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Objetivo: Este trabalho teve como objetivo caracterizar fenotipicamente hibridos de morango obtidos por
dialelo completo, além de oferecer subsidio para estimar parametros genéticos para cada uma das
caracteristicas analisadas. M etodologia: Foram plantados mudas com trés folhas definitivas e
aproximadamente 15cm em vasos em casa de vegetacdo dia 15 de Julho de 2014. O delineamento usado foi
inteiramente casualizados e trés repeticdes (uma planta por repeticao). As caracteristicas avaliadas foram
numero de frutos por planta e massa média do fruto (g) comerciais e ndo comerciais, deformados e ndo
deformados. As colheitas foram realizadas com mais da metade da superficie vermelha dos frutos, de Agosto
de 2014 a Dezembro de 2014. Os resultados foram submetidos & andlise de variancia e a comparagédo das
medias foi realizada pelo teste de Tukey, ao nivel de 5 % de probabilidade, utilizando o programa SAS.
Resultados: Houve frutos comerciais com mais de 6 gramas (MFCMA) alcancando valores médios em
torno de 21g. Porém o nimero de frutos comerciais foram rel ativamente pequenos, cerca de 11 frutos
comerciais por planta. Houve uma mesma proporc¢do de frutos deformado em massa e nimero. O hibrido
alcancou valores para tamanho e didmetro em torno de 4,34 e 3,34 cm néo diferenciando de valores
comerciais médios encontrado naliteratura. Conclusio: Faz-se necessario estimar parametros genéticos
populacionais com os parentais através de marcadores moleculares distantes para verificar associacéo
significativa entre varidvels analisadas e distancia genética.



