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RESUMO: O feijoeiro comum ¢ um alimento protéico e cultivado mundialmente, sendo de
grande importancia para alimentagdo em paises subdesenvolvidos. O trabalho objetivou reunir
informagdes sobre o comportamento e a divergéncia genética existente no germoplasma de
cultivares tradicionais de Phaseolus vulgaris L. coletadas em vdrias regides do Brasil e
avaliadas naquelas produtoras. Acessos de feijoeiro comum foram avaliados em
experimentos, utilizando-se o delineamento em blocos ao acaso, com trés repeticdes e
densidade de 10 plantas por metro, em varios locais de interesse. As caracteristicas avaliadas
foram numero de dias para o florescimento, altura da insercao da primeira vagem, altura final
das plantas, comprimento longitudinal das vagens, nimero de vagens por planta, nimero de
sementes por vagem, numero de sementes por planta, peso de graos, ciclo, produtividade de
graos e peso hectolitro. Os dados obtidos foram submetidos a andlise de variancia, com as
médias agrupadas pela metodologia de Scott Knott. A divergéncia genética foi estimada
empregando-se analise multivariada com base na distdncia generalizada de Mahalanobis e
andlises de agrupamento pelos métodos de Tocher e UPGMA. Parametros genéticos,
variaveis canOnicas, importancia relativa dos caracteres e correlacdes genotipicas e
fenotipicas também foram estimadas, visando selecionar acessos divergentes e superiores para
subseqiientes cruzamentos objetivando resposta heterotica.

Palavras-chave: Analise multivariada, Phaseolus vulgaris L., variabilidade.

MORPHOAGRONOMIC CHARACTERIZATION AND GENETIC DIVERGENCE
OF COMMON BEAN ACCESSIONS

ABSTRACT: Common bean is a protein food and farming worldwide, being really important
as a power source in underdeveloped countries. The work aimed to join scientific information
in order to determine genetic divergence existing in germplasm accesses of Phaseolus
vulgaris L. collected in several places and evaluated in that considered producers. Accesses of
common bean were evaluated, using randomized blocks design with three replications and
density of 10 plants per meter, in several interesting locations. The following characteristics
were evaluated: number of days to flowering, medium height of first pod insertion, final
medium of plants height, medium length of longitudinal pods, medium number of pods per
plant, medium number of seeds per pod, medium number of seeds per plant, weight of 100
seeds, cycle, grain yield and hectoliter weight. Obtained data were submitted to variance
analysis, with means grouped by Scott Knott methodology. Genetic divergence among
accesses was estimated by using multivariate analysis based on Mahalanobis generalized
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distance and clustering analysis by Tocher and UPGMA methodologies. Genetic parameters,

canonical variables, relative importance of characters and genotypic and phenotypic
correlations were also estimated, in order to select divergent and superior accesses in order to
conduct subsequently crosses aiming to heterotic response.

Key Words: Multivariate analysis, Phaseolus vulgaris L., variability.

INTRODUCAO

O feijao comum (Phaseolus vulgaris L.) ¢ uma das leguminosas mais produzidas do
mundo, sendo a terceira cultura mais importante, depois da soja (Glycine max L.) e do
amendoim (Arachis hypogea L.). O feijdo comum ¢ a leguminosa mais importante para
consumo humano, sendo fonte de proteina, fibra, ferro, carboidratos complexos, minerais, e
vitaminas para milhdes de pessoas de paises desenvolvidos e subdesenvolvidos e ¢ um dos
alimentos basicos para as populagdes da América do Sul e Leste e Sul da Africa (Lin et al.,
2008).

Por possuir uma alta adaptagdo nos diversos solos e situacdes climaticas, o cultivo do
feijoeiro comum se estende por todo o ano, podendo ser cultivadas trés safras durante esse
periodo. A primeira safra, no periodo de agosto a fevereiro, é concentrada nas regides Sul e
Sudeste; a segunda safra, entre janeiro a junho, tem o plantio predominante nas regides do
Centro-Oeste e Sul; e, por fim, a terceira safra nos meses de margo a junho, sendo cultivado
nas regioes Centro-Oeste, Sudeste e Nordeste (Conab, 2017).

Em ambito mundial o feijdo possui pouca importancia econdmica, isso se deve a falta
de conhecimento do seu mercado, além do baixo consumo em paises de primeiro mundo, que
acaba limitando o comércio internacional. Outro fator que deve ser levado em conta é que os
maiores produtores sdo também os maiores consumidores, fazendo com que o produto
produzido permaneca nos limites de seus territorios. Aproximadamente 61% da producao
mundial sdo provenientes de seis paises, sendo Myanmar o maior produtor, seguido da India e
do Brasil. Surgem ainda como maiores produtores a China, EUA e México (Conab, 2018).

Nos paises que compdem o Mercosul a producdo média nos ultimos quatro anos ficou
em 3,6 milhdes de toneladas. O Brasil se destaca tanto como produtor quanto consumidor,
sendo responsavel por mais de 90% da produgdo, com 3,1 milhdes de toneladas, seguido da
Argentina com 350 mil toneladas, Paraguai com 56 mil toneladas e do Uruguai com 3,5 mil

toneladas (Conab, 2018).
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No Brasil, a primeira safra de 2018 somou 1,28 milhdo de toneladas, a segunda safra

1,29 milhdo de toneladas e a terceira safra 734 mil toneladas, sendo que o total da produgao
na temporada 2018 foi de 3,3 milhdes de toneladas (Conab, 2018). Para 2019 ¢é esperada
reducdo na produgdo, sendo a primeira safra a mais produtiva, com 1,25 milhdo de toneladas,
a segunda safra com 1,17 milhdo de toneladas e a terceira com 502,8 mil toneladas, somando
um total de 2,93 milhdes de toneladas estimadas para o ano (Sidra, 2019).

O feijdo comum ¢ cultivado em uma ampla variedade de ecossistemas, possuindo
assim, variabilidade genética expressiva para caracteres agronomicos de interesse (Singh,
1998). Com a utilizacdo de programas de melhoramento, ocorre pressdo para selecdo de
cultivares mais uniformes e produtivas, o que pode ocasionar a perda de alguns caracteres,
como estabilidade de producdo, resisténcia a doengas, entre outros. Em compensagao
materiais crioulos podem conter esses caracteres, devido a grande diversidade genética
encontrada em tais genotipos (Loarce et al.,1996; Carbonell et al., 2003; Coelho et al., 2005;
Rodrigues, et al., 2005).

O germoplasma do feijdo comum apresenta grande variabilidade genética,
reconhecidamente usada na agricultura brasileira. Esta variabilidade ¢ indispensavel,
especialmente para os pequenos agricultores, pois os mesmos selecionam gendtipos adaptados
as suas condigdes agro ecoldgicas e socioecondmicas, diferentes das encontradas nos cultivos
empresariais (Cordeiro e Marcatto, 1994). Neste contexto, a caracterizacdo do germoplasma
permite a mensuragdo ¢ documentagdo de caracteres expressos em diversos ambientes (Lopes
et al., 2005).

Segundo Voysestet et al. (1994), o melhoramento genético na cultura do feijao tem
como finalidade melhorar o material crioulo de uma determinada regido, com propriedades e
caracteristicas de produtividade e resisténcia semelhante a cultivares comerciais.

A caracterizagdo morfoldgica e agrondmica das plantas cultivadas ¢ importante, pois
através destas, ¢ possivel conhecer a divergéncia genética do conjunto de germoplasma
disponivel para utilizagdo em programas de melhoramento genético (Elias et al., 2007). A
divergéncia genética tem sido avaliada por meio de técnicas biométricas, baseadas na
quantificagdo de heterose, ou por processos preditivos (Cruz e Regazzi, 2004).

A determinagdo da divergéncia genética, com o uso da analise multivariada, apresenta-
se bastante vantajosa, j& que possibilita a identificacdo de fontes de variabilidade genética, a
importancia de cada cardter avaliado em relagdo a divergéncia genética e, ainda,

conhecimento das combina¢des com maiores chances de sucesso, antes de se realizarem os
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cruzamentos. A analise detalhada da expressiva diversidade genética dos acessos tradicionais

¢ muito Util para maximizar a base genética do feijdo comum, por meio da introdugdo de
acessos tradicionais em programas de melhoramento (Moura et al., 1999).

O estudo da divergéncia genética proporciona o conhecimento da variabilidade
genética das populagdes (Cruz e Carneiro, 2006; Sudré et al., 2005), que consiste em
ferramenta valiosa para os programas de melhoramento, pois identifica as combinagdes
hibridas entre um grupo de genitores que possam ter maior efeito heterdtico e maior
heterozigose, de tal forma que, em suas geracdes segregantes, ocorra maior possibilidade de
identificar gendtipos superiores (Cruz e Regazzi, 2001).

Além disso, com base nas estimativas de correlacdo, ¢ possivel praticar a selecdo
indireta para um cardter principal, principalmente se a selecio de um deles apresenta
dificuldade, por baixa herdabilidade ou por problemas de medigdo e identificacdo. Ou seja, se
dois caracteres apresentam correlagdes genéticas favoraveis, € possivel obter ganhos para um
deles por meio da sele¢do indireta, onde, em alguns casos, com base na resposta
correlacionada, pode levar a progressos mais rapidos, se comparado a sele¢do direta para o
carater desejado (Cruz et al., 2012).

A utilizagdo de andlises multivariadas tem a finalidade de evitar cruzamentos
excessivos ou qualquer seguimento no programa de melhoramento genético e dessa forma,
essas técnicas tém se tornado uma opg¢ao vantajosa na otimizagdo do uso ou da avaliagdo de
colegdes de germoplasma (Dias, 1994).

Na predi¢gdo da divergéncia genética, varios métodos multivariados podem ser
aplicados, entre os quais, citam-se a analise por componentes principais, por varidveis
candnicas ¢ os métodos aglomerativos (Cruz et al., 2012). Critérios como, o conjunto de
dados, a andlise a ser realizada e qual a precisdo requerida sao fundamentais para a escolha do
método multivariado a ser utilizado (Cruz e Regazzi, 2001).

Em vista do exposto este trabalho objetivou reunir informagdes sobre a caracterizacao
da divergéncia genética existente no germoplasma de acessos tradicionais de feijao
(Phaseolus vulgaris L.), coletados e avaliados em diversas regides, analisando-se
caracteristicas morfoagronomicas, por meio de técnicas multivariadas, variaveis candnicas e

estudo de correlagoes.

O FEIJOEIRO COMUM: ASPECTOS GERAIS E CENTRO DE ORIGEM
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O feijoeiro pertence a familia das Fabaceas, subfamilia Papilionoideae e género

Phaseolus, possuindo 55 espécies conhecidas com apenas cinco cultivadas, sendo: P. vulgaris
L., P. lunatus L., P. coccineus L., P. acutifolius A. Gray var. latifolius Freeman e P.
polyanthus Greeman (Debouck, 1993). Entre tais espécies, o feijdo comum (Phaseolus
vulgaris L.), ¢ a mais importante, por tratar-se da espécie mais amplamente cultivada, mais
antiga e utilizada para a alimentag¢ao de povos dos cinco continentes (Cepef, 2001).

O feijdo comum (Phaseolus vulgaris L.) € originario das Américas e classificado
como uma planta anual dipléide (2n=2x=22), sendo apontado como uma espécie nao céntrica,
pois ndo possui um centro especifico de localizacdo e origem, apresentando domesticacao
independente (Harlan, 1971).

A planta possui hébito de crescimento determinado ou indeterminado, de acordo com
sua constitui¢ao genética (Silbernagel, 1986; Vieira, 1998 e Teixeira et al., 2004). A espécie
ndo tolera temperaturas muito baixas, entretanto apresenta ampla adaptacao a climas quentes e
amenos e tal condi¢do favorece o cultivo da planta em uma faixa térmica que varia de 18°C a
30°C (Peixoto et al., 2002).

O surgimento da agricultura possibilitou o inicio de uma grande transformacdo
demografica global, pois a partir desse acontecimento houve o advento das civilizagdes
(Diamond, 2002). Nesse contexto, a domesticagdo representou papel importante na
transformagdo do homem, que passou de cacador e explorador para agricultor estabelecido,
selecionando espécies que fariam parte da dieta da populag@o no local escolhido para plantio
(Bar-Yosef ¢ Belfer-Cohen, 1992; Smith, 2001).

Conhecer a origem e domesticagao do feijdo comum ¢ de importincia fundamental
para conservagdo ¢ uso do germoplasma existente. Dessa forma tornou-se possivel obter
cultivares com maior potencial e adaptacdo as condi¢des de cada regido. Em nivel mundial, ¢
possivel encontrar gendtipos de feijdo comum, extensamente distribuidos do Norte do México
ao Noroeste da Argentina (Toro et al. 1990).

Ainda com relagdo a adaptagdo e centro de origem, dados relativos a diversidade de
faseolina (proteina especifica do feijdo e responsavel por até 50% do nitrogénio total
armazenado na semente) sugerem que o feijoeiro comum possui varios locais de
domesticacdo (Chiorato, 2004). Estudos sugerem que a domesticacdo das variedades atuais de
feijdo, ocorreu de forma independente como efeito de varios eventos, considerando dois

centros primarios, um na América Central e o outro ao Sul dos Andes (Sul do Peru, Bolivia,
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Norte da Argentina). Sugere-se ainda que exista um terceiro centro na regido da Colombia

(Debouck, 1986; Gepts e Debouck, 1991).

Considerando que a domesticagdo ocorreu de forma independente nas regides Andinas
e Mesoamericanas pode-se apontar dois centros primarios de diversidade, ou seja, dois pools
génicos (Angioi et al., 2010). A partir dessa determinagdo pode-se observar nos feijoes
relacionados ao pool génico Andino a presenga de trés ragas: Nova Granada, Peru e Chile.
Nos feijoes relacionados ao pool/ Mesoamericano, ¢ relatada a existéncia de quatro ragas
(Durango, Jalisco, América Central e Guatemala) (Singh et al., 1991; Beebe et al., 2001).

Segundo Smartt (1978), a domesticagdo do feijoeiro possibilitou mudangas em
algumas caracteristicas, tais como: redu¢do do comprimento dos internddios; reducdo do
numero de nodos (habito determinado de crescimento); e redugdo do nimero de ramificagdes.

Como conseqiiéncias do processo de domesticacdo foi observado o surgimento das
“sindromes de domesticacdo”, que ¢ considerada como o conjunto de caracteres que
distinguem as plantas cultivadas dos seus ancestrais silvestres (Fuller, 2007). A partir da
utilizagdo desse procedimento surgiram inimeras variedades de diferentes espécies de plantas
ou mesmo o surgimento de novas espécies e como resultado de tal ocorréncia houve em
alguns casos, aumento da variabilidade genética, enquanto que em outros, se obteve a
diminui¢do. Esse fenomeno pode ser observado nos processos de selecdo associado ao
melhoramento genético de plantas, ou em funcdo da atuagdo da deriva genética (Ladizinsky,
1998).

O processo de domesticacdo do feijoeiro ao longo dos anos reduziu profundamente a
variabilidade genética, como pode ser observado nos tipos eletroforéticos da faseolina
(marcador bioquimico) presentes nos feijoes cultivados e silvestres. Essa informagao ¢ de
grande importancia para os programas de melhoramento genético do feijao, que devem
priorizar a coleta, manutencdo, e, principalmente, a utilizagdo de germoplasma silvestre, para

aumentar a base genética dessa planta (Pereira, 1990).

IMPORTANCIA SOCIO-ECONOMICA

O feijdo comum ¢ uma cultura de significativa importancia sécio-economica no
mundo, pois se constitui em alimento de grande importancia na dieta alimentar humana
(Angioi et al., 2010). E considerado o principal alimento basico da populagio de diversos
paises, especialmente aqueles em desenvolvimento, em regides tropicais € subtropicais, que

dependem dessa fonte protéica (Yokoyama, 2003).
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Essa leguminosa representa um dos principais componentes da cesta bdsica das

familias brasileiras, a qual quando combinada com o arroz permite, do ponto de vista
nutricional, uma dieta equilibrada de proteinas, sais minerais e substancias energéticas. Essa
combinagdo ¢ fundamental para diminuir os indices de subnutri¢do no pais, que poderiam ser
ainda maiores sem esse alimento (Lollato et al., 2001).

A preferéncia do consumidor com relagdo ao tipo de feijdo ¢ diversificada de acordo
com a regido do pais, sendo a cor e o tipo de grio as principais caracteristicas levadas em
consideragdo (Assungdo, 2013). Os feijdes de grdo tipo carioca tem grande aceitacdo em
praticamente todo o territorio brasileiro, enquanto o feijao preto ¢ mais apreciado nos estados
do Rio Grande do Sul, Santa Catarina, sul e leste do Parana, Rio de Janeiro, sudeste de Minas
Gerais e sul do Espirito Santo. E ainda os feijdes do tipo mulatinho, mais populares na Regiao
Nordeste, e os do tipo roxo e rosinha nos Estados de Minas Gerais e Goias (Aidar, 2003).

A produtividade média da cultura do feijao no Brasil ¢ considerada baixa, ainda que
existam agricultores brasileiros que utilizam alta tecnologia na producdo de feijao
conseguindo ultrapassar a marca de 3000 kg ha'!. Contudo, a maior parte da produ¢io
nacional ¢ obtida por meio de pequenos agricultores com pouca tecnologia e geralmente
adubacdo e controle de pragas deficientes (Vieira et al., 20006).

A baixa produtividade apresentada nos cultivos de feijdo ¢ decorrente do uso de
praticas culturais inadequadas e a ocorréncia de varias doengas. Existe ainda uma preferéncia
do consumidor brasileiro pelo feijdo carioca e graos semelhantes, os quais sdo, em sua
maioria, suscetiveis a varios patdgenos e apresentam plantas prostradas, favorecendo o
contato das vagens com o solo, ocasionando danos as sementes (Ramalho e Abreu, 2006).
Entretanto, a cada ano a cultura do feijao apresenta ganhos devido ao melhoramento genético
(Abreu et al., 2004)

A cadeia produtiva do feijao, bem como sua comercializacdo e beneficiamento geram
ocupagdo e renda, especialmente para a classe menos favorecida da populagdo. Tal cadeia faz
com que o feijao possa ser considerado um dos produtos agricolas de maior importancia
econdmico-social. Essa importancia ¢ em virtude, principalmente da mao-de-obra empregada
que vai do preparo do solo, semeadura, conducdo, colheita, processamento, até o produto

embalado nas prateleiras do mercado (Gongalves et al., 2010).

DIVERGENCIA GENETICA
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A variabilidade genética representa grande importadncia para os programas de

melhoramento, pois ¢ a partir dela que se torna possivel a obtengdo de novas cultivares com
caracteres de interesse, viabilizando o emprego de técnicas que possibilitam a identificagcdo de
gendtipos superiores (Coimbra et al., 2004).

A caracterizagdo e conservagdo dos recursos genéticos de uma espécie fornecem
informagdes sobre esses genotipos, que sdo de grande relevancia para utilizagdo em
programas de melhoramento (Querol, 1993). A partir desse procedimento € possivel obter
maiores ganhos genéticos no melhoramento e também potencializar o uso destes recursos
pelos agricultores e produtores (Coelho, 2007).

O feijado-comum ¢ cultivado em diversos ambientes e em muitos paises, 0 que o torna
uma das espécies com ampla variabilidade de caracteres agrondomicos, como habito de
crescimento, tamanho e cor de grdos e ciclo. Em razdo disso, classificar as cultivares de
acordo com os caracteres morfoldgicos, adaptativos e evoluciondrios ¢ de grande utilidade
para orientar as hibridagdes com vistas a populagdes segregantes (Singh, 1998).

Na caracterizacdao dos genotipos do feijoeiro sdo gerados dados e informagdes a partir
de caracteres qualitativos e quantitativos relacionados ao rendimento e aos fatores bidticos e
abidticos, expressos como resultado da interagdo genotipo x ambiente (Costa et al., 2007).

E importante preservar a variabilidade genética de tal espécie para a obtengdo de
maiores ganhos genéticos para a cultura e para a agricultura no Brasil e no mundo. Para isso,
o conhecimento e exploragdo da variabilidade genética favorecem o desenvolvimento de
pesquisas, obtendo-se maiores produtividades, competitividade no sistema agricola e garantia
da sustentabilidade da cultura (Fonseca e Silva, 2005).

A diversidade genética pode ser conceituada como a distdncia entre as populacdes,
individuos ou organismos, a partir de diversas caracteristicas morfoldgicas, fisioldgicas,
bioquimicas e moleculares (Amaral Junior e Thiébaut, 1999).

O estudo da diversidade e divergéncia genética dentro de uma populacio ¢ essencial
para obtencdo de informagdes sobre os recursos genéticos desta, que poderdo ser utilizados
em programas de melhoramento de plantas (Loarce et al., 1996). As cole¢des de germoplasma
podem ter sua diversidade genética caracterizada a partir de atributos morfolégicos de
natureza qualitativa ou quantitativa (Moreira et al., 1994).

Através da estimativa da divergéncia genética ¢ possivel deduzir a capacidade
especifica da combinacdo da populagdo. Tal medida auxilia melhoristas a concentrar suas

pesquisas nas combinagdes mais promissoras, sem a necessidade de cruzamentos dialélicos
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excessivos, pois a heterose que serd manifestada nos cruzamentos esta diretamente

relacionada a divergéncia genética entre os pais (Falconer, 1981).

Segundo Cruz e Carneiro (2006) investigar a divergéncia genética das populacdes
permite conhecer a variabilidade genética existente nelas, possibilitando o monitoramento de
bancos de germoplasma. Os bancos de germoplasma tém grande importancia para o
melhoramento genético, pois a partir da manutencdo e conservagdo de genotipos, € possivel
encontrar material genético de interesse para os programas melhoramento. Assim sendo, a
caracterizagdo dos acessos contidos nos bancos de germoplasma auxiliam a identificacdo de
possiveis duplicatas e fornecem parametros para a escolha de progenitores para a obtengdo de
populacao segregantes (Costa et al., 2006).

A avaliagdo da diversidade genética pode ser realizada por meio de processos
quantitativos e preditivos. Os métodos quantitativos utilizam-se de andlises dialélicas, sendo
necessario cruzamento entre os genitores e sua posterior avaliagdo. Os métodos preditivos
baseiam-se em diferencas morfologicas, de qualidade nutricional, fisiologicas ou moleculares,
quantificadas em alguma medida de dissimilaridade que possa expressar o grau de diversidade

genética entre os genitores (Cruz e Carneiro, 2006).

ANALISE MULTIVARIADA

Para estimar a divergéncia genética podem ser usados diversos métodos e a escolha ird
depender da precisdo desejada pelo pesquisador, da facilidade da andlise e da maneira como
os dados foram obtidos. A andlise multivariada pode ser utilizada como forma de estimar a
divergéncia entre os acessos e para selecionar os descritores mais importantes na
discriminacao dos acessos de um banco de germoplasma (Pereira et al., 1992; Amaral Junior,
1994).

Esta técnica constitui-se em ferramenta estatistica que corresponde a uma variedade de
métodos que utilizam, simultaneamente, todas as varidveis na interpreta¢do teodrica do
conjunto de dados obtidos (Costello e Osborne, 2005). Ao trabalhar com essa técnica deve-se
ter atengdo para escolher dentre as opgdes de métodos, os mais apropriados para detectar os
padrdes esperados nos dados do pesquisador (Magnusson e Mourao, 2003).

A diversidade genética pode ser estudada por meio de técnicas multivariadas que serdo
utilizadas em planejamento de programas de melhoramento e para a definicdo de estratégias
de trabalho (Toquica et al., 2003). A utilizagdo de analises multivariadas permite avaliar um

conjunto de variaveis aleatdrias relacionadas entre si, onde cada uma possui o mesmo grau de
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importancia, fornecendo coeficientes de distancia genética entre os genotipos. De acordo com

esse conceito, quanto maior a distdncia genética entre dois gendtipos, maiores sdao as chances
de combinagdes mais promissoras (Chiorato, 2004).

A andlise de agrupamento ¢ uma técnica na qual um grupo inicial de observagao ¢
dividido em vérios outros grupos, essa divisdo ocorre a partir de critérios de similaridade ou
dissimilaridade genética. Esse método pode ser ainda, complementado com a andlise de
variaveis candnicas (Cruz et al., 2004).

Existem diversos métodos multivariados que podem ser usados na predicao da
divergéncia genética, como a andlise por componentes principais, por varidveis candnicas € 0s
métodos aglomerativos. Para a escolha do método mais adequado deve ser considerada a
precisdo que se deseja, bem como a facilidade de andlise e a forma com que os dados foram
obtidos (Cruz, 1990; Cruz et al., 1994.

Para estimar a divergéncia genética podem-se utilizar além de técnicas de andlise
multivariadas as associagdes entre elas, como por exemplo, as varidveis candnicas € as
distancias multivariadas (Cruz, 1990).

Rodrigues et al. (2002), em seu trabalho com genétipos de feijdo, caracterizaram a
variabilidade genética de parte do germoplasma em poder de produtores de feijdo no Rio
Grande do Sul e de cultivares indicadas pela pesquisa. Concluiram que as cultivares de feijao
em poder dos agricultores apresentaram maior variabilidade genética, quando comparadas
com as geradas pela pesquisa.

Nos estudos de Oliveira et al. (2003), com variedades de feijao de porte semi-
prostrado, os autores verificaram que os materiais que apresentaram maiores contribui¢des
para a identificagcdo da divergéncia genética foram: comprimento da vagem (36,87%), peso de
100 sementes (19,21%), numero de sementes por vagem (9,26%), numero de vagens por
planta (3,89) e nimero de n6s do ramo principal (1,62%).

Segundo Silva (2011) em seu trabalho com feijdo comum, foi possivel obter um painel
de diversidade contendo 180 gendtipos, pela selecdo de cultivares de maior interesse para o
programa de melhoramento e pelos acessos mais divergentes, apresentando 97,5% da
diversidade genética observada no conjunto original de 500 individuos.

De acordo com os estudos de Coimbra et al. (1999), sobre divergéncia genética em
feijdo preto, avaliando-se caracteres de importancia agrondmica através da estatistica de

Mahalanobis e do método de Tocher, verificou-se alto grau de divergéncia genética entre os
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acessos, indicando caracteres agrondmicos de numero de dias entre a emergéncia e o

florescimento e peso de mil grados como os que apresentaram maior contribuicdo relativa.

Chiorato (2004) avaliou a divergéncia genética entre 993 acessos de feijoeiro
(Phaseolus vulgaris L.) do Banco de Germoplasma do Instituto Agrondmico de Campinas,
por meio de descritores botanicos e informacdes agrondmicas, onde observou que os métodos
multivariados foram eficientes para analise da diversidade do germoplasma de feijoeiro.

Elias et al. (2007) estudaram a divergéncia genética em 45 cultivares tradicionais de
feijdo do grupo comercial preto por meio de técnicas multivariadas, onde puderam constatar
que havia divergéncia genética entre as cultivares tradicionais e as testemunhas comerciais de
feijdo do grupo preto.

De acordo com Machado et al. (2002) ao avaliarem as técnicas multivariadas para se
estimar a divergéncia genética entre genotipos de feijoeiro utilizando técnicas de analise
multivariada, observaram que as técnicas multivariadas foram parcialmente concordantes na
identificacdo da divergéncia genética entre os genotipos.

Entre os métodos para determinacdo de andlises multivariadas pode-se citar os
métodos de agrupamento por otimizagdo e os hierarquicos. O método de otimizacdo mais
utilizado ¢ o de Tocher que tem como objetivo separar os individuos de forma que otimize
(maximize ou minimize) alguma medida predefinida (Cruz e Carneiro, 2006). No método
hierarquico, destacam-se o do vizinho mais proximo e o UPGMA (Unweighted Pair-Group
Method with Arithmetic Means), neste, os agrupamentos sdo identificados na forma de
dendogramas.

O método de otimizagdo de Tocher citado por Cruz e Carneiro (2006), ¢ um método de
agrupamento simultaneo onde os genotipos sdo divididos em grupo. Nesse método ¢ utilizado
apenas um unico critério de agrupamento, sendo a distdncia média dentro dos grupos sempre
menor que a distancia média entre os grupos.

No método de agrupamento ndo-ponderado (UPGMA) sdo usadas médias aritméticas
das medidas de dissimilaridade, dessa forma evitando-se valores extremos de dissimilaridade
(méximo e minimo) entre os genotipos (Cruz et al., 2004). Nos métodos de agrupamentos, ha
necessidade da utilizacdo de uma medida de dissimilaridade previamente estimada, como a
distancia Euclidiana ou a de Mahalanobis (Cruz e Regazzi, 1994). A distancia generalizada de
Mahalanobis ¢ a medida de dissimilaridade utilizada em ensaios experimentais que sdo
conduzidos com repeti¢des, permitindo a obtencdo da matriz de covariancias residuais (Cruz e

Regazzi, 2001).
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O objetivo da andlise de agrupamento ¢ dividir, por meio de algum critério de

similaridade ou dissimilaridade, um grupo original de observagdes em varios outros grupos,
essas técnicas podem ainda serem complementadas com a analise de variaveis canOnicas para
a simplificagdo estrutural dos dados amostrais (Cruz, 1990; Cruz et al., 2004).

Nos estudos de Cabral et al., (2011) com feijdo comum, avaliaram a divergéncia
genética entre 57 acessos utilizando a andlise multivariada através do método de agrupamento
UPGMA e variaveis canOnicas com base na distancia generalizada de Mahalanobis.
Concluindo que as duas andlises foram capazes de separar os acessos de acordo com os

centros de origem.

ESTUDO DE CORRELACOES, PARAMETROS GENETICOS, VARIAVEIS
CANONICAS E IMPORTANCIA RELATIVA DOS CARACTERES

Em programas de melhoramento, ao longo do processo de selecdo, objetiva-se
melhorar um carater principal, manter ou aprimorando a expressdo de outros
simultaneamente. Conhecer as relagdes existentes entre caracteres, tais como os estimados
pelas correlagdes, tem sido de grande relevancia no melhoramento vegetal, pois auxiliam no
processo seletivo (Nogueira et al., 2012).

O desenvolvimento de novas cultivares com maior potencial genético para a
produtividade ¢ a principal meta dos programas de melhoramento segundo Nogueira et al.
(2012). Os estudos de correlagdes contribuem para a determinagdo de caracteres que poderao
ser utilizados na sele¢do indireta para a produtividade de graos (Barbaro et al., 2007).

A produtividade de grdos ¢ uma caracteristica complexa, resultante a partir da
expressdo e da associacdo de diferentes componentes, que sdo considerados pelo melhorista
no processo de selecdo de novos genotipos. Para realizar a sele¢do de forma eficiente sdo
necessarios conhecimentos sobre a natureza ¢ a magnitude das variagdes fenotipicas
observadas, bem como sobre as correlagdes de outras caracteristicas agronOmicas com a
produtividade, ou mesmo entre elas, e sobre a influéncia ambiental na manifestacdo dos
caracteres (Gomes et al., 2007).

A partir das estimativas de correlagdo ¢ possivel realizar a selecdo indireta para um

carater principal, baseando-se na resposta correlacionada, permitindo assim progressos mais
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rapidos quando comparado a selecdo direta para o carater desejado. Entretanto essas

correlagdes ndo determinam a importancia relativa das influéncias diretas e indiretas dos
outros caracteres com a producdo. Nesse contexto, a analise de trilha pode ser utilizada para
determina a relacdo causa efeito, permitindo a participagdo dos coeficientes de correlagdes
tanto em efeitos diretos quanto indiretos (Cruz et al., 2012).

O estudo dos parametros genéticos, tais como coeficiente de determinagdo
genotipica, componente de variabilidade genotipica e a relagdo entre os coeficientes de
variagdo genética e variagdo ambiental, sdo de grande importincia para o melhorista, pois
auxiliam na tomada de decisdes quanto ao método de melhoramento para a cultura (Cruz et
al., 2012), e as estimativas destes parametros genéticos devem ser consideradas na escolha do
método de selegdo a ser adotado em fungdo da caracteristica de interesse. A herdabilidade
permite antever a possibilidade de sucesso com a selecdo, uma vez que ela reflete a proporcao
da variacdo fenotipica que pode ser herdada, ou seja, mede a confiabilidade do wvalor
fenotipico como indicador do valor reprodutivo (Vivas et al., 2012).

A variabilidade observada em certos caracteres, como, por exemplo, tolerdncia a
doenca, pode ser causada, em maior parte pelas diferencas genéticas existentes entre os
individuos, enquanto em outros caracteres como produtividade, maior parte da variabilidade
identificada pode ser devido as diferencas ambientais aos quais os individuos foram expostos.
Nesse sentido, nota-se a importancia de se determinar a relacdo da heranca genética e do
ambiente na expressdo do carater, determinada por meio do célculo da herdabilidade
(coeficiente de determinagdo) que corresponde a propor¢do da variabilidade total que ¢ de
natureza genética, ou o quociente entre a varidncia genética e a total (Cruz e Regazzi, 2001).

Além disso, sabe-se que a utilizagdo de genitores ndo divergentes ou similares reduz
as chances de obtencdo de progressos na sele¢do, pois, além da perda de tempo com
hibrida¢des e condug¢do de populagdes segregantes a campo, diminui a probabilidade de
desenvolver uma cultivar superior, com caracteristicas competitivas, para um mercado cada
vez mais exigente (Ribeiro e Storck, 2003).

A andlise de varidveis candnicas ¢ uma técnica multivariada relatada por Rao (1952)
e consiste em processo alternativo para determinar o grau de similaridade genética entre os
acessos, considerando tanto a matriz de covariancia residual quanto a de covariancia entre
médias fenotipicas dos caracteres avaliados (Cruz e Regazzi, 2001). Esta técnica possibilita a
identificacdo de gendtipos similares em graficos bi ou tridimensionais para determinar a

divergéncia genética. Apresenta a vantagem de manter o principio do processo de
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agrupamento com base na distincia de Mahalanobis (Di?), levando-se em conta as

correlacdes residuais existentes entre as médias dos gendtipos avaliados (Cruz et al., 2012).

As informagdes extraidas da andlise de Varidveis Candnicas podem ser utilizadas
para a caracterizacdo de colegdes de germoplasma e na exploragao do vigor hibrido, em
programas de melhoramento (Pereira e Cruz, 2003). Quando as primeiras variaveis candnicas
explicam acima de 80% da variacdo total, sua utilizacdo ¢ satisfatoria no estudo da
divergéncia genética por meio da avalia¢do da dispersdo grafica bidimensional dos escores em
relacdo as variaveis candnicas (Cruz e Regazzi, 2001).

As andlises de agrupamento e as variaveis candnicas possibilitam que os individuos de
inumeras populagdes sejam representados em espagos multidimensionais, onde as dimensdes
correspondem ao numero de caracteristicas medidas. Nesse espaco, a proximidade ou a
distancia dos individuos ird apontar a similaridade genética entre eles (Campbell e Atchley,
1981).

Nos estudos conduzidos por Costa et al. (2006), para estimar a divergéncia genética
entre acessos e cultivares de mamoneira, foram utilizadas técnicas de estatistica multivariada
com base em variaveis candnicas e analise de agrupamento, tendo-se empregado a distancia
euclidiana média. Nesse estudo os autores constataram que existia reduzida variabilidade
genética entre os genotipos estudados.

Tendo por objetivo caracterizar e avaliar o potencial produtivo e a divergéncia
genética de populagdes de milho, Coimbra et al. (2010) utilizaram para os descritores
quantitativos, as analise de variaveis canonicas. Verificaram que havia variabilidade genética
entre as populacdes de milho estudadas e que algumas das populagdes apresentaram potencial
para serem utilizadas em programas de melhoramento.

Machado et al. (2002) avaliaram a diversidade genética entre gendtipos de feijao por
meio de variaveis candnicas e observaram que as trés primeiras varidveis explicaram 99% da
variagdo total. Com o objetivo de avaliar a divergéncia genética entre 32 clones de café
conilon (Coffea canephora Pierre ex Frohener) por meio de técnicas multivariadas,
empregando-se a técnica de varidveis canonicas, Fonseca et al. (2006) relataram que a técnica
de variaveis canonicas foi eficaz na identificacdo dos genotipos, ou grupos de gendtipos mais
divergentes.

Segundo Vogt et al. (2010), estimando a divergéncia genética entre 17 cultivares de
girassol, e constataram que apenas as duas primeiras variaveis candnicas (VC1 e VC2) foram

suficientes para apresentar mais de 83% da variagdo genética das cultivares. Tendo por

Journal of Agronomic Sciences, Umuarama, v.9, n. especial, p.128-148, 2020.



Journal \,\ 142
OngVOVlOWlLC Sciences

ISSN: 2316-1809
objetivo avaliar a divergéncia genética entre 57 acessos de feijdo comum, Cabral et al. (2011)

verificaram que a dispersdo grafica das varidveis candnicas demonstraram com maior clareza
a alta similaridade genética entre as cultivares comerciais, entre os acessos provenientes da
Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuaria (EMBRAPA) e entre ambos e também a maior
diversidade genética dos acessos locais distribuidas nos dois grupos formados.

Pela analise da importancia de caracteres ¢ possivel classificar varidveis estudadas de
acordo com sua contribui¢do para a diversidade genética e eliminar aquelas com menor
contribui¢do. De acordo com Cruz (2006), o estudo de diversidade genética entre um conjunto
de acessos ¢ feito a partir de um conjunto de informagdes que, em alguns casos, necessita da
avaliagdo de muitos caracteres, demandando grande mao-de-obra e custo. Nesses estudos, ¢
necessario avaliar a importancia de cada um deles para a diversidade, identificando-se aqueles
que menos contribuem, sendo recomendével seu descarte em estudos futuros.

Segundo Amaral Junior (1996), com base no principio de que a importancia relativa
das Variaveis Canodnicas decresce da primeira para a ultima, a varidvel com maior coeficiente
de ponderacdio no componente de menor autovalor por ser descartada, por apresentar
relevancia para uma varidvel candnica de participacdo pequena, na variacao total. Para o
descarte de novas variaveis, procede-se da seguinte forma: na pentltima varidvel canoénica,
identifica-se o maior elemento e, caso este esteja associado a caracteristica ja descartada,
passa-se imediatamente para a antepentltima varidvel canonica, sem identificar na anterior
uma segunda caracteristica de menor importancia. Caso contrario, identifica-se o maior
elemento na penultima variavel candnica, e, consequentemente, a segunda caracteristica
menos importante torna-se definida.

Segundo o mesmo autor, o procedimento, assim, continua até alcangar-se a primeira
variavel canodnica, classificando-se as caracteristicas originais quanto aos graus relativos de

participacdo na dispersdo geral dos gendtipos avaliados.
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