jerico (BLA), being the highest thermal 

unit accumulator and dissimilar to other groups. 

 

 

Figure 3. Dendrogram for hierarchical grouping of 12 quinoa progenies by using accumulated thermal units 

(ATU). 
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Hierarchical clustering allowed determining the similarity of genotypes in the 

accumulation of thermal units, showing a significant difference between genotypes in the first 

and fourth groups. This helped to identify early, medium and late genotypes. The grouping 

helped to visualize the relationship among progenies and relate the plant maturity cycle to the 

ATU. There were other factors differentiating the experiments as excess water in the first 

sowing date that could have caused a departure from expected results. Even though they were 

statistically different, there was a similar trend, turning the predictable definition of maturity 

groups based on ATU.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



65 
 

4. CONCLUSION  

The use of accumulated thermal units allows the prediction of phenological events in 

quinoa of different maturity groups. The BRQ4, BRQ1 and AUR progenies were the earliest 

with the lowest Accumulated Thermal Units (ATU) values, averaging 1676, 1685 and 1691, 

respectively. However, the progenies BLA and BRQ 3 were the later with ATU values of 2239 

and 1929, respectively. The accumulated thermal units for BBCH-89 ranged from 1565.25 to 

2381, with a difference between the earliest and latest genotypes of 815.75.  

 Progenies selected from existing cultivars are different in thermal unit accumulation, 

ensuing efficiency in cultivar acquisition to stagger quinoa cultivation. Accumulated thermal 

units explain the range of plant maturity cycles in selection. The calculation of ATU for the 

BBCH scale codes is an efficient tool to predict the phenological cycle of quinoa.  
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CARACTERIZAÇÃO FÍSICO-QUÍMICA E CAPACIDADE ANTIOXIDANTE DE 

GENÓTIPOS DE QUINOA PRODUZIDOS NO CERRADO (SAVANA BRASILEIRA) 

RESUMO  

Na agroindústria, a quinoa é considerada como um super grão e ingrediente funcional de 

alimentos por proporcionar benefícios tecnológicos e à saúde. Este grão possui carboidratos 

com baixo índice glicêmico, proteínas de alto valor biológico, vitaminas (tiaminas, riboflavina 

niacina e E) e compostos antioxidantes como saponinas e polifenois. Entretanto, é necessário 

identificar genótipos que apresentem características físico-químicas e alta capacidade 

antioxidante para seleção em programas de melhoramento genético. Este trabalho teve como 

objetivo, avaliar a composição físico-química e capacidade antioxidante de genótipos de quinoa 

originários do Brasil, Colômbia e Equador semeados em ambiente de Cerrado (Savana 

Brasileira). A semeadura foi realizada na Fazenda Água Limpa, da Faculdade de Agronomia e 

Medicina Veterinária, UnB, localizada nas coordenadas 15º56’ S e 47º55’ W a uma altitude de 

1.100m. A análise físico-química, foi em 2021 no Centro de Pesquisa em Alimentação da 

Universidade Passo Fundo, Rio Grande do Sul e a análise da capacidade antioxidante foi 

desenvolvida na Universidad de Santiago do Chile. Progênies, provenientes de BRS Syetetuba 

(Brasil, 8), Aurora (Colômbia, 1), Piartal e Tunkahuan (Equador, 2) foram avaliadas para 

características físico-química. Para a pesquisa foram determinados o teor de umidade, cinzas, 

proteínas, carboidratos (CHO), fibra bruta, lipídios e capacidade antioxidante. Os dados 

originais foram submetidos a análise de variância, pelo teste de F (P≤0.05), e as medias 

comparadas pelo teste de Tukey. Foram também realizadas análises de correlações lineares 

(Fischer) (P≤0,01) e (P≤0,05) e análise de agrupamento hierárquico pelo método de Ward. 

Verificou-se que os genótipos apresentaram variabilidade nas características físico-químicas e 

na atividade antioxidante. CHO foi o composto maioritário presente nas sementes, exibindo 

uma média de 50,16% , a meia da proteína foi de 15, 27% , com destaque do genótipo P88 com 

16,28% . A média de lipídios, fibra e cinzas foi de (3,24%, 14,13%, 6,0%) respectivamente. O 

CHO, exibiu uma correlação positiva com o parâmetro de lipídios (r = 0,858) e uma correlação 

negativa significativa com a proteína (r = -,785). O genótipo Aurora expressou maior atividade 

antioxidante (1,96 ± 0,01 mg Trolox/g mostra), seguido do genótipo BRS Syetetuba que 

mostrou atividade antioxidante de 1,93 ± 0,01 mg Trolox/g mostra. O genótipo P88, originário 

do Equador, exibiu maior percentual de proteína e fibra, sendo assim considerado um material 

com potencial para estabelecimento de programas de melhoramento genético. A progênie 

derivada da cultivar Aurora apresentou maior capacidade antioxidante pelo método ABTS. 

Palavras chaves: Proteína, Carboidratos, Cinzas, Lipídios, Chenopodium quinoa.  
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PHYSICO-CHEMICAL CHARACTERIZATION AND ANTIOXIDANT CAPACITY 

OF QUINOA PROGENIES SOWED UNDER BRAZILIAN SAVANA CONDITIONS 

ABSTRACT 

In the agroindustry, quinoa is considered as a super grain and functional food ingredient of 

technological and health benefits. This grain has carbohydrates with a low glycemic index, 

proteins of high biological value, vitamins (thiamine, riboflavin, niacin and E), and the 

antioxidants saponins and polyphenols. Genotype selection is necessary to identify genotypes 

presenting desirable physicochemical characteristics and high antioxidant capacity. This study 

aimed to evaluate physicochemical composition and antioxidant capacity of quinoa progenies 

from Brazil, Colombia and Ecuador grown in the Brazilian Savanna. Sowing was carried out at 

Fazenda Água Limpa, Faculty of Agronomy and Veterinary Medicine, UnB, located at 

coordinates 15º56’S and 47º55’W at an altitude of 1,100m. The physical-chemical analysis was 

run in 2021 at the Food Research Center of the Passo Fundo University, Rio Grande do Sul and 

the analysis of the antioxidant capacity was carried out at the Universidad de Santiago de Chile. 

Eleven progenies were evaluated for the physicochemical characteristics: eight originating from 

the cultivar BRS Syetetuba (Brazil), from cultivar Aurora (Colombia), one from the Piartal 

variety (Ecuador) and one from the Tunkahuan variety (Ecuador). To evaluate the antioxidant 

capacity, progenies from cultivars Aurora, Piartal, BRS Syetetuba and Tunkahuan were used. 

Contents of moisture, ash, proteins, carbohydrates (CH), crude fiber, lipids and antioxidant 

were determined. The data were submitted to analysis of variance, using the F test, at the 5% 

probability, and the means compared by the Tukey test. Linear correlation analyzes (Fischer) 

(P≤0.01) e (P≤0.05) and hierarchical cluster analysis by Ward's method were performed. 

Genotypes showed variability in physicochemical characteristics and antioxidant activity. CH 

was the major compound present in the seeds, 50.16% , while protein was 14,13% , P88 

genotype with 16,28% . Mean values of lipids, fiber and ash was 3.24, 14,13% and 6,0%  

respectively. CH showed positive correlation with the lipid (r = 0.896) and significant negative 

correlation with protein. Aurora progeny showed the highest antioxidant activity (1.96 ± 0.01 

mg Trolox/g sample), followed by the BRS Syetetuba progeny with antioxidant activity of 1.93 

± 0.01 mg Trolox/g sample. The P88 progeny, of Piartal genotype (Ecuador), presented the 

highest percentage of protein and fiber, being considered a with potential for quinoa genetic 

improvement. Aurora progeny from Colombia showed higher antioxidant activity by the ABTS 

method. 

Keywords: Protein, Carbohydrates, Ash, Lipids, Chenopodium quinoa. 
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1. INTRODUÇÃO  

Nos últimos anos o interesse pelos pseudocereais tem aumentado para o 

desenvolvimento de produtos alimentícios funcionais e seu benefício com a saúde humana. 

Dentro destas plantas encontram-se o amaranto, trigo sarraceno e a quinoa (ROMANO ; 

FERRANTI, 2021). A quinoa (Chenopodium quinoa) pertence à família das Amaranthaceae, é 

considerada uma cultura originaria da América do Sul que tem sido cultivada há 

aproximadamente 3000-4000 anos (AHMED et al., 2018).  

Na agroindústria, a quinoa é considerada como um super grão e ingrediente funcional 

de alimentos por proporcionar benefícios tecnológicos e à saúde (SHARMA et al., 2022). Este 

grão possui carboidratos com baixo índice glicémico, proteínas de alto valor biológico ao conter 

os 20 aminoácidos, incluindo os 10 essenciais. Compreende vitaminas como tiamina, 

riboflavina, niacina e vitamina E, e compostos antioxidantes como saponinas e polifenois (LIU 

et al., 2022). A semente de quinoa madura apresenta um teor de proteína na faixa de 9 a 20% 

(STIKIC et al., 2012; FISCHER et al., 2017; NOWAK et al., 2016). Dentro das proteínas 

encontram-se as globulinas como a quenopodina e a albumina compreendendo valores 

próximos aos 37% e 35%  da proteína total da semente, respectivamente. Além disso, a semente 

de quinoa contém baixa concentração de prolaminas (0,5-7% da proteína total), o que a torna 

um ingrediente adequado para pacientes com doença celíaca (DAKHILI et al., 2019). 

Adicionalmente, contém grandes quantidades de ácido glutâmico e ácido aspártico com níveis 

mais baixos de prolina e arginina do que outros cereais (BHARGAVA et al., 2006; 

ELSOHAIMY et al., 2015; DAKHILI et al., 2019). Essa espécie também pode exibir altas 

variações no teor dos demais componentes nutricionais como fibra e lipídios. Neste sentido, 

estudos tem demostrado variações na faixa de 4 a 7,6% para lipídios e 8,8 a 14,1% para fibra. 

Por outra parte, minerais como cálcio, zinco, magnésio e potássio são encontrados na quinoa 

em formas biodisponíveis, considerando-se adequada para uma dieta equilibrada 

(VILCACUNDO ; HERNÁNDEZ-LEDESMA, 2017). 

A utilidade e funcionalidade de qualquer grão como alimento humano depende da 

quantidade e qualidade desses constituintes químicos, os quais podem mudar sua quantidade 

segundo a variedade, irrigação e processamento. A quinoa possui diferentes formas de uso e 

aplicações. Devido aos altos conteúdos de proteína na palha (10,6% a 19,9%) é considerada 

uma espécie de duplo propósito para produção de grãos e alimentação animal, gerando diversos 

benefícios econômicos ao produtor (ASHER et al., 2020). Por outra parte, na dieta humana 
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existem estudos que demostram que essa espécie pode ser usada como uma hortaliça, devido a 

que suas folhas podem ser consumidas durante os primeiros estádios de desenvolvimento, que 

segundo os genótipos pode apesentar variações no conteúdo de carboidratos, lipídios, proteínas, 

fibras alimentares, vitaminas e minerais (STOLERU et al., 2022). Sua composição nutricional 

tem gerado interesse, levando a sua propagação em diversas regiões do mundo, devido à 

capacidade da cultura de enfrentar muitas limitações como déficit hídrico, salinidade, geadas 

ou solos pobres (Bazile et al., 2022). 

Dada a importância nutricional e funcional deste grão, esta pesquisa teve como objetivo, 

avaliar a composição físico-química e a capacidade antioxidante de 11 genótipos de quinoa 

originários do Brasil, Colômbia e Equador semeados em condições do cerrado do Brasil. A fim 

de determinar o efeito desses genótipos na composição físico-química dos grãos para 

estabelecer futuros programas de melhoramento genético.  
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2. MATERIAL E MÉTODOS 

2.1. Local de semeadura. 

A semeadura foi feita na Fazenda Água Limpa, da Faculdade de Agronomia e Medicina 

Veterinária, localizada nas coordenadas 15º56’ S e 47º55’ W a uma altitude de 1.100m. A região 

apresenta clima do tipo AW, segundo a classificação de Köeppen, com um verão chuvoso, de 

outubro a abril, e inverno seco, de maio a setembro (KOTTEK et al., 2006). 

2.2. Local das análises físico-químicas e capacidade antioxidante.  

A análise físico-química, foi desenvolvida no Centro de Pesquisa em Alimentação da 

Universidade Passo Fundo (UPF) no Rio Grande do Sul (RS) e a análises da capacidade 

antioxidante no Laboratório de Envases, (LABÉN) da Faculdade Tecnológica da Universidad 

de Santiago de Chile.  

2.3. Amostra. 

A pesquisa foi desenvolvida com sementes obtidas da semeadura de 11 genótipos 

originários do Brasil, Colômbia e Equador. Para o preparo das sementes foi realizada uma 

debulha manual e limpeza das impurezas com ventilador. Posteriormente, as sementes foram 

armazenadas em câmara fria (-4 C) em sacolas de papel, com os seguintes genótipos avaliados.  

2.3.1.BRS Syetetuba. Cultivar desenvolvida no Brasil. Apresenta ciclo entorno aos 120 

dias, altura média de planta de 180 cm, grãos cilíndricos e achatados, com pericarpo branco 

envolvido pelo perigônio, que se abre durante a maturação. As sementes apresentam alta 

qualidade com tolerância a ambientes de alto estresse (ALENCAR et al., 2021), peso médio de 

2,5 g e 3,3 g (peso de 1000 grãos) nos cultivos de verão e de inverno respectivamente, contendo 

até 18 g 100-1 g de proteína, rendimento de grãos 2,3 t ha-1 e massa seca 7,5 t ha-1. Apresenta 

ausência de pigmentação (SPEHAR et al., 2011). Os genótipos usados a partir dessa cultivar 

foram: BX1, BX2, BX3, BX4, BX5, BX6, BX8, BX10.  

2.3.2. Aurora. Variedade selecionada pela Faculdade de Ciências Agrícolas da 

Universidad de Nariño - Colômbia, com adaptação para altitudes entre 2300 e 3000 m. A 

variedade Aurora é classificada como precoce apresentando ciclo de aproximadamente 85 a 

140 dias. Possui porte baixo com tamanho de 90 cm a 130 cm e produção de 1.8 a 2.4 t ha-1. Os 

grãos ficam descobertos na maturação e tem menos tolerância ao desgrane. As sementes são 

brancas e pequenas, com diâmetro menor de 2 mm (SAÑUDO, 2005). A variedade Aurora 
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apresenta pigmentação. Os genótipos usados nesse experimento selecionados a partir dessa 

variedade foram: A88. 

2.3.3. Piartal. Variedade originária da província do Carchi, norte de Equador. A planta 

possui cor púrpura, pode chegar até 240 cm de altura e apresenta susceptibilidade ao míldio. O 

grão é branco opaco, com aproximadamente 2 mm de diâmetro. Apresenta rendimento médio 

de 2.3 t ha-1 (ALVAREZ et al., 1990). A variedade Piartal apresenta pigmentação. O genótipo 

usado nesse experimento selecionada a partir dessa variedade foi: P88. 

2.3.4. Tunkahuan. Originaria do Equador. Apresenta alta adaptabilidade em locais 

situados entre 2400 e 3200 m de altitude. Nas condições andinas, apresenta 144 cm de altura de 

planta, com ciclo de 150 a 210 dias, planta púrpura e panícula amarela alaranjada, glomerulada, 

grão branco, tamanho de grão de 1,7 a 2,1 mm, baixo conteúdo de saponina 0,06% e 15,73% 

de proteína com rendimento médio de 2.200 kg ha-1 (NIETO, 1992). O genótipo usado nesse 

experimento selecionado a partir dessa variedade foi: T88. 

2.4. Avaliação físico-química 

As amostras de grãos foram preparadas e analisadas de acordo com o seguinte 

procedimento por componente:  

2.4.1. Determinação do teor de umidade. Foi determinado pelo método gravimétrico 

(AOAC 931.04). Primeiramente, em uma cápsula metálica vazia (mO) previamente seca foram 

colocados 10 g da amostra que foi pesada em uma balança analítica de precisão, as cápsulas 

com as amostras foram pesadas novamente (m1). Posteriormente, foram levados para estufa de 

secagem a temperatura controlada de 105±0,2°C por aproximadamente 24 horas até atingirem 

peso constante. Ao final desse período, a cápsula foi retirada e imediatamente coberta com a 

tampa para ser levada ao dessecador para resfriar a amostra. Finalmente, a cápsula com a tampa 

e a amostra seca (m2) foram novamente pesadas. O teor de umidade (U) da amostra foi 

determinado de acordo com a seguinte fórmula e foi expresso em porcentagem de umidade: 

 

%𝑈 =
(𝑚1 −𝑚2) × 100

𝑚1 −𝑚0
 

 

2.4.2. Determinação de cinzas. O teor de cinza foi determinado de acordo com a AOAC 

920 pelo método gravimétrico (920.153). Primeiramente, um cadinho previamente seco foi 
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pesado (PC). Em seguida, uma quantidade de 3 a 5 gramas de amostra bem homogeneizada 

(PO) foi pesada em uma balança de precisão. A amostra foi calcinada na mufla a 

aproximadamente 550°C até que as cinzas estiveram levemente cinzentas ou de peso constante. 

Continuamente, o cadinho foi resfriado em dessecador. Finalmente, a cápsula foi pesada (PF). 

O teor de cinzas (CN) da amostra foi determinado de acordo com a seguinte fórmula e foi 

expresso em porcentagem: 

%𝐶𝑁 = 
𝑃𝐹 − 𝑃𝐶

𝑃𝑂 − 𝑃𝐶 
∗ 100 

2.4.3. Determinação de Proteína: Foi realizado pelo método tradicional Kjeldahl, de 

acordo com o disposto na AOAC 981.10. Uma quantidade de aproximadamente 2 g da amostra 

homogeneizada foi pesada e quantitativamente transferida para o tubo de digestão. Em seguida, 

foi adicionado de ácido sulfúrico concentrado e peróxido de hidrogênio. Continuamente, o tubo 

de digestão foi colocado no bloco com rampa de temperatura até 420°C, até que a solução 

resultante fique límpida. O tubo de digestão foi resfriado a 50-60 °C e o processo de digestão e 

titulação foi realizado. O resultado foi expresso em %  de proteína. A conversão para proteína 

bruta foi feita usando o fator 6, 25 (MUJICA-SANCHEZ et al., 2001) 

2.4.4. Determinação de Fibra bruta: Foi feita pela digestão do material em solução de 

H2SO4 a 1,25% p/v por 30 minutos, seguida de NaOH 1,25% p/v por mais 30 minutos (AOAC, 

1980). O resultado foi expresso em porcentagem. 

2.4.5. Determinação de lipídios: Foi obtido pelo método de extração por solvente (n- 

hexano), a quente, em um extrator de Soxhlet. Primeiramente, um balão foi previamente seco a 

103 °C, resfriado e pesado (PB). Em seguida, 5 g de amostra (PO) foram pesados e 

imediatamente submetidos à extração líquido-sólido. Para a extração, foi utilizado hexano como 

solvente em um extrator Soxhlet por 5 h a 60 °C. Concluída a extração do óleo, o solvente 

orgânico foi evaporado em rotaevaporador por 30 minutos a 100 °C. O frasco foi resfriado em 

dessecador e continuamente foi pesado (PF). O extrato etéreo foi determinado pela seguinte 

fórmula:                           

%𝐿 =
𝑃𝐹 − 𝑃𝐵

𝑃𝑂
∗ 100 
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2.4.6. Determinação de carboidratos (CHO): Os carboidratos foram calculados por 

diferença de acordo com a seguinte fórmula. O resultado foi expresso em porcentagem. 

%𝐶𝐻𝑂 = 100 − (%𝑢𝑚𝑖𝑑𝑎𝑑𝑒 +%𝑐𝑖𝑛𝑧𝑎𝑠 +%𝑝𝑟𝑜𝑡𝑒í𝑛𝑎 +% 𝐹𝑖𝑏𝑟𝑎 +%𝑙𝑖𝑝í𝑑𝑖𝑜𝑠) 

 

2.5. Avaliação da atividade antioxidante 

Inicialmente foi realizada a extração dos compostos bioativos nos grãos de quinoa 

realizando-se extração hidro alcóolica (etanol/água, 1:1) a 40 °C durante 3 horas. Em seguida, 

filtrou-se em papel. O extrato resultante foi utilizado para análises de atividade antioxidante 

pelo método de redução do radical ABTS [2,2´-azinobis (3-etilbenzotiazolina-6-ácido 

sulfônico)], preparado a partir da reação da solução aquosa de ABTS (7 mmol/L) com 

persulfato de potássio (140 mmol/L). A solução foi mantida ao abrigo da luz, em temperatura 

ambiente por 16 horas. Em seguida, foi diluída em etanol até obter absorbância de 0,70 nm, em 

comprimento de onda a 734 nm. As alíquotas dos extratos foram adicionadas da solução de 

ABTS+, e a absorbância medida a 734 nm após aproximadamente 6 min em espectrofotômetro. 

A capacidade antioxidante da amostra foi calculada em relação à atividade do antioxidante 

Trolox, nas mesmas condições, e os resultados expressos em equivalência (mg ET/g de 

amostra) (KUSKOSKI et al., 2004). 

2.6. Análises Estatísticas 

Todos os experimentos foram realizados em triplicata e os dados apresentados como 

média. Foi realizada análise de variância pelo teste de F e comparação de médias entre os 

genótipos pelo teste de Tukey, ao nível de 5% de probabilidade. Adicionalmente foi realizada 

análise de correlação por meio do programa estatístico SPSS e dendrograma por análise de 

agrupamento hierárquico pelo método de Ward com a formação de grupos com base em 

umidade (%), carboidratos (%), proteína (%), lipídios (%), fibra (%) e cinzas (%) para as 11 

progênies de quinoa. 
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3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

As análises de variância mostraram diferenças significativas segundo o teste F (P≤0.01) 

e (P≤0.05) em todas as variáveis analisadas (Tabela 1). Essas diferenças indicam variabilidade 

entre os genótipos em relação à os parâmetros físico-químicos avaliados. Os valores de F >2, 

como os encontrados nessa pesquisa, indicam que houve uma precisão experimental alta e 

muito alta como descrito por Resende e Duarte (2007). Assim, os valores de F foram desde 8,49 

para lipídios até 27,75 para umidade. Verificou-se diferenças significativas entre os genótipos 

pelo teste de Tukey. Nesse sentido, observou-se, de forma geral, que o teor de umidade 

apresentou uma média de 11,21% nos grãos. Essa porcentagem de umidade ajusta-se a valores 

inferiores de 12%, valor recomendado para processos de armazenamento de sementes que 

favorece o vigor e poder de germinação (FERNANDES et al., 2016). Ademais, o baixo nível 

de umidade presente nas sementes favorece a vida útil, reduzindo o desenvolvimento de 

microrganismos. Por outra parte, fatores como a umidade das sementes contribuem de forma 

significativa em todas as atividades biológicas e metabólicas, o que modula o comportamento 

das sementes em relação à longevidade ou deterioração durante o armazenamento 

(BAKHTAVAR ; AFZAL, 2020).  

Tabela 1. Composição de grãos de quinoa de 11 genótipos, semeados em condições do Cerrado 

(Savana Brasileira). 

Tratamento Umidade%  CHO% Proteína% Lipídio% Fibra% Cinza% 

P88 11,66 a 45,30 d 16,28 a 2,09 c 18,27 a 6,37 ab 

T88 11,39 b 46,35 cd 15,59 ab 2,78 b 17,26 a 6,61 a 

BX6 11,31 bc 51,68 ab 15,27 bc 3,45 ab 12,86 b 5,40 c 

BX8 11,19 cd 50,65 ab 15,10 bcd 3,38 ab 13,74 b 5,92 bc 

BX10 11,18 cd 51,13 ab 14,92 bcd 3,40 ab 13,51 b 5,84 bc 

A88 11,17 cd 52,66 a 14,32 d 3,35 ab 13,11 b 5,37 c 

BX1 11,16 cd 52,55 a 14,65 cd 3,45 ab 12,26 b 5,90 bc 

BX2 11,12 d 51,09 ab 14,61 cd 3,30 ab 13,80 b 6,05 ab 

BX4 11,07 de 51,06 ab 15,68 ab 3,53 a 12,76 b 5,87 bc 

BX3 11,05 de 48,93 bc 15,80 ab 3,41 ab 14,38 b 6,41 ab 

BX5 10,92 e 50,28 ab 15,67 ab 3,47 ab 13,45 b 6,19 ab 

Média 11,21 50,16 15,27 3,24 14,13 6,0 

F 27,75* 11,14* 9,88* 8,49* 13,63* 10,12* 

CV% 1,76 4,75 3,93 13,24 13,45 6,5 
1Médias seguidas pelas mesmas letras, em cada coluna, não diferem entre si pelo Teste Tukey a 5% de probabilidade. 

*significativo no teste F (p≤0.01) e (p≤0.05). 

 

Os carboidratos (CHO) são os principais constituintes dos cereais e dos grãos, porém, 

vem sendo utilizados no desenvolvimento de novos produtos na indústria alimentícia e 
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farmacêutica como em revestimentos, cosméticos, usos sanitários, entre outros (ZHANG et al., 

2021; CONTRERAS-JIMÉNEZ et al., 2019). Carboidratos (CHO) foram os compostos 

maioritários nas sementes, com média de 50,16%  (Tabela 1). Estes resultados são inferiores 

aos teores de carboidratos (59,62-69,36%) encontrados por Velásquez-Barreto et al., (2021) 

em diferentes grãos de quinoa andina. Em função dos diferentes genótipos e tipos de grão, os 

teores de CHO podem evidenciar altas variações como demostrado em pesquisas sobre 

caracterização físico-química de quinoa. Stikic et al., (2012), reportaram valores de 49,55% 

contrastando com Pereira et al., (2019) (75 e 77%) em diferentes variedades de quinoa 

procedentes da Espanha e Peru. Nesta pesquisa, os valores de CHO flutuaram na faixa de 45,30 

e 52,66% (Tabela 1), valores inferiores do que outros grãos como trigo, arroz e milho (71,1, 

81,7 e 74,3%, respectivamente). Os genótipos não diferem estatisticamente entre si, com 

relação ao conteúdo de CHO, com exceção do genótipo P88 originário do Equador, que teve 

menor conteúdo de carboidratos dentro de sua composição físico-química. Um menor teor de 

carboidratos nos grãos pode ser consequência do conteúdo de fibra presente, porém, um maior 

teor de fibra tende diminuir o conteúdo de carboidratos e outros compostos, como o lipídio.  

O teor de proteína dos genótipos avaliados mostrou diferenças significativas segundo o 

teste de Tukey (p ≤ 5%) com uma média de 15,27% (Tabela 1). Resultados inferiores foram 

encontrados por Velásquez-Barreto et al., (2021), que observaram valores de teor de proteína 

entre 9,66 e 12,19% nos grãos de quinoa de variedades branca, vermelha e preta. Entretanto, o 

teor de proteína pode variar na dependência de diversos fatores como o tipo de grão (branco, 

vermelho ou preto), variedade, origem, exposição a condições salinas entre outros (PEREIRA 

et al., 2019; STIKIC et al., 2012; MOHAMED et al., 2019). Fischer et al., (2017), reportaram 

que a disponibilidade de água e o processo de lavagem na semente pode afetar os conteúdos de 

proteína, sendo que as estruturas proteicas armazenam no endosperma e nos tecidos 

embrionários. Nessa perspectiva, todas as práticas mecânicas nos processos da adequação das 

sementes, devem ser feitas com muito cuidado, para evitar danos com a consequente perda de 

fenóis, proteínas e vitaminas (NINFALI et al., 2020). Além disto, a proteína pode diminuir 

pelo tempo e temperatura de armazenamento (KIBAR et al., 2021). As porcentagens de 

proteínas estiveram no intervalo de 14,32 – 16,28% (Tabela 1). Neste sentido, observou-se que 

o genótipo P88 apresentou o maior conteúdo de proteína. Enquanto, no genótipo A88 

apresentou o menor conteúdo de proteína (14,32%) em comparação com os demais. Dados 

superiores do teor de proteína para as mesmas condições do presente estudo foram reportados 

por Spehar (2007) e Rocha (2011). 
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Com relação ao teor de lipídios foram encontrados valores médios de 3,24% nos grãos 

de quinoa. Resultados semelhantes foram observados por Rodrigues et al., (2021) que 

encontraram valores de aproximadamente 3,9% na variedade europeia (Pot_4). Entretanto, 

outras pesquisas reportaram teores superiores atingindo até 6,8%,  dependendo do genótipo e 

tipo de grão (VELÁSQUEZ-BARRETO et al., 2021; PEREIRA et al., 2019; STIKIC et al., 

2012). Nos resultados obtidos neste estudo, se observou que o genótipo P88 deferiu 

estatisticamente dos demais resultados exibindo o menor conteúdo de lipídio (2,09%). Os 

demais genótipos não difeririam estatisticamente entre sim, mas apresentaram maior conteúdo 

de lipídio do que P88.  

Quanto ao teor de fibra, observou-se variação entre 12,86 a 18,27% , com valor médio 

de 14,13%. Diversas pesquisas com quinoa, têm mostrado resultados inferiores aos 

encontrados neste trabalho (VELÁSQUEZ-BARRETO et al., 2021; STIKIC et al., 2012). 

Rodríguez et al., (2021), reportaram teores de fibra semelhantes, no intervalo de 12,55 a 

22,71%. Foi observado, que os genótipos originários do Equador apresentaram os valores mais 

altos com relação ao conteúdo de fibra, com valores de 18,27 e 17,26% nos genótipos P88 e 

T88, respectivamente. Os demais genótipos expressaram menores valores, sem diferença 

estatística significativa entre eles. Evidenciou-se diferenças significativas para o teor de cinzas 

com valor médio de 6,0%. Resultados semelhantes foram encontrados em outras pesquisas 

relacionadas com o conteúdo de cinzas em quinoa (RODRÍGUEZ GÓMEZ et al., 2021; 

VELÁSQUEZ-BARRETO et al., 2021; PEREIRA et al., 2019). As porcentagens de cinzas da 

quinoa encontradas neste estudo supera os teores reportados em trabalhos de pesquisa com as 

culturas do trigo, milho e arroz (1,1, 0,7, 0, 2%, respectivamente) (USDA, 2015). Entretanto, 

o teor de cinzas pode variar segundo o genótipo, adubação, armazenamento, minerais e tipo de 

solos (NASIR ; NAWAZ, 2015). Com este estudo observou-se que a quinoa oferece 

características nutricionais desejáveis para a alimentação, apresentando maiores conteúdos de 

proteína, gordura total, fibra e cinzas do que cereais convencionais como trigo, milho e arroz 

(NISAR et al., 2017). Por sua composição físico-química o grão de quinoa mostra diversas 

aplicações tecnológicas como desenvolvimento de produtos alimentícios.  

Para estabelecer e observar as relações entre as variáveis estudadas, foram efetuadas 

análises de correlações lineares (p≤0.01) e (p≤0.05) entre os seguintes parâmetros: umidade 

(%), proteína (%), carboidratos (CHO%), lipídios (%), fibra (%) e cinzas (%) (tabela 2). 

Observou-se que o parâmetro de umidade teve uma correlação negativa com o CHO (r = -
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0,643) e lipídios (r = -0,873). Assim valores altos de umidade foram associados a valores 

baixos de carboidratos e lipídios. Enquanto, este parâmetro apresentou uma correlação 

positiva decrescente com fibra (r = 0,756), proteína (r = 0,334) e cinza (r = 0,189). Neste 

sentido, a porcentagem de umidade pode influenciar os conteúdos nutricionais da quinoa, 

exibindo correlação significativa com fibra e proteína (KIBAR et al., 2021).  

O teor de carboidratos (CHO), expressou uma correlação positiva com lipídios (r = 

0,858) e uma correlação negativa significativa com teor de proteína (r = -0,785), cinza (r = -

0,814) e fibra (r = -0,965). Estes resultados confirmam a relação entre os carboidratos e os 

lipídios. Existe uma relação inversa entre conteúdo de carboidratos e a proteína, fibra e cinza 

(BONIFACIO et al., 2013). Dados semelhantes foram encontrados por Rocha (2011). De 

certa forma, a seleção pode ser feita por baixos conteúdos de CHO o que deve correlacionar 

com os teores mais elevados de proteína.  

Tabela 2. Coeficientes de correlação de Pearson entre umidade, carboidratos (CHO), 

proteína, lipídios, fibra e cinzas de genótipos de quinoa. 

Caractere Umidade CHO Proteína Lipídios Fibra Cinza 

Umidade 1 -,643* ,334 -,873** ,756** ,189 

CHO   1 -,785** ,858** -,965** -,814** 

Proteína     1 -,525 ,621* ,638* 

Lipídios       1 -,937** -,521 

Fibra         1 ,712* 

Cinza           1 
*Significativo a 0,05 (5% probabilidade) 

** Significativo a 0,01 (1% probabilidade) 

Com relação a proteína, evidenciou-se correlação positiva com o teor de fibra (r = 0,756) 

e negativa com o lipídio (r = -0,873). Enquanto, lipídio apresentou uma forte correlação 

negativa com teor de cinza (r = -0,521) e a fibra (r = -0,937). Esses resultados permitem 

selecionar genótipos com menor conteúdo de lipídios. Por conseguinte, teremos maior conteúdo 

de fibra, característica desejada na indústria alimentícia no desenvolvimento de produtos com 

processos de extrusão. (REPO-CARRASCO et al., 2011).  

A análise hierárquica permitiu agrupar os genótipos por semelhanças, considerando as 

características medidas nos testes (Figura 1). A divisão do grupo foi relacionada à distância 

euclidiana entre as diferenças detectadas (FREDDI et al., 2008). Os genótipos foram agrupados 

em quatro grupos, seguindo a distância euclidiana de 5 (HAIR et al., 2005). O grupo I foi 

formado por um genótipo, selecionado a partir da variedade Tunkahuan (T88) e o grupo II foi 

composto por genótipo selecionado da variedade Piartal (P88) (figura 1), ambas originárias do 

Equador. Esses genótipos além de evidenciar similaridade para as características físico-
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químicas, apresentam ainda características similares para outras variáveis agronômicas como 

altura de plantas, rendimento de grão, tamanho de panículas, cor da inflorescência e 

acumulação térmica dos ciclos fenológicos (ANCHICO et al., 2020; ANCHICO-JOJOA et al., 

2021). No grupo III, encontram-se 7 genótipos, sendo 6 selecionadas da cultivar BRS Syetetuba 

(BX2, BX3, BX4, BX5, BX8, BX10) e um genótipo selecionado a partir da cultivar colombiana 

Aurora (A88). Genótipos do Brasil estiveram associados em sua maioria no grupo 3. Nesse 

grupo, foi detectada associação entre a procedência e sua composição, uma vez que mostraram 

composição físico-química semelhante que pode ser atribuído a origem, por serem da mesma 

região e semeados nas condições ideais dada sua procedência. Observou-se, que o genótipo 

A88 originário da Colômbia esteve associado ao grupo III junto com os genótipos da região 

brasileira. Nesse sentido, o genótipo A88 pode ser considerado um genótipo com tolerância a 

ambientes de alto estresse característico do cerrado brasileira por ter apresentado uma 

composição físico-química semelhante à maioria dos genótipos BRS Syetetuba. Os genótipos 

do grupo III, exibiram diferenças com o grupo II e I (Figura 1), em características como 

umidade, CHO, lipídios, fibra (tabela 1). O grupo IV teve dois genótipos selecionados a partir 

de BRS Syetetuba (BX1 e BX6), apresentando coincidências para características como CHO, 

fibra e lipídios (Figura 1). 

 

 

Figura 1. Dendrograma resultante da análise de agrupamento hierárquico pelo método de Ward com a formação de grupos 

com base nos dados de umidade (%), carboidratos (%), proteína (%), lipídios (%), fibra (%) e cinzas (%) para 11 genótipos de 

quinoa.  
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Substancias antioxidantes são consideradas aquelas que, quando em baixas 

concentrações, conseguem atrasar, ou inibir a oxidação de substrato de maneira eficaz. Quando 

adicionados a alimentos, antioxidantes minimizam o ranço, atrasam a formação de produtos de 

oxidação tóxicos, mantém a qualidade nutricional e aumentam o tempo de conservação (SIES; 

STAHL, 1995; MIRANDA et al., 2010). A atividade antioxidante está relacionada com a 

presença de compostos bioativos presentes nas diferentes matrizes alimentícias como fenóis, 

saponinas, antocianinas e vitaminas (SONG et al., 2016). 

Com base nos resultados observados (Tabela 3), pode-se inferir que a amostra da 

cultivar Aurora, correspondente ao genótipo originário da Colômbia apresentou maior atividade 

antioxidante (1.96 ± 0.01 mg Trolox/g amostra) comparada com os demais. Seguido por BRS 

Syetetuba, com atividade antioxidante de 1.93 ± 0.01 mg Trolox/g mostra. Tunkahuan, 

originário do Equador, como o genótipo com menor atividade antioxidante. (1.30 ± 0.02 mg 

Trolox/g mostra). No desenvolvimento de alimentos funcionais a cultivar Aurora pode ser 

indicada, adicionando maior atividade antioxidante ao alimento, que pode ser gerada pela 

presença de pigmentação, com maior contribuição de antocianinas que podem atribuir à 

atividade antioxidante. 

A quinoa apresenta atividade antioxidante, com variações dependendo cultivar e sua 

origem. Escribano et al., (2017) encontraram concentrações de atividade antioxidante pelo 

método ABTS de 0,3 18 mmol Trolox/kg de extrato em 29 genótipos de quinoa, originários do 

Peru. Por outra parte, estudos realizados em diferentes variedades de quinoa procedentes de 

Brasil e da Bolívia, encontraram variação na atividade antioxidante pelo método ABTS (69,47 

-131,84 e 56,88-171,11 µmol Trolox/g, respectivamente), o qual pode ser atribuído a sua 

origem e ao  genótipo (DE LIMA, 2017).  

Tabela 3. Atividade antioxidante das sementes de Aurora, BRS Syetetuba, Piartal e 

Tunkahuan. 

Genótipo ABTS (mg. Trolox/ g amostra) 

Aurora 1.96 ± 0.01 a 

BRS Syetetuba 1.93 ± 0.01 b 

Piartal 1.42 ± 0.01 c 

Tunkahuan 1.30 ± 0.02 d 

Media  1.65 

C.V.%   0.5 

F 6997.50* 
1Médias seguidas pelas mesmas letras, em cada coluna, não diferem entre si pelo Teste Tukey a 5% de probabilidade. 

± Desvio Padrão. 

*significativo. 
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        4. CONCLUSÕES 

O grão de quinoa pode ser considerado como fonte de proteína, pois apresentou 

aproximadamente 15% deste componente, elevando o valor nutricional de produtos 

alimentícios.  

O genótipo P88, originário do Equador, apresentou elevado teor de proteína e fibra, 

podendo ser indicado para incorporação aos programas de melhoramento genético de quinoa.  

As progênies de Aurora e BRS Syetetuba, demonstraram maior capacidade 

antioxidante. 
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CARACTERIZAÇÃO MORFOAGRONÔMICA DE OITO PROGÊNIES DE QUINOA 

SEMEADAS NO CERRADO BRASILEIRO E NA COLÔMBIA  

RESUMO  

A quinoa pode se adaptar a ambientes diversificados, por sua considerável variabilidade 

genética, que é considerada importante na obtenção de genótipos cultivados em diferentes 

condições de solo e clima. A identificação de variabilidade por diferenças morfoagronômicas e 

a interação genótipo x ambiente, é necessária na ampla adaptação do cultivo. Este trabalho teve 

como objetivo caracterizar oito progênies de quinoa, em condições de 1100/1800 m de altitude 

na Colômbia e 1100 m de altitude no Brasil. Dois experimentos foram conduzidos no Brasil na 

Fazenda Água Limpa, UnB a 1.100 m de altitude em duas épocas: março a julho de 2018 e 

maio a agosto de 2019. Na Colômbia foram conduzidos em Santander de Quilichao e Popayán 

a 1.100 m e 1.800 m de altitude, respectivamente. Os tratamentos foram compostos por cinco 

progênies selecionadas em BRS Syetetuba (Brasil), uma procedente da Colômbia (Aurora) e 

duas procedentes do Equador (Piartal e Tunkahuan). Os experimentos foram conduzidos em 

delineamento de blocos ao acaso, com oito progênies e quatro repetições. Os dados foram 

submetidos a análise de variância, pelo teste de F (p≤0,01) e (p≤0,05) e as médias foram 

agrupadas pelo teste de Scott-Knott. Realizou-se análise AMMI (Additive Main effects and 

Multiplicative Interaction), combinando análise de variância e de componentes principais, para 

ajustar os efeitos de progênies (G) e ambiente (E) e os efeitos da interação G x E. As análises 

de variância apresentaram diferenças significativas entre os ambientes, progênies e a interação 

de G x E em todas as características avaliadas. As progênies com maior potencial de adaptação 

aos ambientes foram: BRX2, BRX5, BRX6 e PRIX com medias de rendimento superiores a 

3151,95 kg ha-1. AMMI identifica progênies consistentes em rendimentos superiores de grão e 

massa seca total em todos os ambientes. As características indicam influência do ambiente e da 

interação, medida por G x E, a seleção por características morfoagronômicas resultou em ganho 

genético. 

Palavras Chave: Chenopodium quinoa, AMMI, Adaptação, Seleção, Rendimento de Grão, 

Rendimento Massa Seca, Índice de Colheita.  
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MORPHOAGRONOMIC CHARACTERIZATION OF EIGHT QUINOA 

PROGENIES GROWN IN THE BRAZILIAN SAVANNA AND IN COLOMBIA 

ABSTRACT 

Quinoa crop is adaptable to a range of environments, due to its considerable genetic variability, 

important trait to select and cultivation under different soil and climatic conditions. 

Identification of variability based on morpho agronomic differences and genotype x 

environment (G x E) interaction is needed for crop wide adaptation. This work aimed at 

characterizing eight quinoa progenies in Brazil and in Colombia. The experiments in Brazil 

were conducted in Brasília, in an irrigated area of the Água Limpa Farm, University of Brasília 

at 1100 m.a.s.l.. on two dates, the first between March and July 2018 and the second from May 

to August 2019. In Colombia experiments were carried out in Santander de Quilichao and 

Popayán at 1100 and 1800 m.a.s.l. The treatments were composed of five progenies selected in 

Brazil, one from Colombia and two from Ecuador. The experiments had a complete randomized 

block design, with eight progenies and four replications. For the statistics, analysis of variance 

was performed, using the F test p≤0,01 and p≤0,05. Means were grouped by the Scott Knott 

test. AMMI (Additive Main effects and Multiplicative Interaction) analysis was used, 

combining analysis of variance and analysis of principal components, to adjust the main effects 

of genotypes (G) and environments (E) and the G x E interaction. Significant differences were 

shown at p≤0.01 and p≤0.05 for environments, genotypes and the interaction of G x E. The 

progenies with wide adaptation to environments are BRX2, BRX5, BRX6 and PRIX with 

average yields above 3151,95 kg ha-1. Genotype performance is consistent and superior to grain 

and mass yields. The characteristics indicate influence of environment and the G x E interaction. 

Selection based on morpho agronomic characters results in genetic gain. 

 

Keywords: Chenopodium quinoa, AMMI, Adaptation, Selection, Grain Yield, Dry Mass 

Yield, Harvest Index. 
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1. INTRODUÇÃO 

A quinoa (Chenopodium quinoa), tem sido domesticada há muitos anos na América do 

Sul. Na atualidade, graças às suas características nutricionais tem sido consumida em diferentes 

países, e tem recebido atenção de pesquisadores e novos produtores (LI AND ZHU, 2017; 

ZHOU et al., 2021). Quando comparada com outros grãos a quinoa apresenta alta qualidade de 

proteína, em aminoácidos essenciais, contendo ainda micronutrientes, vitaminas, minerais e 

compostos fenólicos (PEREIRA et al., 2019). Ademais, a quinoa apresenta potencial de 

adaptação a diferentes condições agroclimáticas (ANCHICO et al., 2020; ZURITA-SILVA et 

al., 2014). Ela pode se desenvolver em regiões de ampla variação ambiental, tolerando elevada 

salinidade, considerada uma planta halófita (ANGELI et al., 2020). 

 A quinoa, por sua grande variabilidade genética, pode apresentar diferentes 

características nutricionais e morfoagronômicas (GONZÁLEZ et al., 2015). Peru e Bolívia tem 

sido os principais produtores de quinoa, seguidos por Equador e Argentina (PEREZ-REA ; 

ANTEZANA-GOMEZ, 2018). No Brasil o interesse na cultura da quinoa surgiu pelas 

características como a porcentagem de proteína, a estabilidade dos aminoácidos, a grande 

produção de biomassa para proteção do solo em segunda safra, o baixo uso de sementes no 

plantio e o aumento da possibilidade de diversificar os sistemas de produção (SPEHAR et al., 

2011). As cultivares utilizadas no Brasil são BRS Piabiru e BRS Syetetuba, apresentando baixo 

conteúdo de saponinas e rendimento de grãos superior a 2000 kg ha-1 (SPEHAR et al., 2015). 

Na Colômbia a quinoa é uma opção viável para se cultivar em diferentes regiões (ANCHICO 

et al., 2020). Na atualidade tem sido usadas quatro cultivares comerciais: Aurora, Piartal, 

Blanca Dulce de Jerico e Tunkahuan, (GARCÍA-PARRA et al., 2020). 

  A interação genótipo por ambiente (G x E), de valor na seleção, descreve a resposta 

diferencial de genótipos quando avaliados em diferentes condições ambientais (TONK et al., 

2011). A quinoa pode se adaptar a ambientes diversificados, por considerável plasticidade na 

fenologia, mostrando sensibilidade a variações de temperatura (ANCHICO-JOJOA et al., 

2021). Quando testados em diferentes ambientes o tempo de floração e o rendimento do grão 

se apresentam como uma das variáveis mas importantes na interação (G x E). Ademais, 

diferentes genótipos podem apresentar um ajuste a condições agroecológicas especificas 

(CURTI et al., 2014).  

A variabilidade genética da quinoa é considerada uma característica muito importante 

para selecionar e cultivar em diferentes regiões e condições climáticas, influenciadas pelas 
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mudanças climáticas (REZZOUK et al., 2020). O uso de diferentes genótipos permite 

quantificar a variabilidade intraespecífica para diferentes caracteres morfo agronômicos e suas 

interações. A variabilidade genética possibilita determinar limites de seleção para obter 

genótipos com qualidade desejável (SANTIS et al., 2016). No entanto, torna-se necessário 

realizar pesquisas detalhadas sobre a variabilidade da quinoa em relação a aspectos 

morfoagronômicos e qualitativos e a interação de genótipo por ambiente. Este trabalho teve 

como objetivo realizar a caracterização morfoagronômica de oito progênies de quinoa no Brasil 

e na Colômbia, para adaptabilidade e interação em condições de 1100/1800 m de altitude na 

Colômbia e 1100 m de altitude no Brasil. 
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2. MATERIAL E MÉTODOS  

2.1 Experimento no Brasil 

Os experimentos foram conduzidos na Fazenda Água Limpa (FAL), Universidade de 

Brasília (UnB), Distrito Federal, a uma altitude de 1.100 m, localizado a 15 º 56’ S e 47º55’ W. 

Segundo Köeppen, o clima é classificado como Aw, com uma estação chuvosa, de outubro a 

março e uma estação seca, de abril a setembro (KOTTEK et al., 2006). Foram avaliados dois 

ciclos da quinoa, o primeiro de março até julho de 2018 e o segundo de maio até agosto de 2019 

com irrigação. A tensão de água no solo foi mantida a 30-40 kPa, monitorada por tensiômetros, 

colocados no solo à profundidade de 0-30 cm. 

2.2 Experimentos na Colômbia 

Na Colômbia foram conduzidos dois experimentos o primeiro foi no Município de 

Popayán, Cauca a 1.800 m de altitude, com uma latitude Norte de 2° 27’ e 76 ° 37' 18" de 

longitude Oeste. Apresenta temperaturas medias de 19 °C (POPAYÁN, 2021). O segundo 

experimento foi conduzido no Município de Santander de Quilichao localizado a uma altitude 

de 1.100 m, com uma latitude Norte de 3° 0′ 30″ e 76° 29′ 2″ de longitude Oeste. Apresenta 

temperaturas medias de 26 °C (QUILICHAO, 2021). 

 

 

Figura 1. Temperatura e precipitação nos ciclos de desenvolvimento da quinoa, nos quatro locais. Local 1: S. Quilichao – 

Colômbia; Local 2: Popayán – Colômbia; Local 3: Brasília, 2018 – Brasil; Local 4: Brasília, 2019 - Brasil.  

 

2.3 Desenho experimental  

Os experimentos foram conduzidos em delineamento de blocos ao acaso, com 8 

genótipos e quatro repetições. Cada parcela contava com 30 plantas m-1, a área útil foi de 1 m2. 
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O solo foi preparado 30 dias antes da semeadura com aplicação de fertilizante orgânico e 

calcário. As adubações de plantio e cobertura em cada local e ano de cultivo, foram realizadas 

de acordo com as análises do solo (Tabela 1) e seguindo as recomendações de Spehar (2007), 

60 kg ha-1 de N, 60 kg ha-1 de P e 60 kg ha-1 de K.  

Tabela 1: Resultado da análise do solo da área experimental em quatro locais de avaliação à 

profundidade de 0-20 cm. 

Local pH P Al Ca Mg K 

  mg dm-3 ------------------(meq/100g) ------------------ 

 

Brasil  

FAL, Março/Julho 2018 5,50 22,2 0,0 3,20 1,30 0,46 

FAL, Maio/Agosto 2019 

(Irrigação) 
5,20 4 0,0 1,8 0,8 0,20 

Colômbia  

S. Quilichao, 1100 m  4,87 2,2 2,20 1,95 0,85 0,25 

Popayán, 1800 m 5,74 3,16 0,20 5,02 0,87 0,22 

 

2.4 Análise estatística  

Os dados originais foram submetidos a análise de variância, pelo teste de F, ao nível de 

5% de probabilidade, e as médias foram agrupadas pelo teste de Scott-Knott, utilizando o 

software SISVAR®. Adicionalmente, foi usada a análise AMMI (Additive Main effects and 

Multiplicative Interaction) que combina a análise de variância e a análise de componentes 

principais, para ajustar, respectivamente, os efeitos principais genótipos (G) e ambientes (E) e 

os efeitos da interação G x E. As análises, baseadas em gráficos biplot, representam 

graficamente uma matriz de dados. Os componentes principais foram utilizados na construção 

de gráfico (biplot) que expressa uma matriz de dados (GABRIEL 1971; SILVA ; BENIN, 

2012). Ademais, Foram calculados os parâmetros genéticos como a herdabilidade no sentido 

amplo ha
2, que é a porção da variação fenotípica observada que ocorre em função dos efeitos 

genéticos (SCHMIDT et al., 2019), coeficiente de variação genética (CVg) e coeficiente de 

variação fenotípica (CVf), utilizando o Software Genes (CRUZ, 2013).  

2.5 Progênies avaliadas  

BRS Syetetuba - apresenta peso médio de 1000 grãos de 2,5 g e 3,3 g em cultivos de 

verão e de inverno respectivamente, contendo até 18 g 100-1 g de proteína (SPEHAR et al., 

2011). As progênies de quinoa usadas nesse experimento selecionados a partir dessa cultivar 

foram: BRX 1, BRX 2, BRX 5, BRX 6, BRX 4 (Testemunha) 
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Piartal - Apresenta adaptabilidade em locais situados entre 2400 e 3200 m de altitude. 

A planta possui cor púrpura, com 240 cm de altura e apresenta susceptibilidade ao míldio. O 

grão é branco opaco, com aproximadamente 2 mm de diâmetro (ALVAREZ et al., 1990). Neste 

experimento utilizou-se a progênie PRIX. 

Aurora - A planta apresenta adaptação para altitudes entre 2.300 e 3.000 m, com altura 

de plantas de 90 cm a 130 cm e 1800 a 2400 kg ha-1 de rendimento. As sementes são brancas e 

pequenas, com diâmetro menor de 2 mm (SAÑUDO, 2005). A progênie usada neste 

experimento foi a AURX. 

Tunkahuan - Apresenta adaptabilidade em altitudes semelhantes às de Aurora. Nas 

colombianas, apresenta 144 cm de altura de planta, com ciclo de 150 a 210 dias, coloração 

púrpura e panícula amarela alaranjada, do tipo glomerulado, grão branco, tamanho de grão de 

1,7 a 2,1 mm, baixo conteúdo de saponina 0,06% e 15,73% de proteína com rendimento médio 

de 2200 kg ha-1 (NIETO, 1992). 

2.6 Avaliações Agronômicas 

Altura de plantas: medida do nível do solo até o ápice da inflorescência (cm), em 10 

plantas amostradas ao acaso por parcela, antes da colheita. Nas demais plantas mediu-se por 

visada da altura com auxílio de uma trena colocada no centro da parcela; 

Comprimento da panícula: utilizou-se 10 plantas para avaliação das panículas medidas 

do ápice da panícula principal até a base da inserção. Os resultados foram expressos em cm 

panícula-1; 

Peso de sementes: depois de secas em ambiente natural, sombreado e ventilado as 

panículas foram submetidas à debulha mecânica, limpando-se as sementes com auxílio de 

peneiras e ventilador, mantendo-as em sacos de papel. Antes da pesagem, determinou-se o teor 

de água, corrigindo-se a 13%. A massa dos grãos foi determinada com auxílio de balança de 

precisão a 0,001g e os resultados expressos em gramas planta-1; 

Rendimento de matéria seca: as plantas cortadas na sua base foram acondicionadas em 

sacos de polipropileno trançado, mantidos abertos e dependurados, até atingirem peso 

constante, avaliados por pesagens amostrais de toda a parte aérea, com valores expressos em t 

ha-1 
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Índice de Colheita (IC): o índice de colheita foi determinado dividindo a produção de 

grãos planta-1 pela produção de fitomassa planta-1 (massa seca das plantas): 

Equação 1: 

𝐼𝐶 =
𝑝𝑟𝑜𝑑𝑢çã𝑜 𝑑𝑒 𝑔𝑟ã𝑜𝑠

𝑝𝑟𝑜𝑑𝑢çã𝑜 𝑑𝑒 𝑓𝑖𝑡𝑜𝑚𝑎𝑠𝑠𝑎
 100 

Peso de 1000 grãos e rendimento: utilizou-se metodologia definida para quinoa (Souza, 

2017), avaliando-se oito repetições de 100 sementes. O peso de mil sementes pode variar, em 

função do teor de água. Assim, coletaram-se ao acaso 100 sementes com oito repetições. As 

sementes de cada repetição foram pesadas em balança de precisão 0,001g. Sobre as medições, 

calculou-se a variância, o desvio padrão e o coeficiente de variação dos valores obtidos: 

Equação 2:  

Variância =
n(Σ x2)−(Σ x)²

n(n−1)
 

Onde: x = peso de cada repetição 

n = número de repetições 

Σ= somatória 

Equação 3:  

Desvio Padrão (S) =√Variância 

Coeficiente de Variação (CV) =
S

‾x
 x 100 

Onde:  ̄x= peso médio de 100 sementes. 

Na determinação multiplicou-se por 10 o peso médio obtido para coeficiente de variação abaixo 

de 4%. 

Rendimento de grãos: após da colheita da área útil (1 m²), realizou-se a debulha, 

ventilando-se para separar impurezas, pesando em gramas. Esta determinação foi realizada com 

a seguinte formula: 

Equação 4:  

𝑘𝑔 ℎ𝑎 ¹ =
𝑝𝑒𝑠𝑜 𝑝𝑎𝑟𝑐𝑒𝑙𝑎 ú𝑡𝑖𝑙 𝑋 10.000𝑚²

Á𝑟𝑒𝑎 𝑝𝑎𝑟𝑐𝑒𝑙𝑎 ú𝑡𝑖𝑙 𝑚²
 

 

 



101 
 

3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

As análises de variância demonstraram diferenças significativas pelo teste de F (p≤0,05) 

entre ambientes, genótipos e a interação de G x E, na avaliação das características agronômicas 

(Tabela 2). As progênies de quinoa apresentaram variabilidade em todos os locais demostrando 

o seu potencial de se adaptar em diferentes ambientes (ANCHICO et al., 2020). A interação 

Genótipo (G) × Ambiente (E) quando comparada com Genótipo, apresentou uma relação da 

variância de 14:1 na avaliação de altura de plantas (PH), 1.5:1 no comprimento de panícula 

(PL), 2:1 no rendimento de grãos (RG), 3:1 no rendimento de massa seca (RMS), 3:1 no peso 

de 1000 grãos (PMG), 1:1,2 no índice de colheita (IC) (Tabela 2). Componentes de rendimento 

como rendimento médio de sementes (RMS) e índice de colheita (IC) apresentaram uma forte 

relação entre a interação G x E e o componente G (Tabela 2). Dados similares foram 

encontrados por (BERTERO et al., 2004), em estudos realizados com 24 genótipos em 14 

ambientes. Na avaliação de rendimento de grão foi encontrada interação significativa entre 

genótipos x ambientes, sendo esses dados recorrentes em diferentes estudos de processos de 

adaptação de genótipos em diferentes ambientes (SANTIS et al., 2016). A constante presença 

de interações do G x E na quinoa, levam à necessidade de estruturar estratégias de 

melhoramento que permitam obter genótipos adaptados a regiões especificas (CURTI et al., 

2014). De todas as características avaliadas só o índice de colheita (IC) apresentou a relação da 

variância menor, na interação do G x E, que o componente G (Tabela 2). Em estudos realizados 

no Nordeste da Argentina foram encontradas maiores relações da interação G x E sobre o G, na 

avaliação das características tais como rendimento de grãos, índice de colheita e número de 

grãos (CURTI et al., 2014).  

Tabela 2. Análise de variância das características altura de planta (PH), comprimento de 

panícula (PL), rendimento de massa seca (RMS), rendimento de grão (RG), peso de 1000 grãos 

(PMG) e índice de colheita (IC), calculados em oito progênies em quatro locais.  

*: Significativo Teste F 1% a 5% 

O teste de Scott-Knott, a 5% de probabilidade, permitiu determinar que quando 

agrupadas as medias das variáveis nos diferentes locais, verificou-se diferenças significativas 

Variável Local Genótipo Genótipo x Ambiente 

 F / P 

Altura (PH) 181,409 / 0,0000* 38,253 / 0,0000* 2,723 / 0,0006* 

Comprimento de panícula (PL) 77,799 / 0,0000* 19,156 / 0,0000* 12,931 / 0,0000* 

Rendimento de grão (RG) 69367,982 / 0,0000* 535,701 / 0,0000* 264,544 / 0,0000* 

Rendimento de massa seca (RMS) 4157,095 / 0,0000* 413,434 / 0,0000* 133,055 / 0,0000* 

Peso de mil grãos (PMG) 525,742 / 0,0000* 19,657 / 0,0000* 5,762 / 0,0000* 

Índice de colheita (IC) 2763,644 / 0,0000* 131,295 / 0,0000*  163,270 / 0,0000* 
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(Tabela 3). Na característica altura de planta PH, a média foi de 137,70 cm, com destaque do 

local 2 com 161,46 cm. O comprimento de panícula (PL) apresentou valores médios de 31,49 

cm, sendo o local 4 o mais sobressaliente com 34,24 cm. Nas características do rendimento de 

grãos (RG) e rendimento de massa seca (RMS), as médias foram 2956,29 kg-1 e 9882,20 kg -1, 

o local 2 mostrou os maiores valores com 5377,69 kg-1 e 15468,62 kg-1, respectivamente 

(Tabela 3). A média do PMG foi de 2,55g, sendo o local 3 o mais representativo para essa 

característica com 2,73 g. Entretanto, os menores valores foram no local 4, provavelmente pelas 

condições de alta temperatura, fator que influência o tamanho do grão (MALIRO et al., 2017; 

BERTERO et al., 1999). O índice de colheita (IC), teve valores médios de 29,45%, com 

destaque do local 2 com 34,66% (Tabela 3). Segundo os dados da comparação de médias 

(Tabela 3), o local 2 (Fazenda Água Limpa, Maio/Agosto 2019/irrigação) apresentou os 

maiores valores na avaliação das seguintes características PH, RG, RMS e IC. Esses resultados 

podem ser explicados, em parte, pela irrigação realizada durante o ciclo do plantio, o qual pode 

ajudar a diminuir o estresse por calor e também o seu uso em estágios críticos do crescimento, 

como germinação, floração inicial e formação de sementes, o que ajudaria a garantir o 

rendimento máximo de sementes (WALTERS et al., 2016). Além disso, o suprimento de água 

por irrigação leva à estabilidade do rendimento de grãos da quinoa (GEERTS et al., 2008; 

MALIRO et al., 2017). 

Tabela 3. Teste de agrupamento de medias de quatro locais na avaliação das características 

agronômicas: altura da planta (PH), comprimento da panícula (PL), rendimento de massa seca 

(RMS), rendimento de grão (RG), peso de 1000 grãos (PMG) e índice de colheita (IC). 

Id Local Local PH (cm) PL (cm) RG (kg ha-1) RMS (kg) PMG (g) IC (%) 

1 FAL1,  

Março/Julho 2018 

112,63 c 31,70 b 2485,15 b 8752,11 c 2,54 c 28,65 c 

2 FAL2, Maio/Agosto 

2019 (Irrigação) 

161,46 a 29,72 c 5377,69 a 15468,62 a 2,69 b 34,66 a 

3 Popayán, 1800 m 140,23 b 30,29 c 1971,35 c 5983,33 d 2,73 a 32,73 b 

4 S. Quilichao, 1100 

m 

136,47 b 34,24 a 1990,97 c 9324,76 b 2,24 d 21,75 d 

 Media Geral 137,7 31,49 2956,29 9882,2 2,55 29,45 

 C.V. (%) 6,1 4,11 1,19 3,55 2,14 2,09 
1Médias seguidas pelas mesmas letras, em cada coluna, não diferem entre si pelo Teste Scott-Knott a 5% de probabilidade. 

C.V.: Coeficiente de variação.  

 

Nos quatro locais as oito progênies apresentaram desempenho satisfatório na avaliação 

das características agronômicas. Isto se deveu, possivelmente, à seleção aproveitando-se a 

variabilidade genética existente nos genótipos (JOJOA et al., 2021). Os genótipos tiveram 

valores de PH entre os 115,68 cm e 149,82 cm correspondentes a BRX 1 e PRIX, 

respetivamente (Tabela 4).  
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Tabela 4. Teste de agrupamento de medias de oito genótipos de quinoa na avaliação das 

características agronômicas: altura da planta (PH), comprimento da panícula (CP), rendimento 

de massa seca (RMS), rendimento de grão (RG), peso de 1000 grãos (PMG) e índice de colheita 

(IC). 

GENÓTIPO  PH (cm) CP (cm) RG (kg ha-1) RMS (kg ha-1) PMG (g) IC (%) 

BRX 1 115,68 d 29,22 c 2794,40 d 8525,34   d 2,69 a 29,85 c 

BRX 2 142,80 b 30,26 b 3465,13 a 10888,10 b 2,59 b 31,43 a 

Testemunha (BRX4) 137,97 b 30,43 b 2738,17 e 9356,07   c 2,60 b 29,54 d 

BRX 5 144,96 b 28,89 c 3151,95 c 11097,13 a 2,61 b 29,13 e 

BRX 6 143,95 b 30,61 b 3480,70 a 11321,57 a 2,66 a 30,02 c 

AURX 123,53 c 34,05 a 2248,70 g 7283,57   e 2,42 d 30,83 b 

PRIX 149,82 a 34,98 a 3206,65 b 11147,04 a 2,37 d 28,78 e 

TUNX 142,88 b 33,44 a 2564,60 f 9438,82   c 2,48 c 25,97 f 

MEDIA GERAL 137,7 31,49 2956,29 9882,2 2,55 29,45 

C.V. (%) 5,55 6,75 2,58 2,94 4,12 1,95 
1Médias seguidas pelas mesmas letras, em cada coluna, não diferem entre si pelo Teste Scott-Knott a 5% de probabilidade. 

C.V.: Coeficiente de variação.  
 

  O genótipo PRIX apresentou os maiores valores de CP (34,98 cm) e o menor valor foi 

da BRX5 com 28,89 cm (Tabela 4). Todos os genótipos mostraram valores superiores às 2 

toneladas ha-1 de rendimento de grão, com destaque de BRX6 e BRX2 com 3480,70 kg ha-1 e 

3465,13 kg ha-1, respectivamente (Tabela 4). Os genótipos apresentaram diferenças no mesmo 

local em períodos diferentes, expressando a necessidade de realizar a seleção para alguns 

períodos específicos (SOARES et al., 2019). Na característica RMS os mais sobressalientes 

foram BRX6 com 11321,57 kg ha-1, PRIX com 11147,04 kg ha-1 e BRX5 com 11097,13 kg ha-

1. As condições climáticas extremas, onde a quinoa evoluiu, presumivelmente contribuiu para 

os elevados níveis de adaptação a diferentes ambientes, gerada por sua característica de espécie 

alelotetraploide (ZURITA-SILVA et al., 2014).  

Os maiores valores de PMG foram do genótipo BRX1 com 2,69g e BRX6 com 2,66 

(Tabela 4). Os genótipos BRX2 e AURX mostraram as maiores porcentagens de IC, com 

31,43% e 30,83% (Tabela 4). Os genótipos BRX6, BRX2, BRX5 do Brasil e PRIX do Equador, 

exibiram valores superiores na maioria das características avaliadas (Tabela 4), evidenciando o 

potencial de adaptabilidade. Por sua ampla adaptabilidade a quinoa pode ser cultivada em 

ambientes desfavoráveis (ALI et al., 2018). Entretanto, quando se realizam seleções de 

genótipos objetivando rendimento em condições favoráveis, não assegura que se conserve em 

outros ambientes (CRUZ ; CARNEIRO, 2006).  
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3.1 Análise da interação Genótipo (G) x Ambiente (E) pelo modelo AMMI  

A interação G x E, medida por AMMI (Additive Main effects and Multiplicative 

Interacction Analysis) na avaliação do rendimento de grãos (RG), rendimento de massa seca 

(RMS), índice de colheita (IC) e peso de mil grãos (PMG) foi seguida de representação gráfica 

(Biplot).  

Os componentes principais (PC1 e PC2), apresentaram valores superiores a 80% da 

variância da interação G x E em cada característica avaliada (Figura 2). Essas porcentagens dos 

dois primeiros componentes (PC1 e PC2) em cada uma das características são relevantes, por 

apresentar valores superiores a 75% (CROSSA, GAUCH, ; ZOBEL, 1990). Estudos em 

diversas culturas usando o modelo AMMI relataram valores superiores a 80% nos mesmos 

componentes (CEBALLOS-AGUIRRE et al., 2021). 

O Biplot de rendimento de grãos, mostrou maior contribuição na interação no local 

FAL2 (Maio/Agosto 2019 + irrigação). Possivelmente, em razão da maior distância encontrada 

no final do vetor desde as coordenadas do seu ponto da origem. Além disso, esse local 

proporcionou o maior rendimento de grão (Tabela 3), evidenciando uma correlação positiva na 

avaliação dos componentes PC1 e PC2 (Figura 2a). Nesse sentido, ratificou-se que a variável 

RG exibiu uma forte dependência as condições ambientais como mencionado por (THIAM et 

al., 2021).  

As progênies BRX2, BRX5, BRX6 e PRIX apresentaram valores de rendimento de 

grãos superiores à média, evidenciado pelos ângulos menores de 90° dos vetores formados entre 

os genótipos e os ambientes (Figura 2a). Nem sempre se encontram genótipos consistentemente 

superiores em todos os locais, quando a interação do G x E é significativa (WARDOFA et al., 

2019). Mesmo assim, as progênies que mostraram ângulos dos vetores maiores aos 90° (BRX1, 

TUNX e AURX) apresentaram valores inferiores à média (Figura 2a) e (Tabela 4). 

Adicionalmente, identificaram-se associações dos genótipos nos ambientes, se localizando nos 

mesmos quadrantes dos ambientes e positivamente associados (SILVA ; BENIN, 2012). Assim, 

os genótipos BRX6 e PRIX evidenciaram associação positiva com FAL2 e Popayán. Enquanto, 

BRX2 e BRX5 apresentaram associação positiva com FAL1 e Santander (Figura 2a). Na 

representação gráfica genótipos com ângulos muito estreitos foram correlacionados entre si 

(YAN ; KANG, 2002). Nesse sentido, segundo o ângulo resultante dos vetores das progênies 

BRX2 e BRX5, evidenciou-se correlação significativa, exibindo menor dissimilaridade entre 

si.  
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Houve uma forte associação positiva do rendimento de massa seca (RMS) entre BRX6 

e Popayán localizando-se no mesmo setor (Figura 2b), enquanto, BRX5 expressou associação 

positiva com os locais FAL1 e FAL2. As progênies AURX, BRX1, Testemunha (BRX4) e 

TUNK, localizadas à esquerda do centro do biplot, apresentaram valores inferiores à média 

como explicado por Silva e Benin (2012) (Figura 2b). Considerando o ângulo resultante dos 

vetores das progênies BRX6 e BRX5, verificou-se uma correlação significativa exibindo menor 

dissimilaridade entre eles nessa característica (Figura 2b). O rendimento de grãos e o de massa 

seca de AURX foi mais instável, confirmada pela maior distância do centro do biplot (Figura 

2a e 2b). 

Figura 2. Biplot dos componentes principais (PC1 e PC2) de oito progênies de quinoa cultivadas em quatro locais para 

rendimento de grãos (RG), rendimento de massa seca (RMS), peso de mil grãos (PMG) e índice de colheita (IC). Progênies 

são representados por pontos e os ambientes correspondem aos vetores. 

No biplot (Figura 2c), são descritas as interações da característica peso de mil grãos, 

aonde as progênies BRX1 e BRX5 expressam uma forte interação com o local FAL2, tendo em 

conta o ângulo estreito gerado entre os vetores. Os locais Santander, FAL1 e FAL2 

apresentaram uma forte correlação, demostrada pelo anglo formado entre os vetores (Figura 

2c). A Testemunha (BRX4) foi a mais estável pela sua localização entre os dois eixos da 

interação PC1 e PC2. A ausência da associação entre ambientes ou genótipos foi detectada pelo 

ângulo reto entre os vetores e a associação negativa pelo ângulo obtuso (YAN, 2011; RAO et 

  

a 

 

b 

c d 
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al., 2011). Dessa forma, as progênies BRX1 e PRIX expressaram uma forte ausência de 

associação na característica PMG, o mesmo que BRX6 e AURX.  

O índice de colheita apresentou variabilidade entre os locais e progênies, demostrando 

sensibilidade a ciclo da planta e condições ambientais (BERTERO ; RUIZ, 2010). No IC o 

biplot confirmou baixa associação entre os locais do Brasil e da Colômbia, representados pelos 

vetores com ângulos maiores aos 90° (Figura 2d). As progênies AURX e BRX1 mostraram 

associação positiva nos locais FAL1 e FAL2. O genótipo BRX2 apresentou associação positiva 

com Santander, e BRX6 e Testemunha (BRX4) com Popayán. Os ângulos inferiores aos 90° 

formados pelos vetores dos genótipos BRX6 e BRX5, determinam a alta correlação entre eles 

(Figura 2d). A progênie TUNK teve maior instabilidade, com a maior distância da coordenada 

zero. Tendo em conta que a estabilidade medida por rendimento de grãos (RG) pode ser um 

critério importante de seleção (THIAM et al., 2021), considerou-se as progênies BRX6 e BRX5, 

como potenciais para inclusão em experimentos de diferentes ambientes.  

Os parâmetros genéticos apresentaram-se eficientes por acurácia nos dados, indicando 

sucesso na seleção de genótipos superiores em características quantitativas (YADAV, 2021). A 

herdabilidade no sentido amplo (ha
2), é um componente essencial no melhoramento, para a 

obtenção de novos genótipos (THORAT et al., 2017). Os altos valores de ha
2 obtidos nesse 

experimento (Tabela 5), permitiram identificar ganhos genéticos em ciclos de seleção e 

recombinação (AL-DAEJ, 2022). O comprimento da panícula (31,62%) e o rendimento de grão 

(50,59%) exibiram os menores valores de ha
2, por elevada influência ambiental (ROCHA, 2011; 

SPEHAR ; SANTOS, 2005). Entretanto, valores de ha
2, podem variar, dependendo da 

estabilidade dos genótipos e das condições experimentais (ANDETA ; GEGNAW, 2015). Na 

altura de planta, rendimento de grão e rendimento de massa seca o coeficiente de variação 

genética (CVg) apresentou valores superiores aos encontrados para coeficiente de variação 

fenotípica (CVf) e o coeficiente de variação ambiental (CVe). Assim, a contribuição genotípica 

foi maior que o efeito ambiental sobre as progênies. O coeficiente de variação genética expressa 

a variabilidade genética dos genótipos avaliados em diferentes ambientes e tratamentos 

(VASCONCELOS et al., 2016). O comprimento da panícula mostrou elevada influência 

ambiental, evidenciado pelo baixo coeficiente de variação genética (4,15) e uma baixa 

porcentagem de herdabilidade (31,62%) (Tabela 5).  
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Tabela 5. Parâmetros genéticos das características agronômicas: altura da planta (PH), 

comprimento da panícula (CP), rendimento de massa seca (RMS), rendimento de grão (RG) e 

peso de 1000 grãos (PMG) avaliadas em oito progênies de quinoa, durante os anos 2018, 2019 

e 2020 em quatro condições agroecológicas. 

Herdabilidade no sentido amplo (ha
2), Coeficiente de variação genética (CVg), Coeficiente de variação fenotípica (CVf), 

Coeficiente de variação ambiental (CVe). 

Para entender melhor as associações entre as características, foi realizada a análise de 

correlação simples (lineares) (p≤0,01) e (p≤0,05) (Tabela 6). O rendimento de grão mostrou 

uma correlação significativa com o rendimento de massa seca (r = 0,914), resultados similares 

foram encontrados por (ANCHICO, 2018; ROCHA, 2011). O peso do grão evidenciou 

correlação positiva com o rendimento do grão, sendo essa uma característica importante que 

determina a produtividade da quinoa (MANJARRES-HERNÁNDEZ et al., 2021). Além do 

que, pode ser útil para estabelecer uma seleção indireta, pois permite identificar materiais com 

maior peso de grão, que posteriormente vão apresentar melhores rendimentos. Características 

entre altura de plantas, rendimento de massa seca e rendimento de grão exibiram correlação 

positiva altamente significativa (Tabela 6). Dados semelhantes foram reportados por 

(BHARGAVA, 2007), permitindo inferir que na quinoa os processos de seleção podem ser 

indiretos para essas características. A seleção indireta relacionada com as estimativas de 

correlações, podem gerar resultados mais rápidos para algumas caraterísticas que a seleção 

direta (CRUZ ; CARNEIRO, 2006).  

Tabela 6. Correlações simples das características agronômicas: altura da planta (PH), 

comprimento da panícula (CP), rendimento de massa seca (RMS), rendimento de grão (RG) e 

peso de 1000 grãos (PMG) avaliadas em 8 genótipos de quinoa, durante os anos 2018, 2019 e 

2020 em quatro diferentes condições agroecológicas. 

CARÁTER HP CP RG RMS PMS 

HP 1 0,0104 0,5855** 0,595** 0,1084 

CP  1 -0,2533** -0,0686 -0,4776** 

RG   1 0,9141** 0,3299** 

RMS    1 0,0656 

PMG     1 

**:Significativo (p≤0,01)  

*:Significativo (p≤0,05) 

 

Parâmetro genético HP CP RG RMS PMG 

ha
2(%) 92,7556 31,626 50,5989 67,8311 71,3053 

CVg (%) 8,2634 4,1514 10,6166 12,2918 3,8528 

CVf (%) 5,707 6,9737 2,5794 2,936 3,7615 

CVe (%) 5,5748 6,4053 2,4489 3,0198 4,0265 
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4. CONCLUSÕES 

A altura de planta, o comprimento da panícula, o rendimento de massa seca, o 

rendimento de grãos, o peso de 1000 grãos e o índice de colheita foram caraterísticas relevantes 

na seleção de progênies de quinoa adaptadas a sistemas agrícolas tropicais  

A interação genótipo x ambiente permitiu determinar aumento da resposta por seleção.  

O modelo AMMI (Additive Main effects and Multiplicative Interaction), permitiu 

identificar genótipos de quinoa com maior estabilidade em diferentes ambientes. 

A altura de planta, o rendimento de massa seca e o peso de mil grãos, apresentaram 

elevada herdabilidade no sentido amplo contribuindo para à eficiência de seleção em quinoa. 
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HIBRIDAÇÃO ENTRE PROGÊNIES E CARACTERIZAÇÃO AGRONÔMICA DA 

GERAÇÃO F2 EM QUINOA 

RESUMO 

A quinoa originária da América do Sul, tem grande potencial para a inovação e 

desenvolvimento de produtos alimentícios, devido ao seu conteúdo proteico e benefícios 

nutricionais. Processos de hibridação têm sido usados em programas de melhoramento genético 

para obter caracteres desejáveis em progênies recombinantes. Este trabalho teve como objetivo, 

obter híbridos por cruzamento natural a partir de cultivares comerciais do Brasil e da Colômbia. 

Avaliações em F2 permitiram identificar progênies com características desejáveis para futuros 

programas de melhoramento genético. Arranjos de cruzamentos foram conduzidos em três 

locais: Estação Biológica e a Fazenda Água Limpa, Universidade de Brasília, Brasil e na 

Fazenda Experimental Prosperidade, Cauca-Colômbia. Foram utilizados quatro progenitores 

(progênies), dois selecionados na cultivar BRS Syetetuba (BX4 e BX8), um na cultivar Aurora 

(A88) e uma da cultivar Piartal (P88). Duas metodologias foram utilizadas à obtenção de 

híbridos: semeadura em vasos e semeadura em campo. Marcadores morfológicos foram 

utilizados na identificação dos híbridos. Estes se autofecundaram para a obtenção da geração 

F2, a qual foi avaliada junto com os genitores para características agronômicas, parâmetros 

genéticos e correlação. As progênies de quinoa apresentaram porcentagem de polinização 

aberta entre 3,81% a 19,88%, a depender da distância entre as plantas e polinizadores. A 

pigmentação roxa, caráter qualitativo de herança monogênica, foi dominante sobre a ausência 

de pigmentação. Entre os híbridos se destacou P88 x BX4, apresentando valores de rendimento 

de grão superior aos 3000 kg ha-1. Em todas as características avaliadas foi identificada elevada 

herdabilidade e altos coeficientes de variação genética, o que pode auxiliar na seleção mais 

eficiente de genótipos a partir da geração F2. 

Palavras chave: Chenopodium quinoa, Parâmetros Genéticos, Melhoramento Genético de 

Quinoa. 
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NATURAL HYBRIDIZATION BETWEEN QUINOA PROGENIES AND 

AGRONOMIC CHARACTERISTICS OF THE F2 GENERATION IN QUINOA 

ABSTRACT 

Hybridization processes have been used in  quinoa genetic improvement. this work aimed to 

obtain hybrids from natural crossing schemes between self pollinated progenies of commercial 

cultivars from Brazil and Colombia. Hybrids were identified in purple leaf seedlings (dominant) 

over absence of pigmen (recessive) and cross-pollination rate estimated. Purple leafed plants 

were grown into the F2 generation, to evaluate potential of hybrids on quinoa breeding 

programs. Experiments were carried out in three locations: Estação Biológica and Fazenda 

Agua Limpa at the University of Brasília- Brazil and at Fazenda Experimental Prosperidade in 

Colombia. Four selfed progenies from cultivars BRS Syetetuba (BX4 and BX8), one from the 

cultivar Aurora (A88) and one from the cultivar Piartal (P88). Two schemes were used to obtain 

hybrids by open pollination; the first by sowing in pots, placing recessive (BS Syetetuba) in the 

middle; the second in the field, by sowing dominant and recessive in alternate rows, spaced by 

50 cm. purple leaf color marker was used to identify the hybrid seedling from BRS Syetetuba 

seeds. Hybrids were self-fertilized to obtain the F2 seeds. These were grown in the field with 

the parental in rows equally spaced by 50 cm Agronomic characteristics were measured, genetic 

parameters and correlation calculated. Under the experimental conditions quinoa presented a 

percentage of open pollination between 3.81% and 19.88%. Among the hybrids, the most 

outstanding was the one between P88 x BX4, presenting grain yield values higher than 3000 kg 

ha-1. For all the traits, high heritability and high coefficients of genetic variation were identified, 

possibility of genotype selection from F2 generation. 

Keywords: Chenopodium quinoa, Genetic Parameters, Genetic Improvement of Quinoa.  
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1. INTRODUÇÃO 

A Quinoa (Chenopodium Quinoa), é uma planta alotetraploide (2n = 4x = 36) com 

segregação diplóide (GIUSTI,1970). Originaria da América do Sul, tem grande potencial para 

a inovação e desenvolvimento de produtos alimentícios, devido ao seu conteúdo proteico e 

benefícios nutricionais (AYUB et al., 2021). Apresenta conteúdo de proteína entre 15,6 -18,7% 

com amplo espectro de aminoácidos, ricos em arginina, lisina, e ácidos graxos insaturados 

(RODRÍGUEZ et al., 2021). A quinoa pode-se adaptar a diferentes condiciones agroecológicas, 

graças à alta variabilidade fenotípica, que pode–se reconhecer pela pigmentação da planta, 

inflorescências, sementes, ciclos precoces, intermédios e tardios, tamanho do grão, tipo de 

panícula, resistência a fatores abióticos como a seca, geladas, alta umidade, salinidade 

(ANCHICO et al., 2020; MANJARRES-HERNÁNDEZ et al., 2021). Adicionalmente, a quinoa 

é um produto pouco exigente é uma ótima alternativa para entornos marginais (FUENTES 

;BHARGAVA, 2011). Pode se desenvolver em diferentes altitudes que vão desde os 0 até os 

4000 m (GONZÁLEZ et al., 2011).  

A variabilidade genética da quinoa tem permitido que os produtores realizem 

semeaduras em diferentes regiões agroecológicas. Dentre as características desejáveis no 

melhoramento genético destacam-se menores ciclos de planta, maior tamanho da semente e 

maiores rendimentos (BAZILE et al., 2014). Os programas de melhoramento têm se baseado 

em seleção massal, seleção por progênie, obtenção de linhagens por hibridações e por 

retrocruzamento (MURPHY et al., 2018). Há grande variedade de cores nas plantas e sementes, 

tipos de panícula e ramificações, diferenças em rendimento de grãos e massa seca, diferença 

nos ciclos, tolerância a estresses abióticos e resistência a doenças (FUENTES ; BHARGAVA, 

2011). Por técnicas de cruzamento e estudos populacionais têm determinado mecanismos de 

herança da cor da planta, pigmentação do caule axilar, tipo de inflorescência, teor de saponina, 

cor do grão, precocidade, altura da planta e esterilidade masculina (MURPHY et al., 2018).  

A Quinoa é uma espécie ginomonóica, contendo flores hermafroditas e femininas na 

mesma planta (RISI; GALWEY,1984). As flores hermafroditas contêm um único pistilo 

geralmente rodeado por cinco anteras, embora o número de anteras possa variar 

consideravelmente. As flores femininas são menores e não têm anteras (PETERSON et al., 

2015). Os processos de cruzamento de quinoa podem ser feitos no campo e na estufa, embora, 

é muito importante ter condições ambientais favoráveis para o crescimento e desenvolvimento 

das plantas (PETERSON et al., 2015). Devido ao tamanho diminuto das flores, a emasculação 
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manual tem-se mostrado muito difícil para em hibridações artificiais (JACOBSEN ; STØLEN, 

1993). Entretanto, é possível induzir cruzamento natural mesmo considerando que a quinoa é 

predominantemente autógama, com taxas variáveis de hibridação natural (MURPHY et al., 

2016). Esta hibridação depende da coincidência na floração, distância entre plantio, vento e 

presença dos polinizadores (SILVESTRI ; GIL, 2000).  

Diferentes estratégias tem sido propostas para hibridações e identificação de híbridos 

F1, usando marcadores moleculares e morfológicos (qualitativos) de fácil detecção e herança 

dominante, como cor do caule, cor da inflorescência, teor de saponina, cor da semente, cor do 

hipocótilo e pigmentação da axila (EMRANI et al., 2020; PETERSON et al., 2015). Em quinoa, 

hibridação tem sido usada no melhoramento genético com objetivo de reunir caracteres 

desejados de diferentes acessos híbridos recombinantes (GOMEZ-PANDO, 2015). Este 

trabalho teve como objetivo, estimar a taxa de hibridação natural a partir de progênies de 

cultivares comerciais do Brasil e da Colômbia e avanço da geração F2, para futuros programas 

de melhoramento genético de quinoa.  
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2. MATERIAL E MÉTODOS 

Os experimentos foram conduzidos em dois locais no Brasil e um na Colômbia, de 

acordo com as descrições abaixo. 

2.1 Local de desenvolvimento experimental no Brasil 

O experimento foi conduzido na Estação Biológica Experimental da Universidade de 

Brasília e na Fazenda Água Limpa, da Faculdade de Agronomia e Medicina Veterinária, 

localizada nas coordenadas 15º56’ S e 47º55’ W a uma altitude de 1.100m. A região apresenta 

clima do tipo AW, segundo a classificação de Köeppen, com um verão chuvoso, de outubro a 

abril, e inverno seco, de maio a setembro (KOTTEK et al., 2006). 

2.2 Local de desenvolvimento experimental na Colômbia  

O experimento foi desenvolvido na Fazenda Experimental Prosperidad, Município de 

Popayán, com altitude de 1.850 m, localizada nas coordenadas 2° 27' LN e 76° 37'18 "LW. 

Apresentando temperaturas medias de 19 ºC (POPAYÁN, 2021).  

2.3 Seleção dos progenitores 

A seleção dos progenitores (progênies) foi realizada tendo em conta características de 

interesse agronômico como precocidade, peso de grão, tamanho de planta, rendimento do grão, 

cor do grão e índice de colheita, usando característica morfológica de herança monogênica 

definida de identificação e diferenciação de híbridos (PETERSON et al., 2015). Assim, foram 

utilizados progenitores (progênies) com característica dominante de presença de pigmentação 

nas folhas, inflorescências e axilas e progênies com característica recessiva de ausência de 

pigmentação (EMRANI et al., 2020) (Figura 1). 

2.4 Características dos progenitores (progênies) 

BRS Syetetuba - cultivar desenvolvida no Brasil. Apresenta ciclo de 120 dias, altura 

média de planta de 180 cm, grãos com pericarpo branco envolvido pelo perigônio, que se abre 

durante a maturação. As sementes apresentam alta qualidade e tolerância a ambientes de alto 

estresse (DE ALENCAR et al., 2021), peso médio de 2,5 g e 3,3 g (peso de 1000 grãos) nos 

cultivos de verão e de inverno, respectivamente, contendo até 18 g 100-1 g de proteína, 

rendimento de grãos 2,3 t ha-1 e massa seca 7,5 t ha-1. Apresenta ausência de pigmentação 

(Spehar et al., 2011). As progênies usadas a partir dessa cultivar foram: BX4 e BX8.  
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Aurora - cultivar obtida pela Faculdade de Ciências Agrícolas da Universidad de Nariño 

- Colômbia, com adaptação para altitudes entre 2300 e 3000 m. Apresenta precocidade com 

ciclo aproximado de 85 a 140 dias. Possui baixa estatura, com tamanho de 90 cm a 130 cm e 

rendimento de 1.8 a 2.4 t ha-1. Os grãos ficam descobertos na maturação, apresentando menor 

tolerância à debulha. As sementes são brancas e pequenas, com diâmetro menor de 2 mm 

(SAÑUDO, 2005) e as plantas são pigmentadas (cor púrpura). De Aurora selecionou-se a 

progênie A88. 

Piartal - cultivar que teve origem na província de Carchi, norte de Equador. A planta é 

igualmente pigmentada (cor púrpura), pode chegar até 240 cm de altura e apresenta 

susceptibilidade ao míldio. O grão é branco opaco, com aproximadamente 2 mm de diâmetro. 

Apresenta rendimento médio de 2.3 t ha-1 (ALVAREZ et al., 1990). A progênie selecionada a 

partir de Piartal foi P88. 

2.5 Cultivo dos progenitores  

Progênies com características morfológicas das cultivares BRS Syetetuba procedente do 

Brasil, Aurora originária da Colômbia e Piartal procedente do Equador foram cultivadas no 

campo experimental da Universidade de Brasília (UnB). Progênies com presença de 

pigmentação na inflorescência e axilas (dominante) foram as originárias de Aurora (A88) e 

Piartal (P88), progenitores masculinos (Figuras 1a e 2a). Progênies com ausência de 

pigmentação (recessivo) foram os originários de BRS Syetetuba (BX4 e BX8), foram usadas 

como progenitores femininos (Figuras 1b e 2b).  

  

Figura 1. Identificação dos progenitores etapas inicias a) plantas com pigmentação (doadores, dominantes);  

b) Plantas sem pigmentação (receptores, recessivos). Fonte: Anchico-Jojoa (2022). 

 

a b 
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Figura 2. Identificação dos progenitores na floração a) plantas com pigmentação (doadores, dominantes); b) Plantas sem 

pigmentação (receptores, recessivos). Fonte: Anchico-Jojoa (2022). 

A semeadura dos progenitores realizou-se utilizando duas metodologias: 

2.6 Semeadura em vasos (Metodologia 1): foram colocados 5 vasos de 2 L, sendo semeada a 

metade dos vasos semanalmente para ampliar as possibilidades de coincidência na floração. 

Progênies de plantas pigmentadas de Aurora (A88) e Piartal (P88) circundaram progênies de 

BRS Syetetuba (BX4 e BX8). Os vasos dos progenitores masculinos (pigmentados), foram 

colocados nos extremos, e no centro foi colocado o genitor feminino como receptor (sem 

pigmentação) (Figura 3). As plantas foram mantidas sob proteção durante o seu período 

vegetativo até o início da formação da panícula e floração. Posteriormente, foram transferidas 

para ambiente aberto, ventilado, permitindo a visita de insetos polinizadores. O procedimento 

foi repetido 3 vezes, para garantir o êxito dos cruzamentos.  

  

 

 

a b 
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Figura 3. Desenho: semeadura em vasos. Fonte: Anchico-Jojoa (2022). 

 

2.7. Semeadura no campo (Metodologia 2): foram plantados quatro experimentos no campo 

para determinar a porcentagem de cruzamento natural e a obtenção de híbridos. Dois 

experimentos foram plantados na Fazenda Água Limpa, Universidade de Brasília (UnB), Brasil 

e dois experimentos foram plantados na Fazenda Experimental Prosperidad Popayán, Cauca, 

Colômbia. Para estes cruzamentos se identificaram progenitores com presença ou ausência de 

pigmentação como característica contrastante. A cor verde foi apresentada pela progênie BX4 

como receptora e recessiva. As progênies A88 e P88 da cultivar Aurora e Piartal, com 

pigmentação dominante, atuaram como doadoras. Nos dois locais foram semeadas 

alternadamente 10 linhas dos genótipos. Cada linha apresentava 5m de comprimento e um 

espaçamento de 0,5 m, mantendo-se 25 plantas m-1.  

 

Figura 4. Desenho: semeadura em campo (Metodologia 2). Fonte: Anchico-Jojoa (2022). 
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2.7 Colheita das sementes F1  

Nas duas metodologias realizou-se colheita de sementes das progênies receptoras 

(recessivas).  

Colheita das plantas metodologia 1: para a colheita das sementes da F1, foram 

selecionadas todas as panículas das plantas receptoras (sem pigmentação); BX4 e BX8 as quais 

são originárias da cultivar BRS Syetetuba. 

Colheita das plantas metodologia 2: das 5 linhas semeadas do genótipo BX4 (receptor), 

foram selecionadas, ao acaso 10 plantas, em cada linha, sendo posteriormente debulhadas e 

contabilizadas 100 sementes de cada planta para a semeadura. 

2.8 Semeadura sementes geração F1 

Semeadura metodologia 1: todas as sementes obtidas das plantas receptoras foram 

plantadas no campo na Fazenda Água Limpa da UnB. Trinta dias antes da semeadura, o solo 

foi preparado com adição de calcário e fertilizante orgânico, aplicado no sulco de plantio na 

quantidade de 2 toneladas por ha-1, calculada segundo análise química de solo e recomendações 

ao cultivo. Semeou-se em sulcos de 5m de comprimento com espaçamento de 0,5 m.  

Semeadura metodologia 2: foram semeados 50 sulcos de cada planta receptora. 

Realizando o mesmo manejo do solo da metodologia anterior. Os sulcos tiveram 5 m de 

comprimento, espaçamento de 0.5 m, com densidade de 20 sementes m-1.  

2.9 Seleção das plantas metodologia 1 e 2. 

Para o cálculo da porcentagem de polinização aberta foi utilizada a metodologia descrita 

por Silvestri e Gil, (2000). Colheram-se todas as plantas que apresentaram pigmentação nas 

inflorescências, folhas, axilas e no caule determinando-se a proporção (equação 1). 

Equação 1. 

𝑐𝑛𝑑 =
𝑃𝑙𝑎𝑛𝑡𝑎𝑠 𝑃𝑖𝑔𝑚𝑒𝑛𝑡𝑎𝑑𝑎𝑠 (𝑅𝑟) 

𝑃𝑙𝑎𝑛𝑡𝑎𝑠 𝑃𝑖𝑔𝑚𝑒𝑛𝑡𝑎𝑑𝑎𝑠 (𝑅𝑟) + 𝑃𝑙𝑎𝑛𝑡𝑎𝑠 𝑠𝑒𝑚 𝑝𝑖𝑔𝑚𝑒𝑛𝑡𝑎çã𝑜(𝑟𝑟) 
 𝑥 100 

 

No início da antese as panículas foram cobertas com uma sacola de papel para evitar os 

cruzamentos naturais. Posteriormente, as sementes foram coletadas e armazenadas em câmara 

fria a 5°C.  
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Figura 5. Identificação de híbridos F1, pela presença de pigmentação do oxalato de cálcio nas folhas. Fonte: 

Anchico-Jojoa (2022). 

 

2.10 Semeadura da geração F2 

A semeadura foi realizada na Fazenda Experimental Prosperidad, Município de Popayán- 

Colômbia. Os experimentos foram conduzidos em delineamento de blocos ao acaso, com quatro 

repetições e oito tratamentos (genótipos): quatro progênies (A88, P88, BX8, BX4) e os híbridos 

obtidos entre A88 x BX8, A88 x BX4, P88 x BX8 e P88 x BX4. Cada parcela foi formada por 

3 linhas de 2,5 m de comprimento, espaçadas por 0,5 m. Cada linha foi semeada com 30 plantas 

m-1, sendo utilizada uma área útil de 1,5 m2 para avaliação. O solo foi preparado, 30 dias antes 

da semeadura, com aplicação de fertilizante orgânico e calcário. As adubações de plantio e 

cobertura, foram realizadas de acordo com a análise química do solo (Tabela 1) e seguindo as 

recomendações de Spehar (2007), 60 kg ha-1 de N, 60 kg ha-1 de P e 60 kg ha-1 de K. 

Tabela 1: Resultado da análise química do solo da área experimental nos locais avaliados. 

Profundidade de 0-20 cm.  

Local pH P Al Ca Mg K 

  (mg/dm3) ------------------(meq/100g) ------------------ 

Brasil  

Fazenda Água Limpa, 

Universidade de Brasília - 

Brasil 

5,50 22,2 0,0 3,20 1,30 0,46 

Colômbia  

Fazenda Experimental 

Prosperidad - Colômbia 
5,74 3,16 0,20 5,02 0,87 0,22 
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2.11 Avaliações Agronômicas da geração F2 

2.11.1 Altura de plantas: distância em centímetros, do nível do solo até o ápice da 

inflorescência de 10 plantas amostradas ao acaso por parcela, antes da colheita do experimento, 

enquanto nos demais foi feito por visada da altura média das plantas com auxílio de uma trena 

colocada no centro da parcela. 

2.11.2 Comprimento da panícula: utilizaram-se 10 plantas para avaliação das 

panículas medidas do ápice da panícula principal até a base da inserção. Os resultados foram 

expressos em cm panícula-1. 

2.11.3 Peso de sementes: depois de secas em ambiente natural, sombreado e ventilado 

as panículas foram submetidas à debulha mecânica, limpando-se as sementes com auxílio de 

peneiras e ventilador, mantendo-as em sacos de papel. Antes da pesagem foi determinado o teor 

de água, corrigindo-se para 13%. A massa dos grãos pesada com auxílio de balança de precisão 

a 0,001g e os resultados expressos em gramas planta-1; 

2.11.4 Rendimento de matéria seca: as plantas cortadas na sua base foram 

acondicionadas em sacos de polipropileno trançado mantidos abertos e dependurados até 

atingirem peso constante, avaliados por pesagens amostrais de toda a parte aérea, com valores 

extrapolados para toneladas ha-1;
 

2.11.5 Índice de Colheita (IC): o índice de colheita foi determinado dividindo a 

produção de grãos planta-1 pela produção de fitomassa planta-1 (massa seca das plantas) acima 

do solo: Equação 2: 

𝐼𝐶 =
𝑝𝑟𝑜𝑑𝑢çã𝑜 𝑑𝑒 𝑔𝑟ã𝑜𝑠

𝑝𝑟𝑜𝑑𝑢çã𝑜 𝑑𝑒 𝑓𝑖𝑡𝑜𝑚𝑎𝑠𝑠𝑎
 100 

2.11.6 Peso de 1000 grãos e rendimento: para esta avaliação utilizou-se oito repetições 

de 100 sementes (SOUZA, 2017). Para evitar-se interferência de variações no teor de água, 

mediu-se a umidade, contando-se ao acaso 100 sementes com oito repetições. Em seguida as 

sementes de cada repetição foram pesadas numa balança de precisão 0,001g. sobre as oito 

repetições de 100 sementes, calculou-se a variância, o desvio padrão e o coeficiente de variação: 

Equação 3:  

Variância =
n(Σ x2)−(Σ x)²

n(n−1)
 

Onde: x = peso de cada repetição 
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n = número de repetições 

Σ= somatória 

Equação 4:  

Desvio Padrão (S) =√Variância 

Coeficiente de Variação (CV) =
S

‾x
 x 100 

Onde:  ̄x= peso médio de 100 sementes. 

Multiplicou-se por 10 o peso médio obtido para coeficiente de variação abaixo de 4%. 

 

2.11.7 Rendimento: após da colheita da área útil (0,9 m²), realizou-se a debulha, e o 

material foi submetido à ventilação para separar impurezas. Posteriormente os grãos foram 

pesados e os resultados expressos em gramas. Esta determinação foi realizada com a seguinte 

formula: 

Equação 5:  

𝐾𝑔 ℎ𝑎 ¹ =
𝑝𝑒𝑠𝑜 𝑝𝑎𝑟𝑐𝑒𝑙𝑎 ú𝑡𝑖𝑙 𝑋 10.000𝑚²

Á𝑟𝑒𝑎 𝑝𝑎𝑟𝑐𝑒𝑙𝑎 ú𝑡𝑖𝑙 𝑚²
 

 

2.12 Análises estatísticas  

Para análise estatística utilizou-se o Software Genes (CRUZ, 2013). Foram realizadas 

análises de variância para todas as características, com teste de F (p≤0,05), e as médias foram 

agrupadas pelo teste de Scott-Knott. Calculou-se os parâmetros genéticos e não genéticos, 

incluindo correlações entre as características. Adicionalmente, foram calculadas as frequências 

(fenotípicas e genotípicas), para plantas com e sem pigmentação, numa proporção fenotípica de 

3:1. Para essa avaliação foi utilizado o teste qui-quadrado (X2), para verificar se as frequências 

observadas ajustam-se às frequências esperadas (RAMALHO et al., 2012).  

Equação 6:  

X2 = Ʃ (Frequência Observada – Frequência Esperada)2 

Frequência Esperada 

Estimaram-se os seguintes parâmetros genéticos:  

Variância fenotípica entre médias: σ2f = (QMT/r) 

Onde: 

σ2f = variância fenotípica; r = repetições; 

QM = quadrado médio dos tratamentos. 
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Variância genotípica entre médias: σ2g = (QMT/QMR)/r  

Onde: 

σ2g = variância genotípica; 

QMT = quadrado médio dos tratamentos; QMR = quadrado médio do resíduo; 

r = repetições; 

Variância ambiental: σ2e = (QMR/r)  

Onde: 

σ2e = variância ambiental; 

QMR = quadrado médio do resíduo; r = repetições. 

Herdabilidade no sentido amplo: h2 = σ2g/ σ2f Onde: 

ha
2 = herdabilidade 

σ2g = variância genotípica;  

σ2f = variância fenotípica. 

Coeficiente de variação genética: CVg = (100√ σ2g)/m  

Onde: 

CVg = coeficiente de variação genética;  

σ2g = variância genotípica; 

m = corresponde a média geral do caráter. 

Correlações fenotípicas: rf = PMPxy/ QMPx . QMPTy  

Onde: 

rf = correlação fenotípica; 

PMPxy = produto médio das progênies/tratamentos; 

QMPx = quadrado médio do caráter x das progênies/tratamentos; QMPTy = quadrado médio 

das progênies/tratamentos totais. 

Correlações genéticas: rg = σ2gxy / √σ2
gx σ

2
gy  

Onde: 

rg = correlação genotípica; 

σ2
gxy = estimador da covariância genética dos caracteres X e Y; 

σ2
gx e σ2

gy = estimadores da variância genéticas dos caracteres X e Y respectivamente. 
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3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

Em todos os experimentos houve sincronia na floração dos progenitores com e sem 

pigmentação. Essa condição favoreceu a hibridação natural. As progênies de Aurora, Piartal e 

Syetetuba, apresentaram sementes com boa qualidade, medida pela alta porcentagem de 

germinação, como reportado por (JOJOA et al., 2021). Adicionalmente, mostraram ciclo 

(número de dias à floração e maturação) similar, permitindo sincronia nos estádios das plantas, 

incluindo a floração, como reportado em estudos de cálculo de acumulação térmica nesses 

genótipos (ANCHICO-JOJOA et al., 2021). Amostras de sementes da geração F1, obtidas a 

partir da metodologia 1, foram semeadas para avaliar as porcentagens de cruzamento natural 

em um total de 2000 sementes F1 por híbrido. Destas amostras, avaliou-se 1705, representando 

85,27% de germinação (Tabela 2).  

Tabela 2. Valores da polinização aberta. Metodologia 1 (Semeadura em vaso). Brasília, DF- 

Brasil. 

Data de 

semeadura 

Genitores Sementes 

semeadas 

Mudas 

avaliadas 

Mudas não 

pigmentadas 

Mudas 

pigmentadas  

% de CN 

15/08/2019 P88 x BX8 2000 1670 1338 332 19,88 

27/08/2019 P88 x BX4 2000 1601 1401 200 12,49 

15/08/2019 A88 x BX8 2000 1801 1743 58 3,22 

27/08/2019 A88 x BX4 2000 1750 1510 240 13,71 

Media Geral  2000 1705,5 1498 207,5 12,33 
 CN: Cruzamento natural.   

Observou-se 207,5 plantas com presença de pigmentação e 1,498 plantas sem 

pigmentação visível. Portanto, a média de cruzamento natural (CN) foi de 12,33%, com 

destaque para o híbrido P88 x BX8 com 19,88%. Entretanto, no cruzamento A88 x BX8 a taxa 

foi de apenas 3,22% (Tabela 2). Estudos têm demonstrado que o cruzamento natural  em quinoa 

depende de muitos fatores, tais como: vento, distância de semeadura e presença de insetos como 

tripes pulgões verdes, Diptera spp., e abelhas (Apis sp.) (MURPHY et al., 2018). 

Das sementes F1 obtidas a partir da metodologia 2, 5000 foram usadas das plantas 

receptoras selecionadas (sem pigmentação). Dessas sementes, foram avaliadas 4112 plantas, 

que representaram (82,24%) de germinação (Tabela 3).  

Verificou-se que 246,25 plantas (5,99% do total) apresentaram pigmentação nas axilas, 

hipocótilo e folhas, oriunda da herança monogênica dominante, com uma taxa de eficiência 

para identificação real de F1 de 70,86%, na característica cor da axila e 88,89% na cor de 

hipocótilo (EMRANI et al., 2020). Maior porcentagem de cruzamento natural (CN) foi 

observada no ensaio experimental no Brasil, no híbrido P88 x BX4 com 8,63% de CN. Ao passo 
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que, no experimento realizado no ano 2020 na Fazenda Experimental Prosperidad, Colômbia, 

a porcentagem média de CN nas duas datas de semeadura foi de 5,76% (Tabela 3).  

Tabela 3. Valores de cruzamento natural. Metodologia 2 (Semeadura em campo). Brasília, DF- 

Brasil / Popayán- Colômbia.  

Data Genitores 
# Sementes 

Semeadas 

 # Mudas 

Avaliadas 

# Mudas não 

Pigmentadas 

# Mudas 

Pigmentadas 

% de CN 

 

FAL, UNB (Brasil) 

23/08/2019 P88 x BX4 5000 4055 3705 350 8,63 

20/05/2019 A88 x BX4 5000 3990 3838 152 3,81 

Fazenda Experimental Prosperidad (Colômbia) 

17/07/2020 P88 x BX4 5000 4253 4059 194 4,56 

1/03/2020 A88 x BX4 5000 4150 3861 289 6,96 

Media Geral  5000 4112 3865,75 246,25 5,99 
CN: Cruzamento natural.   

O valor médio de cruzamento natural ocorrido com as duas metodologias de semeadura, 

foi de 9,16%, localizado entre 0,5 a 17%, (EMRANI et al., 2020; MURPHY et al., 2016; 

SILVESTRI, 2000). O híbrido P88 x BX8, apresentou porcentagem de hibridação superior a 

17%, demonstrando que a eficiência da hibridação pode variar segundo os arranjos de 

cruzamentos e sincronia na floração (EMRANI et al., 2020). Os métodos para avaliar 

cruzamento natural usados nesse experimento mostraram-se eficientes na hibridação natural. 

Métodos de hibridação artificial podem ser empregados, como a emasculação manual ou por 

imersão em água quente (PETERSON et al., 2015).  

A seleção foi continuada na geração F2 identificando-se segregação que representa 

possíveis recombinantes (PETERSON et al., 2015; SILVESTRI, 2000). Além da segregação 

por coloração, identificou-se variações no conteúdo de saponina, tamanho do grão, tipo de 

inflorescência e qualidade da semente (ROCHA, 2011; MURPHY et al., 2018). Considerando 

que cor da planta é controlada por um par de alelos com dominância para presença de 

pigmentação, a segregação esperada em F2 é de 3:1 (RAMALHO et al., 2012). Nesse sentido, 

constatou-se se os valores observados se ajustaram às proporções esperadas, baseados na 

probabilidade de ocorrência do evento por meio do teste Qui-quadrado (X2) (Tabela 4, 5, 6 e 7). 
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Tabela 4. Estimativa do X2 (Qui - quadrado) para característica presença de pigmentação no 

caule, folhas, axilas e cor da inflorescência da F2 do cruzamento P88 x BX8. 

Fenótipo da Geração 

F2 

Rf  

Esperada 

Frequência Desvios  

FO - FE 

(FO-FE)² / FE 

  Observada Esperada   

Presença de 

pigmentação 

 

3 562 540 22 0,8962 

Ausência de 

pigmentação 
1 158 180 -22 2,6888 

Total 4 720 720  X2=3,5851 
1 GL-1 = 1, Probabilidade = 5% 

Tabela 5. Estimativa do X2 (Qui - quadrado) para característica presença de pigmentação no 

caule, folhas, axilas e cor da inflorescência da F2 do cruzamento P88 x BX4. 

Fenótipo Da 

Geração F2 

Rf  

Esperada 

Frequência Desvios  

FO - FE 

(FO-FE)² / 

FE 

  Observada Esperada   

Presença de 

pigmentação 

 

3 501 480 21 0,91875 

Ausência de 

pigmentação 
1 139 160 -21 2,7562 

Total 4 640 640  X2=3,675 
1 GL-1 = 1, Probabilidade = 5% 

Tabela 6. Estimativa do X2 (Qui - quadrado) para característica presença de pigmentação no 

caule, folhas, axilas e cor da inflorescência da F2 do cruzamento A88 x BX8. 

Fenótipo Da 

Geração F2 

Rf  

Esperada 

Frequência Desvios  

FO - FE 

(FO-FE)² / 

FE 

  Observada Esperada   

Presença de 

pigmentação 

 

3 608 585 23 0,9042 

Ausência de 

pigmentação 
1 172 195 -23 2,7128 

Total 4 780 780  X2=3,6170 
1 GL-1 = 1, Probabilidade = 5% 
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Tabela 7. Estimativa do X2 (Qui - quadrado) para característica presença de pigmentação no 

caule, folhas, axilas e cor da inflorescência da F2 do cruzamento A88 x BX4. 

Fenótipo Da 

Geração F2 

Rf  

Esperada 

Frequência Desvios  

FO - FE 

(FO-FE)² / 

FE 

  Observada Esperada   

Presença de 

pigmentação 

 

3 417 435 -18 0,7448 

Ausência de 

pigmentação 
1 163 145 18 2,2344 

Total 4 580 580  X2=2,9793 
1 GL-1 = 1, Probabilidade = 5% 

Os valores encontrados do Qui-quadrado (X2= 3,5851, X2= 3,675, X2 = 3,6170, X2= 2,9793) 

(Tabelas 4, 5, 6, 7) para todas as gerações foram menores que os tabelados (X2= 3,84), a 5% de 

probabilidade (RAMALHO et al., 2012). Dessa forma, as frequências observadas se ajustaram 

em relação a proporção esperada, com desvios não significativos. Assim, a pigmentação em 

quinoa é determinada por herança monogênica dominante sobre ausência de pigmentação 

(ROCHA, 2011; EMRANI et al., 2020; PETERSON et al., 2015; SILVESTRI, 2000).  

No campo experimental da Fazenda Prosperidad, foram semeados os progenitores e as 

progênies F2, aonde todos os genótipos apresentaram diferenças estatísticas segundo o teste F, 

(p≤0.01) e (p≤0.05), na avaliação da altura de plantas (HP), comprimento de panícula (CP), 

rendimento de massa seca (RMS), rendimento de grãos (RG), peso de mil grãos (PMG) e índice 

de colheita (IC) (Tabela 8). O teste Scott-Knott de médias (p≤0.05) demonstrou a existência de 

diferenças significativas. Na característica HP a média foi de 139,87 cm, sendo P88 x BX4 e 

P88 x BX8, os híbridos de maior HP com 155,75 e 155 cm, respetivamente. Entretanto, o 

híbrido A88 x BX8 apresentou menor HP com 117,25 cm (Tabela 8). Na avaliação do 

comprimento de panícula (CP), a média foi de 35,18 cm, com destaque do híbrido P88 x BX8, 

com 45,50 cm, e o menor valor mostrado pela progênie A88 (progenitor), com 29,25 cm. No 

melhoramento genético da quinoa busca-se estabelecer metodologias para selecionar por maior 

tamanho da panícula a fim de aumentar os rendimentos e a qualidade do grão (ZURITA-SILVA 

et al., 2014). O rendimento de massa seca (RMS) foi de 8411,96 kg h-1, predominando o híbrido 

P88 x BX8 e P88 (progenitor), com 11065 e 10853,25 kg h-1. Os genótipos A88 e A88 x BX8, 

apresentaram os menores valores com 5912,50 e 5950 kg h-1. 
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Tabela 8. Teste de agrupamento de médias de quatro progenitores e quatro progênies F2 de 

quinoa, na avaliação das características agronômicas: altura da planta (PH), comprimento de 

panícula (PL), rendimento de massa seca (RMS), rendimento de grão (RG), peso de 1000 grãos 

(PMG) e índice de colheita (IC). 

TRATAMENTO (G) HP (cm) CP(cm) RMS (Kg h-1) RG (Kg h-1) PMG g IC%  

P88 x BX4 155,75 a 39,75 b 9775,0  b 2595,00 c 2,74 b 26,55 b 

P88 x BX8 155,00 a 45,50 a 11065,0 a 3100,25 a 2,78 b 28,01 a 

BX4 145,75 b 34,00 d 8325,0   c 2485,00 c 2,87 a 30,07 a 

BX8 145,50 b 34,00 d 8167,50 c 2285,25 d 2,52 c 27,98 a 

P88 144,25 b 35,75 c 10853,2 a 2814,50 b 2,82 a 25,97 b 

A88 x BX4 132,00 c 29,75 e 7247,50 d 2027,50 e 2,71 b 27,97 a 

A88 123,50 d 29,25 e 5912,50  e 1542,50 f 2,47 c 26,12 b 

A88 x BX8 117,25 e 33,50 d 5950,00  e 1305,00 g 2,40 d 21,98 c 

MEDIA 139,875 35,18 8411,96 2269,37 2,66 26,83 

CV (%) 1,28 3,01 5,11 3,69 2 5,58 

Teste F 18,25** 7,55** 5,34** 7,92** 12,69** 10,03** 
1Médias seguidas pelas mesmas letras, em cada coluna, não diferem entre si pelo Teste Scott-Knott a 5% de probabilidade. 
**: significativo teste F, (p≤0,01). 

 

Em quinoa o rendimento e tamanho do grão são decisivos entre os critérios de seleção, 

devendo ser abordados no melhoramento genético (BERTERO et al., 2004). A média de 

rendimento de grãos (RG) foi de 2269,3 kg h-1 com destaque para o híbrido P88 x BX8, que 

apresentou valores superiores à média com 3100,25 kg ha-1. Entretanto, o híbrido A88 x BX8, 

mostrou menores rendimentos de grãos, com 1305 kg ha-1. O progenitor mais destacado foi P88 

com 2814 Kg ha-1. Dados similares foram encontrados nesse mesmo genótipo em condições de 

1100 e 1800 m de latitude na Colômbia, sendo, dessa forma, promissor para o melhoramento 

genético em outras regiões (ANCHICO et al., 2020). De outro lado, o progenitor com menores 

resultados foi A88 com 1305 kg h-1 (Tabela 8). Progênies superiores de quinoa têm sido obtidas 

também por seleção por pedigree (genealógico) ou genealógico modificado (SSD) (EMRANI 

et al., 2020).  

O peso de mil grãos (PMG) apresentou média de 2,17g com maiores resultados dos 

progenitores BX4 com 2,87g e P88 com 2,82g. Em F2 com maior PMG, estão os cruzamentos 

P88 x BX8 e P88 x BX4 com 2,78 e 2,74g, respetivamente. As progênies originárias da cultivar 

BRS Syetetuba (BX4 e BX8), apresentaram valores similares aos reportados em condição da 

Savana Brasileira (SPEHAR et al., 2011). O índice de colheita (IC) mostrou média de 26,83%, 

com destaque para o progenitor BX4, com 30,07%. Em todos os cruzamentos houve diferenças 

estatísticas, possivelmente em razão do resultado da segregação e as características genéticas 

de cada cruzamento (ROCHA, 2011).  
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A estimativa dos parâmetros genéticos foi realizada para altura da planta (PH), 

comprimento da panícula (PL), rendimento de massa seca (RMS), rendimento de grãos (RG), 

peso de 1000 grãos (PMG) e índice de colheita (IC), usando progenitores e progênies F2 

(Tabelas 8, 9 e 10). O cálculo dos parâmetros genéticos em quinoa têm auxiliado os programas 

de melhoramento genético no sentido de se obter mais sucesso na seleção de genótipos 

superiores, tendo em conta características quantitativas (YADAV, 2021). Além disso, as 

relações entre o coeficiente de variação genotípica (CVg) o coeficiente de variação ambiental 

(CVe) e a herdabilidade (ha
2) são parâmetros que medem a confiabilidade dos dados e o sucesso 

na seleção de genótipos superiores (VASCONCELOS et al., 2016). O coeficiente de variação 

genotípica é a proporcionalidade de ganho em ralação à media, nesse sentido, espera-se que 

seja maior que o coeficiente ambiental (AMABILE et al., 2015). Todas as variáveis 

apresentaram dados superiores de CVg em relação ao CVe (Tabela 9), evidenciando que a 

contribuição genética foi maior ao efeito ambiental tornando efetiva a seleção (ROCHA, 2011). 

Tabela 9. Parâmetros genéticos para características agronômicas: altura da planta (PH), 

comprimento da panícula (PL), rendimento de massa seca (RMS), rendimento de grão (RG), 

peso de 1000 grãos (PMG) e índice de colheita (IC) de quatro parentais e quatro progênies F2 

de quinoa. 

Parâmetro 

genético  
HP CP RMS RG PMG IC 

σ2
f 198,978 28,78 4085819,45 379192,749 0,031 5,627 

σ2
e 10,901 3,809 764982,466 47845,805 0,002 0,561 

σ2
g 188,077 24,971 3320836,98 331346,944 0,028 5,066 

ha
2 (%) 94,522 86,764 81,277 87,382 92,12 90,03 

CVg (%) 9,8 14,202 21,664 25,356 6,306 8,388 

CVe (%) 4,719 11,095 20,795 19,271 3,688 5,583 

CVg/CVe%) 2,077 1,28 1,042 1,316 1,71 1,503 

Variância fenotípica (σ2
f), Variância genotípica (σ2

g), Variância ambiental (σ2
e), herdabilidade no sentido amplo (ha

2), 

coeficiente de variação genética (CVg), coeficiente de variação ambiental (CVe), razão entre coeficiente de variação genético 

e ambiental (CVg/CVe). 

Os coeficientes de herdabilidade no sentido amplo (ha
2) apresentaram valores elevados 

nas variáveis analisadas, variando entre 81,27% até 94,52% (Tabela 9). Altos coeficientes de 

herdabilidade estão relacionados a uma maior variabilidade genética e maior precisão seletiva 

(FILHO et al., 2009), aumentando a probabilidade de sucesso na seleção de quinoa ( 

VASCONCELOS et al., 2016). As estimativas da razão CVg/CVe, nas características avaliadas 

expressaram valores de 2,07 (HP), 1,28 (CP), 1,04 (RMS), 1,31 (RG), 1,71 (PMG), 1,5 (IC). 

Sendo que todas as variáveis mostraram valores superiores a 1,0. Essas progênies apresentam 
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índice de seleção favorável, medida pela relação CVg/CVe, com valores próximos ou superiores 

a 1,0 (VASCONCELOS et al., 2016).  

A estimativa dos parâmetros genéticos evidenciou que a variância genotípica foi maior 

em todas a variáveis (Tabela 10). Os coeficientes de variação genotípica foram superiores no 

rendimento de grãos (23,54), em contraste com altura de planta (1,77). A herdabilidade foi alta 

em todas as variáveis, com valores de 84,17, na avaliação do índice de colheita e 99,3% no 

rendimento de grãos, demostrando que em todas as características avaliadas houve maior 

variação genética, confirmando a eficiência na seleção dos progenitores.  

Tabela 10. Parâmetros genéticos de características agronômicas: altura da planta (PH), 

comprimento da panícula (PL), rendimento de massa seca (RMS), rendimento de grão (RG), 

peso de 1000 grãos (PMG) e índice de colheita (IC) dos progenitores de quinoa. 

Parâmetros 

genéticos 
HP CP RMS RG PMG IC 

σ2
f 117,792 7,792 4078858,27 290545,307 0,041 3,689 

σ2
e 1,542 0,167 75505,627 1937,891 0,001 0,584 

σ2
g 116,25 7,625 4003352,64 288607,417 0,04 3,105 

ha
2 98,691 97,861 98,149 99,333 96,808 84,175 

CVg (%) 7,715 8,305 24,064 23,544 7,49 6,399 

CVe (%) 1,777 2,456 6,61 3,858 2,72 5,549 

CVg/CVe%) 4,342 3,382 3,641 6,102 2,754 1,153 

Variância fenotípica (σ2
f), Variância genotípica (σ2

g), Variância ambiental (σ2
e), herdabilidade no sentido amplo (ha

2), 

coeficiente de variação genética (CVg), coeficiente de variação ambiental (CVe), razão entre coeficiente de variação genético 

e ambiental (CVg/CVe). 

A geração F2, também apresentou resultados similares em todas as variáveis analisadas, 

demonstrando valores da variância genética superiores à variância ambiental (Tabela 11). 

Assim, o coeficiente de variação genotípica foi maior na avaliação do rendimento de grão 

(27,3%) e no peso de mil sementes (6,5%). A herdabilidade foi alta em todas as características 

avaliadas, o que permite estabelecer processos de seleção mais precisos a partir da geração 

segregante em programas de melhoramento genético.  
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Tabela 11. Parâmetros genéticos de características agronômicas: altura da planta (PH), 

comprimento da panícula (PL), rendimento de massa seca (RMS), rendimento de grão (RG), 

peso de 1000 grãos (PMG) e índice de colheita (IC) da geração F2. 

Parâmetros 

genéticos  
HP CP RMS RG PMG IC 

σ2
f 351,542 48,188 5425251,56 594762,932 0,03 8,119 

σ2
e 0,264 0,521 6126,563 2581,655 0 0,397 

σ2
g 351,278 47,667 5419125 592181,278 0,03 7,721 

ha
2 99,925 98,919 99,887 99,566 99,384 95,108 

CVg (%) 13,387 18,597 27,357 34,096 6,509 10,634 

CVe (%) 0,734 3,888 1,84 4,503 1,025 4,824 

CVg/CVe%) 18,243 4,783 14,871 7,573 6,35 2,205 

Variância fenotípica (σ2
f), Variância genotípica (σ2

g), Variância ambiental (σ2
e), herdabilidade no sentido amplo (ha

2), 

coeficiente de variação genética (CVg), coeficiente de variação ambiental (CVe), razão entre coeficiente de variação genético 

e ambiental (CVg/CVe). 

 

A estimativa de correlação fenotípica e genética entre as características avaliadas 

(Tabelas 12 e 13), demonstram que, em valores absolutos, as correlações genotípicas foram 

superiores às fenotípicas, (AMABILE et al., 2015). As correlações fenotípicas e genotípicas 

permitem elevar a probabilidade de ganho por seleção (FERREIRA, 2006). Características 

como altura de plantas, rendimento de massa seca e rendimento de grão apresentaram 

correlação positiva altamente significativa, tanto para a correlação fenotípica como para 

correlação genotípica (Tabela 12). Dados semelhantes foram observados por (BHARGAVA et 

al., 2007). 

 O rendimento de massa seca teve correlação significativa (genotípica e fenotípica) com 

o rendimento de grãos. Assim, como o peso de mil grãos com o índice de colheita (Tabela 12) 

(ANCHICO et al., 2018). O comprimento de panícula correlacionou-se positivamente com a 

altura de plantas, significativo na geração F2 (Tabela 13). Genótipos com maior altura tendem 

a desenvolver panículas mais longas (BHARGAVA et al., 2007; ROJAS, 2006). 
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Tabela 12. Estimativa de correlações Fenotípicas (rF) e Genotípicas (rG) entre: altura da planta 

(PH), comprimento da panícula (PL), rendimento de massa seca (RMS), rendimento de grão 

(RG), peso de 1000 grãos (PMG) e índice de colheita (IC) dos genitores. 

Caractere r HP CP RMS RG PMG IC 

HP F 1 0,7888 ,9662 * ,9559 * 0,8792 0,714 

 G 1 0,7964 ,9708 * ,9621 * 0,8911 0,7366 

CP F  1 0,8921 0,8144 0,498 0,3068 

 G  1 0,9164 0,8312 0,5247 0,2972 

RMS F   1 ,9852 * 0,8345 0,6845 

 G   1 ,9874 ** 0,8372 0,7075 

RG F    1 0,9073 0,7972 

 G    1 0,9125 0,8089 

PMG F     1 ,9599 * 

 G     1 ,9937 ** 

IC F      1 

  G           1 

**significativo (p≤0,01). 

 *significativo (p≤0,05). 

 

Na geração F2, observou-se uma correlação significativa entre os caracteres 

comprimento da panícula e o rendimento de grão (r=0,9837) (Tabela 13). O tamanho da 

panícula tem mostrado influenciar o rendimento de grãos (BHARGAVA ; OHRI, 2016). O peso 

do grão apresentou uma alta correlação com o rendimento do grão, sendo essa uma 

característica importante que determina a produtividade da quinoa (MANJARRES-

HERNÁNDEZ et al., 2021). Assim, a seleção dessa característica deve proporcionar a obtenção 

de genótipos com maior potencial de rendimento (SPEHAR ; SANTOS, 2005).  

Tabela 13. Estimativa de correlações Fenotípicas (rF) e Genotípicas (rG) entre: altura da planta 

(PH), comprimento da panícula (PL), rendimento de massa seca (RMS), rendimento de grão 

(RG), peso de 1000 grãos (PMG) e índice de colheita (IC) da geração F2. 

Caractere r HP CP RMS RG PMG IC 

HP 
F 1 0,9196 0,7439 0,8859 0,6386 0,8389 

G 1 11,402 0,7448 11,336 0,7153 99 

CP 
F  1 0,9452 ,9837 * 0,6985 0,7205 

G  1 1,049 18,781 11,932 99 

RMS 
F   1 ,9573 * 0,7139 0,5751 

G   1 13,989 0,9118 99 

RG 
F    1 0,8115 0,7788 

G    1 0,8964 99 

PMG 
F     1 0,877 

G     1 99 

IC 
F      1 

G           1 

**significativo (p≤0,01). 

*significativo (p≤0,05). 
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4. CONCLUSÕES  

O cruzamento natural variou entre 3,81% e 19,88%, dependendo do arranjo espacial, 

sincronia na floração, agentes polinizadores e distância entre plantas. 

O uso de marcador fenotípico, monogênico, com dominância para pigmentação permitiu 

recuperar híbridos naturais em esquemas de hibridações. 

Herdabilidade no sentido amplo e coeficientes de varação genética elevados 

aumentaram a eficiência de seleção, a partir da geração F2; 

Houve elevada correlação entre rendimento de massa seca, comprimento de panícula e 

rendimento de grão, características relevantes em melhoramento genético da quinoa.  
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Na atualidade as pesquisas realizadas de espécies alternativas, são necessárias, devido as 

mudanças climáticas, a necessidade de alimentação mais nutritiva e aos altos custos de 

produção. As culturas alternativas se apresentam como opções de diversificação dos sistemas 

produtivos, sendo que algumas contem consideráveis características de interesse. Nesse sentido, 

é necessário estabelecer pesquisas, que permitam produzir informação em manejo agronômico, 

pôs-colheita e agroindústria a fim de oferecer opções de produção aos agricultores. É assim, 

como a quinoa apresenta-se como um opção sustentável, para o seu estabelecimento em lugares 

diferentes da sua origem, tendo em conta que essa cultura oferece características desejadas na 

atualidade. Entretanto, é importante que a Universidade de Brasília, continue com programas 

de pesquisa nessa cultura, afim de fortalecer os processos adiantados. Atualmente, os programas 

de melhoramento genético na cultura da quinoa são insuficientes, por tanto, é indispensável 

estabelecer programas de pesquisa, para obtenção de materiais superiores, tendo em conta 

características como, tamanho do grão, tamanho de plantas para colheita mecanizada, quinoas 

com teores altos de saponinas para o seu uso na farmacêutica e para a obtenção de bioprodutos, 

e quinoas com baixo conteúdo de saponinas para uso alimentar, grãos com alta qualidade 

nutricional, plantas com alta produção de massa seca para a alimentação animal que sejam 

precoces e com altos rendimentos. Dessa forma, essa tese, gerou informação do potencial de 

adaptação da quinoa em diferentes ambientes, a grande variabilidade que apresenta, e suas altas 

características nutricionais. Esses resultados, poderão ser utilizados em futuros programas de 

melhoramento genético a fim de obter materiais adaptados as condições da Savana Brasileira.  
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ANEXOS 

ANEXO A.  

 

Figuras 1. a) Genótipo BRS Syetetuba (BX1); b) Genótipo BRS Syetetuba (BX4); c) Genótipo BRS Syetetuba 

(BX8); d) Genótipo BRS Syetetuba (BX2) 
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ANEXO B 

 

Figuras 2. a) Genótipo BRS Syetetuba (BX6); b) Genótipo BRS Syetetuba (BX10); c) Genótipo BRS Syetetuba 

(BX5) d); Genótipo Piartal (P88). 
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ANEXO C 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figuras 3. a) Genótipo Tunkahuan (T88); b) Genótipo Aurora (A88); c) Genótipo Blanca Dulce (BLA). 
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