Goiania - GO
Brasil

UNIVERSIDADE FEDERAL DE GOIAS
ESCOLA DE AGRONOMIA
PROGRAMA DE POS-GRADUAGAO EM GENETICA E
MELHORAMENTO DE PLANTAS

DIVERGENCIA GENETICA EM ACESSOS DE
FEIJOEIRO COMUM COLETADOS NO ESTADO
DE GOIAS

FLAVIO PEREIRA DOS SANTOS

Orientador:
Prof. Lazaro José Chaves

Fevereiro — 2017



@
s
sistema de b%&i;ges ufg U F G

TERMO DE CIENCIA E DE AUTORIZACAO PARA DISPONIBILIZAR AS TESES E
DISSERTACOES ELETRONICAS NA BIBLIOTECA DIGITAL DA UFG

Na qualidade de titular dos direitos de autor, autorizo a Universidade Federal de
Goias (UFG) a disponibilizar, gratuitamente, por meio da Biblioteca Digital de Teses e
Dissertagdes (BDTD/UFG), regulamentada pela Resolugdo CEPEC n° 832/2007, sem
ressarcimento dos direitos autorais, de acordo com a Lei n°® 9610/98. o documento
conforme permissdes assinaladas abaixo, para fins de leitura, impressdo e/ou download, a
titulo de divulgagio da producdo cientifica brasileira, a partir desta data.

1. Identificagdo do material bibliogrifico: [ X ] Dissertacéio [ ] Tese

2. Identificacdo da Tese ou Dissertacdo
Nome completo do autor: Flavio Pereira dos Santos

Titulo do trabalho: DIVERGENCIA GENETICA EM ACESSOS DE FEJOEIRO
COMUM COLETADOS NO ESTADO DE GOIAS

3. Informacdes de acesso ao documento:
Concorda com a liberago total do documento [ X ] SIM [ INAO!

Havendo concordédncia com a disponibilizagéo eletronica, torna-se imprescindivel o
envio do(s) arquivo(s) em formato digital PDF da tese ou dissertagéo.

e : Data: /T / 03 | 20(»
Assinatura do (a) autor (a) *
FLAVIO PEREIRA DOS SANTOS

! Neste caso o documento serd embargado por até um ano a partir da data de defesa. A extens&o deste
prazo suscita justificativa junto & coordenagdo do curso. Os dados do documento ndo serdo disponibilizados
durante o periodo de embargo.

2A assinatura deve ser escaneada.




FLAVIO PEREIRA DOS SANTOS

DIVERGENCIA GENETICA EM ACESSOS DE
FEIJOEIRO COMUM COLETADOS NO ESTADO DE GOIAS

Dissertacdo apresentada ao Programa de Pos-
Graduacdo em Genética e Melhoramento de
Plantas, da Escola de Agronomia da Universidade
Federal de Goids, como requisito parcial a
obtencdo do titulo de Mestre em Genética e
Melhoramento de Plantas.

Orientador:

Prof.2 Dr. Lazaro José Chaves

Co-orientador:

Dr. Jaison Pereira Oliveira

Goiania, GO - Brasil
2017



Ficha de identificagcdo da obra elaborada pelo autor, através do
Programa de Geracdo Automatica do Sistema de Bibliotecas da UFG.

Santos, Flavio Pereira dos

DIVERGENCIA GENETICA EM ACESSOS DE FEIJOEIRO COMUM
COLETADOS NO ESTADO DE GOIAS [manuscrito] / Flavio Pereira
dos Santos. - 2017.

g1 f.

Orientador: Prof. Dr.Lazaro José Chaves; co-orientador Dr.
Jaison Pereira de Oliveira .

Dissertagcdo (Mestrado) - Universidade Federal de Goias, Escola
de Agronomia (EA), Programa de Pés-Graduagio em Geneética &
Melhoramentos de Plantas , Goiania, 2017.

Bibliografia. Anexos.

Inclui fotografias, grafico, tabelas, lista de figuras, lista de tabelas.

1. Phaseolus vulgaris L, . 2. Divergencia genética. 3. Modelo de
Harrisson. |. Chaves, Dr.Lazaro Jose, orient. Il. Titulo.

CDU 631/635




SERVIGO PUBLICO FEDERAL

MINISTERIO DA EDUCAGAO @
UNIVERSIDADE FEDERAL DE GOIAS ‘.“

ESCOLA DE AGRONOMIA i UFG
PROGRAMA DE POS-GRADUACAO EM GENETICA E :
MELHORAMENTO DE PLANTAS

ATA DA DEFESA PUBLICA DA DISSERTAGAO DE FLAVIO PEREIRA DOS SANTOS. Aos
dezesseis dias do més de Fevereiro do ano de dois mil e dezessete (16.02.2017), as 08h00min, no
Auditério Centro de Exceléncia em Melhoramento Genético da Cana-de-Agucar, na Escola de
Agronomia, reuniram-se os componentes da Banca Examinadora, Dr. Lazaro José chaves —
Presidente/Orientador; Dr?. Patricia Guimardes Santos Melo e Dr. Joaquim Geraldo Céprio da
Costa. Sob a presidéncia do orientador, e em sesséo publica, procedeu-se a avaliagéo da defesa
de Dissertagdo intitulada: “Divergéncia genética em acessos de feijoeiro comum coletados
no Estado de Goias”, de autoria de Flavio Pereira dos Santos, discente do Programa de Pos-
Graduagdo em Genética e Melhoramento de Plantas, no nivel de Mestrado, da Universidade Federal
de Goias. A sesséo foi aberta pelo presidente da Banca Examinadora, Dr. Lézaro José Chaves, que fez
a apresentagéo formal dos membros da Banca. A palavra, a seguir, foi concedida ao autor da
Dissertagdo que, em 40 minutos, apresentou o seu trabalho. Terminada a apresentagdo, cada
membro da Banca arguiu o mestrando, tendo-se adotado o sistema de didlogo sequencial. Ao final, a
banca reunida em separado procedeu & avaliagdo da defesa. O titulo da dissertagéo foi-alterado
para

“

” De acordo com a Resolugéo n° 1053/2011, do CEPEC - Conselho de
Ensino, Pesquisa, Extensdo e Cultura, que regulamenta o Programa de Pos-Graduagdo em
Genética e Melhoramento de Plantas, e desde que procedidas as cormegdes recomendadas, a Dissertagéo
sera considerada AY POJVA D 4  pela Banca Examinadora, estando integralmente cumprido
este requisito para fins de obtencéo do titulo de MESTRE EM GENETICA E MELHORAMENTO
DE PLANTAS, pela Universidade Federal de Goias. O mestrando devera efetuar as modificages
eventualmente sugeridas pela Banca Examinadora e encaminhar a verséo definitiva da
Dissertacéo & Secretaria do PGMP, no prazo maximo de trinta dias apés a data da Defesa. A
conclusdo do Curso e a emissdo do Diploma dar-se-do apés o cumprimento do Artigo 52 da
Resolugdo CEPEC n° 1053/2011. A Banca Examinadora recomenda a publicagdo de artigo(s)
cientifico(s), oriundo(s) dessa Dissertagdo, em periédicos de circulagdo nacional- e, ou,
internacional, depois de procedidas as modificagbes sugeridas. Cumpridas as formalidades de
pauta, as _L{ W 30 A presidéncia da mesa encerrou esta sessdo de defesa de Dissertagéo e,
para constar eu, Jéssica Almeida, secretaria PGMP, lavrei a presente Ata que depois de lida e
aprovada, segue assinada pelos membros da Banca Examinadora, em duas vias de igual teor.

Y,
y % =
Dr. Lazaro € Chav Dr2. Patricia Guimarées Santos Melo

Presidente/Orientador Membro interno




DEDICATORIA

A toda minha familia, em especial meus pais, Joana e Paulo e meu tio Jodo Darcio,
E a toda comunidade cientifica.
Dedico



AGRADECIMENTOS

A Deus, primeiramente por proporcionar em minha vida grandes realizaces.

A minha familia, pela educacéo que me deram, incentivo aos meus estudos e por crer
em mim, sempre. A minha querida M&e pela paciéncia, compreenséo, apoio, dedicacéo,
amor incondicional e por fornecer todas as condicdes para que eu me dedicasse ao
mestrado, e por acreditar em mim.

Ao meu orientador e amigo Dr. Lazaro José Chaves, por sua atencdo, por seus
conselhos e pelos seus valiosos ensinamentos. Agradeco também ao meu co-orientador,
Jaison Pereira de Oliveira, pela amizade, conhecimento e ensinamento que me passou
durante o mestrado e pelas sugestdes neste trabalho.

Ao Programa de Pds-Graduagdo em Genetica e Melhoramento de Plantas (PGMP)
da Universidade Federal de Goias (UFG-Goiania), pela oportunidade de estudo
proporcionando mais um degrau de conhecimento em minha vida. A Coordenacédo de
Aperfeicoamento de Pessoa de Nivel Superior (CAPES) pela concesséo da bolsa de estudo
durante a realizacdo do mestrado.

A todos os docentes pelo compartilhamento de conhecimento técnico tedrico, sendo
mediado da melhor forma possivel, com muita competéncia e profissionalismo. Sem deixar
de citar, e com toda gratiddo: Aos professores Dr. Lazaro José Chaves, Dra. Patricia
Guimaraes Santos Melo, Dr. Jodo Batista Duarte, Dr. Sérgio Tadeu Sibov.

A Embrapa Arroz e Feijdo, por disponibilizar a estrutura na condugdo dos ensaios
e pela oportunidade de estagio, e ainda a todos os pesquisadores e funcionarios do banco
de germoplasma, pela amizade, confianca incentivo e aprendizado.

A todos meus amigos que, mesmo sem muito compreender 0 que acontecia comigo,
me apoiaram neste periodo, e compreenderam a minha auséncia em muitos momentos.

A todos que contribuiram direta ou indiretamente para a realizacao desse trabalho,

mesmo que nao foram citados, meu muito obrigado.



SUMARIO

LISTA DE TABELAS. ...ttt bbb 9

LISTADE FIGURAS. ...ttt sttt ettt sbeanaenes 10
RESUMO ..ottt bbbttt b et b b et e bt besbenne s 11
ABSTRACT ettt r st e et et Re e E e R ettt naenreereenes 12
1 INTRODUGAO. ...ttt ses sttt 13
2 REVISAO DE LITERATURA . ......ooiiitieeeseeeteeevesesssessses st 16
2.1 A CULTURA DO FEIJOEIRO COMUM.......coeiiiiiiiiiiesieeeiee s 16
2.2 ORIGEM E EVOLUGAO. .....cococeeeeceeeeeeeveseee e esas s 17
2.3 EROSAO GENETICA. ..ottt 19
2.4 CARACTERIZACAO E AVALIACAO DE BANCOS DE 21

GERMOPLASMAL ...ttt sttt stesreateaneeneas

2.4.1  Aspectos gerais da caracterizacdo de germoplasma...........ccccoceveeveiiieiienie e, 21
2.4.2  Caracterizag0es morfoagronOMICA...........coourerieierenene e 22
2.4.3  DIVErgENCIAS JENELICA. ......eeivieieirieiteeie e ste et re e re e e sre e sreenne e 23
2.4.3.1 ANAliSeS de grupamentO........cccciruiieiirieieisie et 25
3 MATERIAL E METODOS........c.ooiveiieeieeseeeeserieses st esss s s senassenns 29
3.1 CARACTERIZACOES DO MATERIAL GENETICO.....c..cccoeveveeeereeeerenien, 29
3.2 EXPERIMENTO EM CASA DE VEGETACGCAO.........ccoivireerireer e 30
3.3 EXPERIMENTOS EM CAMPO.....ccoiiiiiiiiiieee s 41
3.4 ANALISE DE DIVERGENCIA........ootiieeeeeseeeeeeeee e en s 42
3.4.1  Coeficiente de simililaridade pelo modelo de Harrison..............ccccccovevvernnnee. 42
3.4.2  ANAalises de agrupPaAmMENTO........cccouiereirereieeee et 45
3.4.3  Determinacdes do NUMEro de GrUPOS.........ccccovevveiieieeiieseeseesie e sve e 46
3.4.4  Coeficientes de Correlagdo CofenétiCa.........ccccvovrereiiieiceice e, 46
4 RESULTADOS E DISCUSSAO.......cccuttuuierrereneeeneeeneeenmmseessnessnneees 47
4.1 ANALISE DE DIVERGENCIA......c.ooiiiiriiiiseinee et 47
411  Modelos de HarriSON. .......cooiiiiiiiieiiciiseee e 47
4.1.2  Analise de agrupameNtO..........coeeieriririneiee et 53
4.1.2.1 Perfis dos agrupamentos formados............cccccevvieiieiiicii i 60
4.2 ANALISE DO EXPERIMENTO DE CAMPO........ccooviieeireesirenereeneneas 67
4.2.1 Resultados experimentais e interpretacdo biOMetrica.........ccooevevereneieseieenns 67
4.2.2  ReNAIMENTO 08 Gr0S......cciueiiieiiiieieitieie ettt 69
4.2.3  Ciclo de desenVOoIVIMENTO........ccooiiiiiiieicie e e 71
5 CONCLUSAO. ...ttt 74
6 REFERENCIAS. .....oouiiieieine ettt 75



LISTA DE TABELAS

Tabela 1 Forma de semente de acordo com o coeficiente (J)......cccevvvvevveieiiiciieese e, 35
Tabela 2 Perfil da semente de acordo com o coeficiente (H)........cccccevveevveveiieieececen, 36
Tabela 3 Coeficiente F é raz&o entre comprimento e largura da folha. ............cccoceiennn 40

Tabela 4 Os 39 descritores morfoldgicos avaliados com seus respectivos niveis de variaveis
ficticias (NVF) e Frequéncia de similaridade Wi (%) obtidos pelo algoritmo de Harrison.47
Tabela 5 Métodos de agrupamento com os respectivos valores dos coeficientes de
correlacdo cofenética (CCC) e p-valor pelo teste Mantel...........ccoeveveveiieieinsececieen, 53
Tabela 6 Numeros de acessos por agrupamento(NAG), frequéncia de acessos por
agrupamento (%) e acessos por agrupamento formado. Obtidos pelo método de agrupamento
de UPGMA com base no algoritmo de Harrison utilizando-se 39 descritores
MOITOAGIONOIMICOS. .....eevtete ettt sttt bbbttt e e ettt b et e e 57
Tabela 7 Analise de varidncia para o experimento em blocos aumentados de Federer,
coeficiente de variacdo experimental (CV%) dos156 acessos de Phaseolus vulgarys L. para

o carater producdo de graos(PG), (em Kg ha-1).........ccceevveiiiiiiieii e 67



LISTA DE FIGURAS

Figura 1Distribuicdo de Frequéncia de coleta dos acessos ao longo dos anos................... 29
Figura 2 Distribuicdo de Frequéncia de coleta dos acessos em 36 municipios do Estado de
(C oI RSOOSR 30
Figura 3 Acessos com o maior coeficiente de similaridade 0,84 obtido pela matriz de
similaridade de Harisson foi observada entre o par de acessos 86 x 103 (0,84). ................ 50
Figura 4 Acessos com coeficiente de similaridade de 0,80, segundo a matriz de similaridade.

Figura 5 Acesso mais divergente apresentando o menor coeficiente de similaridade,
variando de 0,11 a 0,52 de similaridade, segundo @ Matriz...........cccoceeereniiiiniinieniieiesee, 51
Figura 6 Distancias de similaridade maximas, minimas e médias, por acesso obtidas da
matriz de similaridade pelo modelo Harisson dos 156 acessos de feijoeiro comum. ......... 52
Figura 7 Dendrograma de dissimilaridades genéticas entre 156 acessos crioulos de feijoeiro
comum coletados no Estado de Goiés, obtido pelo método UPGMA com base na matriz
de dissimilaridade obtida pelo modelo de Harrison, utilizando-se 39 descritores
g0 {0 oo 0 To] 0 0T o1 1RSSO 55
Figura 8 Dados de producdo em gramas por parcela dos 156 acessos e a média das quatro
testemunhas (BRS Agreste, BRS Pitanga, BRS Esteio e BRS Notavel)...........cccoceveenee. 69
Figura 9 Acesso que apresentou a maior produco (4832,52Kg.ha). .....cccccoevvvevevnnnnee, 71
Figura 10 Ciclo: P- precoce (< 75 dias); SP-semi-precoce (75 -85 dias); N- normal (85-95
dias); T-1tardio (3> 95 0IAS). ....cciieeiieieiie et nae s 72


file:///C:/Users/Flavi/Dropbox/EMBRAPA/Dissertação%20de%20mestrado/Dissertação%20de%20mestrado_Flavio_Rev_LJC_V5_final_defesa.docx%23_Toc477339988

RESUMO

SANTOS F.P. DIVERGENCIA GENETICA EM ACESSOS DE FEIJOEIRO
COMUM COLETADOS NO ESTADO DE GOIAS. 2017. 91 f. Dissertacdo (Mestrado
em Genética e Melhoramento de Plantas) — Escola de Agronomia, Universidade Federal de
Goias, Goiania, 2017.

O feijdo (Phaseolus vulgaris L.) € uma cultura amplamente difundida no Brasil, que é o
maior produtor e consumidor mundial. O conhecimento da diversidade genética entre as
cultivares tradicionais € util aos melhoristas, por permitir melhor organizacdo dos recursos
genéticos e maior aproveitamento da diversidade genética disponivel. A analise de
divergéncia genetica pode se dar por métodos preditivos, quantificada por medidas de
similaridade ou dissimilaridade estimadas com base em diferencas morfoldgicas. O objetivo
deste trabalho foi identificar a existéncia de diversidade entre os acessos de feijoeiro comum
coletados no Estado de Goids, pertencentes ao Banco de Germoplasma da Embrapa Arroz e
Feijdo, por meio de descritores morfologicos e informacbes agronémicas. O material
experimental foi formado por 156 acesso de feijoeiro comum coletados no Estado de Goiés.
Foram montados dois experimentos um e casa de vegetacdo (caracterizacdo morfoldgica) e
um em campo (avaliagdo de producdo). No ensaio em casa de vegetacdo foram utilizados
dois vasos com trés sementes por acesso, sem delineamento experimental. O experimento
em campo foi conduzido em delineamento experimental em blocos aumentados de Federer
com 4 blocos, cada um contendo 43 parcelas (39 acessos + 4 testemunhas). Os acessos foram
caracterizados com base em 39 descritores morfoagrondmicos qualitativos e dez
guantitativos. As variaveis guantitativas foram convertidas em variaveis multicategoricas.
Tanto os 39 descritores morfoagrondémicos qualitativos, quanto os dez quantitativos foram
transformados em varidveis binarias resultando em 236 variaveis ficticias. Entdo foi obtida
uma matriz de similaridade, utilizando o modelo de Harrison, que foi convertida em matriz
de dissimilaridade; em seguida aplicou-se a andlise de agrupamento pelo método UPGMA.
Os acessos mais divergentes foram os 101 (Rosinha) x 145 (Pintado) e 120 (Dobra morro) x
152 (Doidao ou bonitdo), que apresentaram o menor valor de similaridades 0,11. As maiores
divergéncias foram observadas no acesso 152, com similaridades variando de 0,11 a 0,52.
Né&o foram encontrados acessos redundantes. A maior similaridade foi de 0,84 entre o par de
acessos 86 (Parand) x 103 (Amarelinho). Pela anélise de agrupamento os acessos foram
agrupados em dezessete grupos, com coeficiente de correlacdo cofenética (CCC) de 0,75,
significativo pelo teste de Mantel (P < 0,001). O nimero de acessos por grupo variou de 43
a um. Verificou-se a formacéo de quatro agrupamentos constituidos por apenas um acesso,
que apresentaram 0s menores coeficientes de similaridade. Para produtividade ndo foi
detectada diferenca significativa entre acessos e nem entre estes e as testemunhas comerciais.

Palavras-chave: Phaseolus vulgaris L, Divergencia genética, Modelo de Harrisson.

Orientador: Prof. Dr. Lazaro José Chaves EA-UFG
2 Co-orientador: Dr. Jaison Pereira de Oliveira. Embrapa Arroz e Feijao.



ABSTRACT

SANTOS F.P. GENETIC DIVERGENCE IN COMMON BEAN GERMOPLASM
FROM GOIAS STATE (BRAZIL). 2017. 91 f. Dissertacdo (Mestrado em Genética e
Melhoramento de Plantas) — Escola de Agronomia, Universidade Federal de Goias, Goiania,
2017.

Common bean (Phaseolus vulgaris L.) is widely cultivated in Brazil, which is the first
biggest producer and consumer in the world. The knowledge about the genetic divergence
across landraces is very useful for breeders, once it allows them to organize the genetic
resources and explore the genetic variability available. The genetic analysis can be done
predicting similarities or dissimilarities coefficients that are estimated by morphological
differences between accessions. The objective of this study was to identify the diversity
across the accessions of common bean that were collected in Goiés State (Brazil), available
in Embrapa Rice and Beans’ germplasm bank, through morphological descriptors and
agronomic information. The experimental material was composed by 156 common bean
accessions. Two experiments were performed, one of them in a greenhouse (morphologic
characterization) and the other one in the field (yield evaluation). The experiment in the
greenhouse was conducted using two vases with three seeds each one per accessio), without
experimental design. The experiment conducted in the field was done under Federer’s
Augmented Blocks design, with four blocks of 43 plots (39 accessions + 4 checks). The
accessions were characterized by 39 morpho-agronomic qualitative descriptors and ten
quantitative descriptors. The quantitative variables were converted in multicategorical
variables. The 39 morpho-agronomic qualitative and the ten quantitative descriptors were
transformed in binary variables by creating 236 fictitious variables. Though, the similarity
matrix was built, using the model proposed by Harrison, which was converted in a
dissimilarity matrix. Then the cluster analysis was performed by UPGMA method. The
accessions 101 (Rosinha) x 145 (Pintado)) and 120 (Dobra morro) x 152 (Doiddo ou
bonitdo), were the most divergent, because they showed the lowest similarities value, 0,11.
The biggest divergences were observed in accession 152, with the similarity coefficients
between 0,11 and 0,52. No redundant accessions were found. The pair 86 (Parand) x 103
(Amarelinho). showed the biggest similarity (0,84). The accessions were clustered in 17
groups, with cophenetic correlation coefficient equal to 0,75, that was significat by Mantel’s
test (P < 0,001).The number of accession per group varied from 43 to one. Four groups with
only one accessions were formed, which showed the lowest similarities coefficients. No
significance was observed for grain yield a mong the accessions, nor between the accession
and the commercial checks.

Key words: Phaseolus vulgaris L, Genetic divergence, Harrison Model.

Orientador: Prof. Dr. Lazaro José Chaves EA-UFG
2 Co-orientador: Dr. Jaison Pereira de Oliveira. Embrapa Arroz e Feijao.



1 INTRODUCAO

O Brasil se destaca como maior produtor e consumidor mundial de feijdo comum
(P. vulgaris L.). Com um consumo per capita de 17,5 kg/habitante/ano, o feijdo é
considerado uma das principais fontes de proteina vegetal utilizadas na alimentacdo da
populacéo brasileira. Os estados do Parand, Minas Gerais, Sdo Paulo e Goias sao os grandes
produtores com até trés colheitas anuais e num sistema quase continuo de cultivo, de acordo
com zoneamento ecoldgico das regides e épocas de semeadura. A partir da década de 1980,
essa espécie vem adquirindo um novo status, isto €, aos poucos estd deixando de ser uma
cultura de subsisténcia para se transformar em uma atividade de alta tecnologia (Vieira et
al., 2005,Conab, 2016).

Devido a grande importancia dessa cultura os programas de melhoramento
passaram a desenvolver cultivares modernas, mais homogéneas, com maior produtividade,
resistentes a pragas e doencgas, mas com base genética estreita. Essas cultivares, dentre
muitas vantagens, contribuem significativamente para o aumento do consumo deste gréo
pelos brasileiros movimentando a economia nacional. No entanto, com seu uso continuo, as
cultivares obtidas via melhoramento acabaram substituindo de forma gradual as variedades
tradicionais de feijao ou genotipos crioulos (Elias et al., 2007). As variedades crioulas podem
ser definidas como gendtipos de feijdo em uso, em sua maioria, por pequenos agricultores,
que podem ter sido gerados a partir de cruzamentos naturais, e que, ndo passaram pelo
processo de melhoramento genético.

A substituigcdo das variedades crioulas por cultivares melhoradas causou uma
grande perda da variabilidade genética da espécie, tornando necessario tracar estratégias para
preserva-la. Foram criados entéo, os bancos de germoplasma, locais onde séo estocados em
condicGes adequadas, amostras de genotipos, cultivares melhoradas, variedades crioulas,
espécies selvagens e relacionadas a uma determinada espécie de interesse, todas
genericamente denominadas de acessos (Zimmerman et al., 1996). Sendo assim, os Bancos
de Germoplasma tém como objetivo conservar amostrar da variabilidade genética das

espécies para estudos futuros.
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Os acessos sdo coletados geralmente em comunidades rurais e reunidos em
varias colecOes, constituindo um acervo genético representativo de grande variabilidade.
Esses materiais sdo entdo catalogados e caracterizados e sdo mantidos em bancos de
germoplasma no intuito de garantir a sua viabilidade ao longo prazo. Esta forma de
conservacao € denominada de ex situ, ou seja, fora do local de ocorréncia da espécie natural
(Zimmerman et al. 1996).

A caracterizacdo é uma atividade essencial no manejo de colecdes de
germoplasma ex situ que consiste em tomar dados para descrever, identificar e diferenciar
acessos de uma mesma espécie. A caracterizagdo morfoldgica é realizada no germoplasma
depois que ele é incorporado as colecBes. E feita com base em observacdes (variaveis
qualitativas) ou mensuracdes (variaveis quantitativas) de varios caracteres morfoldgicos
facilmente diferenciaveis, denominados de descritores morfoldgicos. A caracterizacdo
morfolégica desempenha papel preponderante por eliminar acessos redundantes, reduzir
custos de manutencdo e identificar acessos desejaveis para utilizacdo em programas de
melhoramento genético.

Um aspecto que deve ser levado em consideracdo & que as variedades
tradicionais ou crioulas, apresentam grande diversidade genética e encontram-se em
permanente processo evolutivo. A constante preservacdo e continuidade no uso desses
gendtipos possibilitou a selecdo dos mais adaptados as condigdes ambientais e aos sistemas
de cultivo dos agricultores tradicionais. Sua evolucao foi influenciadas pelas préaticas sociais
de troca e intercdmbio de material genético entre as comunidades rurais. Segundo Carvalho
(2016) as razBes consideraveis para esse fato é a coexisténcia das populagdes humanas no
processo de evolucdo das espécies alimentares. A manutencao desta variabilidade genética,
por meio das colecdes de germoplasma, € de grande valor pela possibilidade de conterem
alelos que conferem adaptacdo local, resisténcia a doencas e tolerdncia as principais
adversidades edafoclimaticas da regido (Carvalho et al., 2008).

De um modo geral, as cole¢fes de germoplasma mantidas em centros de
pesquisa sdo acessiveis as comunidades rurais. Estas podem ser liberadas pelos curadores
dos bancos de germoplasma e pesquisadores responsaveis, para trabalho de melhoramento
participativo, objetivando o repatriamento dos mesmos. Este fato faz com que estas colec¢des
fiqguem disponiveis aos pesquisadores e as comunidades rurais. Os pesquisadores utilizam

esses materiais como matéria-prima em programas de melhoramento genético vegetal,
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visando o desenvolvimento de cultivares comerciais. Na tentativa de garantir a continuidade
do processo evolutivos das variedades tradicionais armazenadas nos bancos de germoplasma
€ necessario que exista uma parceria entre os Bancos de Germoplasma e os agricultores
familiares, que promova o repatriamento destes acessos e contribua para o0 melhoramento
genético participativo. Segundo Machado et al. (2002) e Machado (2014) este é um
componente do manejo da diversidade genética, e apresenta, como ingrediente fundamental,
a inclusao sistematica dos conhecimentos, habilidades, experiéncias, praticas e preferéncias
dos agricultores.

Diante do exposto, o0 presente trabalho teve como objetivo geral avaliar a
diversidade genética em acessos de feijoeiro comum coletados no Estado de Goiéas, por meio
de descritores morfoldgicos e informagdes agrondmicas e identificar acessos mais
divergentes para programas de melhoramento. Tendo como objetivo especifico, formar
agrupamentos em fungdo da divergéncia genética entre os acessos, identificar os acessos

mais divergentes, identificar se h4 ocorréncia de alguma redundéncia entre 0s acessos.



2 REVISAO DA LITERATURA

2.1 ACULTURA DO FEIJOEIRO COMUM

O feijdo (Phaseolus vulgaris L.) € um alimento basico e tradicional na dieta dos
brasileiros, com consumo médio per capita de 17,5 kg/ hab/ano (Conab, 2016). O Brasil é
considerado como maior produtor e consumidor mundial de feijdo. De 1985 a 2015 a média
nacional de producdo de feijoeiro comum foi de 2.478.922 toneladas por ano, com area
aproximada de 3.059 mil hectares e produtividade média de 903 kg.hal. Um fator
interessante a ser considerado é a reducéo, nos ultimos dez anos, de 38,7% na area plantada
e 0 aumento de 15,99% na producdo, fazendo com que a produtividade média aumentasse
em aproximadamente 44,38% (Embrapa, 2016).

A producdo brasileira de feijoeiro comum est4 concentrada na regido Centro-
Sul, que é responsavel por mais de 75% da producdo nacional. Entre os anos de 2006 a 2016,
0s principais estados produtores foram: Parana (22,75%), Minas Gerais (17,68%), Sdo Paulo
(8,32%), Bahia (8,26%), Goias (8,16%), Mato Grosso (7,86%) e Santa Catarina (4,77%). A
maior produtividade foi registrada na regido Centro-Oeste, alcancando a média de 2.555,5
kg.ha! no ano de 2010. Nos ultimos 10 anos, nesta regido, houve um incremento de
aproximadamente 60% na produtividade (Conab, 2016).

O feijoeiro comum ¢é cultivado em trés safras: primavera-verdo (aguas), verao-
outono (seca) e outono-inverno (inverno), que contribuem para obtencdo do produto ao
longo do ano (Vieira et al., 2008). Segundo Mendonca (2015 as safras sdo dividas de acordo
com o periodo de colheita, classificando em: 12 Safra - colheita de hovembro a margo; 22
safra - colheita de abril a julho; e 3? safra - colheita de agosto a outubro. Considerando a
média das safras de 2010 a 2015, a 12 safra ou safra das 4guas apresenta maior area plantada
e maior producdo (45,47% e 44,29 % respectivamente), com produtividade média de 1.334

kg.ha. A 22 safra ou safra da seca é a segunda maior em
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area plantada (44,53%) e producéo (37,56 %), com produtividade média de 1.161 kg.ha™.
No entanto, a 3% safra ou safra de inverno, apesar de ser realizada em menor area (10%) e,
consequentemente, obter menor producdo (18,15%), é a safra que apresenta a maior
produtividade (2.495 kg.ha). Isto se déa pois, os campos de cultivo s&o irrigados e com uso
de alta tecnologia por grandes produtores (Embrapa, 2016).

Devido a grande importancia da cultura do feijoeiro os programas de
melhoramento passaram a desenvolver cultivares com maior produtividade, resistentes a
pragas e doengas. Estas por sua vez, acabaram subsistindo de forma gradual as variedades
tradicionais de feijao ou gendtipos crioulos (Elias et al., 2007). Essa substituicdo causou uma
grande perda de variabilidade genética da espécie provocando, assim, o que se chama de
erosdo genética (Machado, 2014). Tornou-se necessario entdo tracar estratégias para

preservar a variabilidade desta espécie.

2.2 ORIGEM E EVOLUCAO

A origem evolutiva do género Phaseolus e sua diversificagdo primaria ocorreram
nas Américas (Vavilov, 1931, citado por Debouck, 1991), mas o local exato onde isto se deu
é motivo de controvérsia (Gepts et al.,1988, Debouck, 1991). Dessa forma, o P. vulgaris a
exemplo de outras importantes plantas alimenticias teve origem no Novo Mundo, sendo
levado ao Velho Mundo ap6s o descobrimento das Américas (Silva, 1996.). O P. vulgaris
uma planta anual diploide (2n=2x=22) é considerada como uma espécie ndo céntrica, ou
seja, ndo se sabe qual é a localizacdo especifica de seu centro origem, possuindo centros de
domesticacdo independentes (Harlan, 1971, 1975).

O género Phaseolus pertence a ordem Rosales, subtribo Phaseolinae, tribo
Phaseoleae, subfamilia Papilionoideae e familia Leguminosae. (Melchior, 1964). Suas
espécies, sdo amplamente distribuidas no mundo todo e, além de cultivadas nos tropicos,
também se desenvolvem em zonas temperadas dos hemisférios Norte e Sul, no entanto, o
seu numero exato ainda € desconhecido (Cronquist, 1968). O numero de espécies deste
género pode variar de 31 a 52 espécies, todas originarias do Continente Americano, sendo
gue somente cinco séo cultivadas: P. vulgaris L., P. lunatus L., P. coccineus L., P. acutifolius
A. Gray e P. polyanthus Greeman (Debouck, 1991, 1999).
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Dados baseados na diversidade de faseolina (principal proteina de reserva do
feijoeiro) sugerem que o feijoeiro comum (Phaseolus vulgaris L.) tem mais de um local de
domesticacdo. Debouck (1988) sugeriu a existéncia de dois centros primarios de
domesticacdo (Mesoamericano e Sul dos Andes), originando dois principais grupos de
cultivares: os de faseolina tipo “S” e “T”, respectivamente. Também foi proposto um terceiro
centro de domesticacao adicional com faseolinas “B” e “CH”, o qual foi nomeado de centro
Norte Andino (Silva, 1996).

O centro Mesoamericano estende-se desde o sudeste dos Estados Unidos até o
Panam4, sendo encontrado os tipos mais cultivados como P. vulgaris, P. lunatus, P.
cocccineus e P. acutifolius. J& o centro Norte Andino estende-se desde a Col6mbia,
Venezuela até o norte do Peru. Este possui menos espécies que a regido mesoamericana. O
centro Sul Andino estende-se do norte do Peru até as provincias do noroeste da Argentina,
o qual encontram-se as espécies P. vulgaris, P. lunatus e P. vulgaris var. aborigineus
(Chiorato, 2004).

O tipo de faseolina esta intimamente correlacionado com o tamanho das
sementes. Por meio de andlises eletroforéticas em gel de poliacrilamida, determinaram-se 0s
tipos de faseolina, principal fracdo proteica das sementes de feijdo, que ocorrem nas formas
silvestres e cultivadas. As analises eletroforéticas demostraram varios tipos de faseolina,
onde o tipo “S” apresenta sementes pequenas, predominando nos centros Mesoamericano e
Norte Andino, enquanto que o tipo “T” possui sementes grandes, as quais predominaram no
centro Sul Andino. Entretanto, no centro Sul Andino foram encontrados também outros tipos
de faseolina como a “C”, “H” e “A”. Ja o tipo “B” de faseolina foi encontrado somente em
feijoeiros cultivados da Colémbia (Gepts, 1984; Gepts & Bliss, 1986). Ha ainda uma
correspondéncia na distribuicdo geogréafica dos tipos de faseolina entre os feijdes silvestres
e cultivados (Vasconcelos, 1995).

Estudos baseados em variacdes de caracteristicas morfoldgicas, agrondémicas e
padrdes de faseolina, sobre um grande nimero de acessos provenientes de diferentes regides,
levaram Singh et al. (1991) a propor a subdivisdo dos dois conjuntos génicos primarios em
doze “subconjuntos” e posteriormente, em seis “ragas”. Estas sdo as seguintes: Mesoamerica
(conjunto génico 1 a 4); Durango (5); Jalisco (6); Nueva Grananda (7 a 9); Chile (10); Peru
(11 e 12) (Silva, 1996).

O grupo génico andino foi subdividido em ragas: raca Nueva Granada,

representando feijoeiros com sementes de tamanho médio a grande (> 40 g/100 sementes),
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faseolina tipo “T” e habitos de crescimento tipo I, Il e Ill; raca Peru, com feijoeiros com
habito de crescimento tipo IV, adaptados a altitudes acima de 2.000 metros, sementes
grandes e faseolina dos tipos “T”, “C”, “H” e “A”; e raca Chile, composta tipicamente por
racas locais do Chile, caracterizada por habitos de crescimento tipo 111, sementes de tamanho
médio e ovais, geralmente com mais de uma cor e padrdes de faseolina tipo “C” e “H”. No
grupo mesoamericano mais trés subdivisGes sdo sugeridas: raca Mesoamérica, encontrada
no México e América Central, caracterizada por sementes pequenas (< 25 g/100 sementes),
faseolina tipo “S”, habitos de crescimento tipo LII, III e VI e sementes com tegumentos de
coloracdo preta e vermelha; raca Durango, composta principalmente por habitos de
crescimento tipo 111, folhas pequenas, sementes médias (25 a 40 g/100 sementes), faseolina
tipo “S” e adaptados a regifes com baixo indice de pluviosidade do México; e raga Jalisco,
encontrada em areas umidas do México, habitos de crescimento tipo IV, faseolina tipo “S”
e sementes de tamanho médio (Singh et al., 1991).

Com o processo de domesticacdo 0 género Phaseolus passou por Vérias
mudancas, passando a ter habito de crescimento mais compacto, ereto, com gigantismo das
partes vegetativas, aumento do tamanho da vagem e sementes, perda da sensibilidade ao
fotoperiodo e da dorméncia na semente, além da reducdo na deiscéncia das vagens (Smartt,
1978). Os diferentes tipos de feijdo chegaram ao Brasil, possivelmente por trés rotas
alternativas de introducdo (Gepts et al., 1988). A primeira, via feijdes pequenos
mesoamericanos, iniciando-se no México e vindo a Guatemala, Caribe, Colémbia e depois
para o Brasil. Uma segunda rota para os feijoes grandes, com faseolina tipo “T”, como a
cultivar Jalo que acredita-se ser proveniente dos Andes (Peru); e uma terceira, proveniente
da Europa, com feij0es sendo trazidos por imigrantes que de la vieram. Esta terceira rota é
mais provavel para alguns casos como a do feijdo Carnaval, preferido por imigrantes
italianos (Silva, 1996).

2.3 EROSAO GENETICA

A diversidade bioldgica ou biodiversidade é formada por todas as espécies de
plantas, animais e microrganismos em interacdo com o0s ecossistemas, além dos processos
biologicos dos quais elas fazem parte. A manifestagdo fisica da biodiversidade é
representada pelos recursos genéticos, definidos como “a variabilidade de espécies de

plantas, animais e microrganismos que contém os elementos funcionais da hereditariedade,
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de valor atual ou potencial, para uso em programas de melhoramento genético, agro
biodiversidade, biotecnologia e outras ciéncias afins” (Pennas, 2015). Diante disso, 0s
recursos genéticos constituem a parte essencial da biodiversidade que é utilizada pelo
homem no desenvolvimento de uma agricultura sustentavel e na producdo de alimentos
(IICA, 2010).

A variabilidade genética das espécies é fundamental para manter a capacidade
natural de responder as mudancas climéticas e a todos os tipos de estresses bioticos e
abioticos, mas o que se tem observado é uma perda acentuada da diversidade genética. Este
fato ocorre devido a agdo do homem, com a substituicéo das variedades locais por variedades
modernas, hibridos e, mais recentemente, pelos transgénicos. E importante referir aqui o
predominio da uniformidade génica em que esses organismos estdo inseridos,
comprometendo muitas vezes a sua resisténcia as mudancas climaticas e a resisténcia e/ou
tolerancia a diferentes tipos de estresses, provocando, assim, o que se chama de erosao
genética (Machado, 2014).

Por volta de 1950 surgiu a preocupacdo quanto ao desaparecimento da
variabilidade genética das plantas cultivadas nos centros de diversidade. Isto ocorreu devido
ao surgimento de variedades mais produtivas, como resultado dos programas de
melhoramento. Estas foram substituindo gradualmente as formas de populagdes primitivas
e variedades crioulas (landraces), em regifes onde existia diversidade genética. Desta forma,
a revolucdo verde se destacou por introduzir nos paises de terceiro mundo as variedades
melhoradas, ajudando a resolver problemas alimentares. Este fato, foi criticado, pois causou
uma catastréfica erosdo genética especialmente nos paises da Turquia, lIraque, Afeganistdo,
Paquistdo e India. Devido a estes acontecimentos, a Organizacdo das Nagdes Unidas para
Alimentacdo e Agricultura (FAO), juntamente com a Comissdo Internacional de Recursos
Genéticos Vegetais (International Board for Plant Genetic Resources — IBPGR) tomaram
acOes para conter a erosao genética, que se difundiam por grande parte do Mundo. ( Hawkes,
1983; Coimbra et al., 2010).

De acordo com Bonett et al. (2006), no Brasil existia uma ampla variabilidade
de cultivares em uso pelos agricultores. Estas eram adaptadas as suas condicdes
agroecoldgicas e socioeconémicas, sendo comuns aqueles portadores de sementes pequenas,
tais como os feijoes Carioca, Enxofre, Rosinha e também feijfes graidos, assim como as
cultivares do grupo comercial Manteigdo. A variabilidade genética estd sob constante

pressdo por varias causas, entre as quais, o uso de variedades uniformes, que constitui uma



21

exigéncia de mercado da agricultura moderna. Sendo assim, torna-se necessario conhecer a
diversidade genética existente entre as cultivares crioulas e as melhoradas adaptadas para
subsidiar programas de melhoramento com condigdes de explorar a variabilidade existente

e ja adaptada as condicGes climaticas de regibes especificas (Franco et al., 2001).

2.4 CARACTERIZACAO E AVALIACAO DE BANCOS DE GERMOPLASMA

2.4.1 Aspectos gerais da caracterizacdo de germoplasma

Bancos de germoplasma sdo locais onde sdo estocados em condig¢des adequadas,
amostras de gendtipos, variedades melhoradas, crioulas, espécies selvagens e relacionadas a
uma determinada espécie de interesse, todas genericamente denominadas de acessos
(Zimmerman et al., 1996). Dada sua importancia para programas de melhoramento e de
conservacao de recursos e preservacdo da diversidade genética, a caracterizacdo dos acessos
possibilita a quantificacdo e a utilizacdo da variabilidade genética de modo eficiente
(Chiorato, 2004).

A variabilidade genética ¢ indispensavel ao melhoramento e areas afins. Uma
forma de preservar parte desta variabilidade é com a utilizacdo de bancos de germoplasma.
Nestes é frequente a ocorréncia de duplicidade de acessos, o que implica em maior tempo
exigido no processo de caracterizacdo e maior custo na manutencao e conservacao de cada
germoplasma (Fonseca & Silva, 1997).

Ao se introduzirem acessos vegetais em um banco de germoplasma, eles devem
ser caracterizados e avaliados, pois ao contrério, terdo pouca utilidade. A caracterizacdo e a
avaliacdo dos materiais introduzidos sdo necessarias para gerar informacdes sobre as
caracteristicas morfoldgicas, fisioldgicas e agronémicas dos acessos. Estes também devem
ser caracterizados quanto a tolerancia aos estresses, tanto bioticos quanto abidticos e outros
atributos importantes para os acessos de cada espécie. Essas caracteristicas irdo auxiliar na
escolha dos acessos aptos para a utilizacdo em programas de selecdo e melhoramento
genético (Idris & Saad, 2001).

Os processos de caracterizacdo e a avaliacdo, alem de gerarem informagdes
sobre cada acesso, também tém como objetivos mensurar a variabilidade genética e
fenotipica presente na colecéo e identificar genes especiais e ou alelos raros. Os resultados

desses estudos poderdo ser utilizados para identificar a necessidade ou ndo de se agregar
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mais materiais ao banco de germoplasma, selecionar materiais ou grupos de materiais
interessantes para o melhoramento genético, identificar duplicidade e/ou materiais muito
semelhantes (Engels, 2003). A utilizacdo dos dados dos sitios de coleta dos acessos, também
possibilita identificar locais de grande diversidade (hot spots), locais em que a coleta deve
ser intensificada e aqueles cuja amostragem realizada ja foi suficiente, além de possibilitar
a investigacdo da influéncia ambiental sobre a variabilidade genética e fenotipica (Hidalgo,
2003).

Muitos processos de caracterizacdo genotipica estdo sendo identificados
mediante técnicas de biologia molecular, como o uso dos marcadores de DNA, que se
tornando cada vez mais frequente na maioria dos bancos de germoplasma (Martins, 2013).
Na caracterizacdo e avaliacdo de acessos é necessario seguir cinco etapas subsequentes e
correlacionadas, sendo elas: a correta identificacdo botanica, a elaboracdo de cadastro, a
caracterizacdo, a avaliacdo agrondmica preliminar e a avaliagdo complementar. O
responsavel por essas atividades é o curador do germoplasma, que além de coordenar todas
as acOes pertinentes ao produto, deve agregar uma equipe multidisciplinar para conduzir as
avaliacdes e, também, organizar e disponibilizar as informacdes sobre os acessos (Valls,
1988).

Nos processos de caracterizacbes morfoldgicas, os descritores devem ser
estaveis, de facil mensuracgdo e a quantidade deles ndo deve ser muito grande, pois em geral,
as colecBes possuem muitos acessos, 0 gque tornaria o processo muito trabalhoso (ldris &
Saad, 2001). Percebe-se, entdo, que o trabalho de elaboracdo de listas de descritores é
bastante complexo e exige recursos numerosos, considerando-se a necessidade de se
repetirem ensaios em varios locais ou mesmo em varios anos, buscando- se selecionar

caracteristicas estaveis (Mogcambique, 2010).

2.4.2 Caracterizagdes morfoagronémica

A planta de feijoeiro apresenta grande variabilidade morfoldgica, que vai desde
0 hébito de crescimento até ao tamanho das folhas, das flores, das vagens e tamanho e cor
das sementes, permitindo separar as formas selvagens das cultivadas (Singh et al., 1991).
Essas diferengas favorecem o melhoramento genético da espécie e consequentemente a
obteng&o de novas cultivares, adaptadas aos diversos sistemas de producdo prevalecentes no

Pais e resistentes aos principais estresses bidticos da cultura, tornando-a mais competitiva.
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No entanto, o sucesso do melhoramento genético depende de uma série de informacgGes,
dentre as quais destaca-se 0 conhecimento das caracteristicas morfoagrondmicas, bem como
da contribuicdo de tais caracteres para a producao de grdos. Algumas caracteristicas da
cultivar, como altura de insercdo da primeira vagem e comprimento da vagem podem ser
determinantes na escolha do material quando se leva em consideragdo a possibilidade da
colheita mecanizada (Kappes et al., 2008).

Conforme o IBPGR (1982), os descritores de feijoeiro sdo divididos em trés
grupos: dados de passaporte ou identificacdo dos acessos, de caracterizacdo e de avaliacao
preliminar. O IBPGR sugere uma lista que possui 60 descritores botanicos, mas geralmente
nos programas de melhoramento s&o utilizados de 25 a 30 descritores. Fonseca (1993) cita
que, com base em proposi¢cOes de diversos autores, os descritores de feijoeiro mais
comumente utilizados sdo dias para emergéncia, cor do hipocétilo e dos cotilédones, cor da
flor, pigmentacéo e nimero de nos da haste principal, habito de crescimento, altura da planta,
comprimento e largura da folha (foliolo central), dias da emergéncia até a floracdo, dias da
emergéncia até a colheita, cor da vagem durante a maturacao e madura (seca), nimero de
vagens por planta, comprimento de vagem, nimero de sementes por vagem, massa de 100
ou 1000 sementes, produtividade, cor e brilho da semente, grupo comercial e comportamento
em relacdo as pragas e doencas.

A importéncia e utilidade da caracterizacdo dos acessos esta relacionada aos
objetivos dos seus usuarios. Para estudos genéticos e evolutivos que se realizam em bancos
de germoplasma, dados de caracteristicas botanicas sdo necessarios, enquanto a descricao
varietal empregada pelo melhoramento genético necessita de caracteristicas agronémicas e

comerciais que tém importancia para o agricultor e 0 agronegécio (Mufioz et al., 1993).

2.4.3 Divergéncias genética

De acordo com Silva (1999), a analise multivariada € um ramo da estatistica que
trata de relacdes entre grupos de variaveis dependentes e os individuos nas quais elas se
apresentam, é possui grande importancia para estudos de divergéncia genética Nesta analise
considera-se um grande nimero de caracteres simultaneamente. Entdo, a denominagédo
“Analise Multivariada” corresponde a um grande numero de métodos e técnicas que
utilizam, simultaneamente, todas as variaveis na interpretacéo teorica do conjunto de dados
obtidos (Moita Neto, 2015).
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Grande parte das analises realizadas em trabalhos cientificos obtém os resultados
apenas de uma variavel aleatoria, ou seja, 0s metodos estatisticos empregados sdo
univariados. As Analises multivariadas tém por objetivo avaliar um conjunto de variaveis
relacionadas entre si, onde cada uma possui 0 mesmo grau de importancia. A analise
multivariada fornece coeficientes de distancia genética entre os genoétipos, proporcionando
grande contribuicdo ao melhoramento genético. Neste conceito, parte-se da hipotese de que
quanto maior a distancia genética entre dois genoOtipos, maiores sdo as chances de
combinagcbes mais promissoras. Linhagens que possuem grande namero de alelos em
comum para um determinado carater sdo designadas como similares, e inadequadas para
produzir cruzamentos superiores. Contrariamente, linhagens divergentes com diferencas na
frequéncia dos locos considerados, podem ser apropriadas para cruzamentos (Chiorato,
2004).

De acordo com Regazzi (2000), apesar das técnicas de analise multivariada
terem sido desenvolvidas para resolver problemas especificos, principalmente de biologia e
psicologia, podem ser também utilizadas para resolver outros tipos de problemas em diversas
areas do conhecimento. A analise de componentes principais € a técnica mais conhecida,
contudo € importante ter uma visdo conjunta de todas ou quase todas as técnicas da estatistica
multivariada para resolver a maioria dos problemas préaticos.

As metodologias aplicadas aos estudos das cole¢bes de germoplasma, baseiam-
se em estatistica uni ou multivariadas. Os métodos mais utilizados sdo as analises por
componentes principais e varidveis canonicas e 0s métodos de agrupamentos. O enfoque
desses estudos destaca-se na analise da diversidade genética, no estudo de divergéncia
genética, e na classificacdo dos acessos de colecdo de acordo com sua similaridade ou
dissimilaridade (Moreira, 1994).

O conceito de similaridade ou dissimilaridade é fundamental na analise de
agrupamento. Existem diversas medidas de dissimilaridade para medir a relacdo entre dois
individuos. Essas medidas definem critérios para avaliar se dois individuos estdo proximos
ou distantes e distinguir se podem fazer parte de um mesmo grupo ou ndo (Messetti, 2007).

As medidas de dissemelhancas sdo classificadas em quatro categorias:
coeficientes de similaridades ou dissimilaridades; coeficientes de correlacdo; coeficientes de
associacdo e medidas de semelhanca probabilistica. Em geral, nos trabalhos publicados,

basicamente trés medidas predominam na analise de agrupamento: coeficientes de
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dissimilaridade (ou similaridade), coeficientes de correlacdo e coeficientes de associa¢do
(Aldenderfer & Blashfield, 1984).

Segundo Messetti (2007), o estabelecimento de uma medida de dissimilaridade
entre dois individuos constitui-se 0 ponto de partida para varias técnicas multivariadas. O
primeiro passo na andlise de agrupamento é transformar a matriz de dados em uma matriz
de dissimilaridade. Para isso, existem varias medidas utilizadas como coeficientes de
dissimilaridades quando os caracteres sdo morfologicos. De acordo com Cormack (1971), a
mais utilizada é distancia euclidiana. Além da distancia euclidiana, a distancia euclidiana
média e a distancia de Mahalanobis também séo frequentemente utilizadas nos trabalhos
cientificos de melhoramento genético e os resultados medem a distancia genética entre os
individuos.

De acordo com Cruz & Carneiro (2003), a distancia euclidiana ndo necessita da
existéncia de informacdes em nivel de repeti¢Ges, estimando-se apenas a média padronizada,
isto pode ser considerado como uma vantagem no uso deste método. No entanto, apresenta
como desvantagem o fato de ser alterada com as mudangas de escala de medidas, com o
nimero de caracteres estudados, além de desprezar parametros que envolvam o grau de
correlacBes entre as variaveis. Para solucionar o problema do numero de caracteres
envolvidos recomenda-se 0 uso da distdncia euclideana média. Os coeficientes de
dissimilaridade tém sido muito utilizados nas estimativas da divergéncia genética entre
acessos. A distancia euclideana pode ser estimada, portanto, tomando-se por base dados sem
repeticdes, como geralmente ocorre em Banco Ativo de Germoplasma (Carvalho et al.,
2003).

Dentre as metodologias disponiveis, de estudo da divergéncia genética, destaca-
se 0 uso da distancia generalizada de Mahalanobis, cujo célculo, ao contrario de outras
distancias, envolve a estrutura de variabilidade, logo necessita de repeti¢fes para estimar as
médias originais e a matriz de covariancias residuais entre caracteristicas mensuradas. Esta
é recomendada por medir objetivamente a posi¢cdo multidimensional de cada individuo em
relacdo ao centro medio das observagdes e tem propriedades estatisticas que viabilizam

testes de significancia (Messetti, 2000).

2.4.3.1 Analises de grupamento
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A anélise de agrupamento ou cluster analysis, consiste em dividir os elementos
da amostra ou populagdo em grupos. Desta forma, os elementos pertencentes a um mesmo
grupo sdo similares entre si de acordo com as caracteristicas avaliadas e os elementos de
grupos diferentes, heterogéneos em relacdo a estas mesmas caracteristicas (Mingoti, 2007).
Também pode ser definida como conjunto variado de técnicas e algoritmos que objetivam
identificar e agrupar objetos segundo a similaridade sobre algum atributo ou caracteristica
particular que possuem. E utilizada em muitas areas do conhecimento, principalmente para
identificacdo de padrdes de comportamento nos dados de observagdes (Alencar et al., 2013).
A aplicacdo desta técnica ndo pressupde qualquer caracteristica da estrutura do agrupamento;
apenas se baseia em medidas de semelhanga ou distancia entre objetos e na escolha de
critérios de agregacéo (Ferreira, 2000).

A utilizagdo da distancia genética por meio de caracteres fenotipicos representa
uma técnica auxiliar de grande importancia nos programas de melhoramento genético de
plantas, fornecendo informagfes Uteis na caracterizacdo, conservacdo e utilizagdo dos
recursos genéticos disponiveis. O emprego de caracteres morfoldgicos em associacdo a
técnicas multivariadas tem sido amplamente utilizado na quantificacdo da distancia genética
(Bertan et al., 2006).

Existem diversos métodos de agrupamento que sdo utilizados para representar
as matrizes de distancia genética, os mais utilizados sdo os hierarquicos. De acordo com
Silva (2012), nos métodos hierarquicos de agrupamento os individuos sao agrupados por um
processo que se repete em varios niveis até que seja estabelecido o dendrograma (diagrama
bidimensional em forma de arvore), que é o principal objetivo. O dendrograma pode ser
considerado a representacdo simplificada da matriz de dissimilaridade. Uma das maneiras
de verificar a capacidade do dendrograma em reproduzir a matriz de dissimilaridade é
construir a matriz cofenética, que é a matriz de distancias entre os objetos a partir do
dendrograma. A verificacdo da proximidade das duas matrizes de dissimilaridade é fornecida
pelo coeficiente de correlacdo entre os valores da matriz de dissimilaridade e os
correspondentes da matriz cofenética, que é chamado coeficiente de correlacdo cofenética
(Bussab et al.,1990; Meyer, 2002; Silva, 2012; Biagiotti, 2013).

As técnicas de analise de agrupamento hierarquicas sdo as mais amplamente
difundidas e envolvem basicamente duas etapas. A primeira se refere a estimagdo de uma

medida de similaridade ou dissimilaridade entre os individuos, e a segunda refere-se a
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adoc¢do de uma técnica de formac&o de grupos (Santana & Malinovski, 2002; Siegmund et
al.,2004; Silva, 2012).

De acordo com Silva (2012), os principais métodos de agrupamento hierarquicos
sdo: 0 método do vizinho mais préximo, o método do vizinho mais distante, 0 método
UPGMA (Unweighted Pair-Group Method using Arithmetic Averages), o método do
centréide, o0 método da mediana (ou WPGMC) e o método da variancia minima de Ward.
Todos esses métodos operam sobre a matriz de distancias, dispensando recorrer aos dados
originais (Cruz et al,.2011; Meyer, 2012)

Segundo Cruz & Carneiro (2003), 0o UPGMA tem sido comumente utilizado em
estudos de diversidade genética, tendo vantagem sobre os demais métodos por considerar
médias aritméticas das medidas de dissimilaridade, o que evita caracterizar a dissimilaridade
por valores extremos entre os individuos considerados, como ocorre com 0s métodos do
vizinho mais proximo e do vizinho mais distante. Outra razdo que também favorece o
método UPGMA ¢é que ele tende a gerar valores mais altos do coeficiente de correlacéo
cofenética (Sokal & Rohlf, 1962). Isso significa dizer que ele produz menor distor¢do quanto
a representacdo das similaridades entre individuos de um dendrograma (Silva, 2012). Na
presenca de observacdes discrepantes, Milligan (1980) verificou que o agrupamento com 0s
métodos de ligacdo simples, centroide e mediana ndo foram afetados, ao contrario dos
métodos de Ward e UPGMA.

O método de Ward tem sido preferido, em alguns casos, devido ao efeito grafico
gerado pelo dendrograma, possibilitando a visualizacdo de grupos bem definidos
(Rosemburg, 1984; Oliveira et al, 2009b). De forma geral, os dendrogramas obtidos com 0s
métodos hierdrquicos apresentam estruturas de agrupamentos de objetos homogéneos,
embora ndo exista critério objetivo para determinar um ponto de corte no dendrograma, ou
seja, para determinar quais grupos foram formados (Meyer, 2002, Silva, 2012;).

Segundo Khattree & Naik (2000) e Mingoti (2005) ndo existe uma reposta exata
para se escolher o numero de grupos. A definicdo do numero de grupos nos metodos
hierarquicos pode ser realizada por alguns critérios: razbes praticas do pesquisador; analise
visual das ramificacdes do dendrograma, sendo o corte estabelecido em pontos onde ha
mudanga abrupta da ramificacéo e; critérios estatisticos, como por exemplo: desvio padrao
médio e coeficiente de determinacdo; método de Mojena (1977), baseado no tamanho

relativo dos niveis de fusdes (distancias) no dendrograma.
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De acordo com Silva (2012), ap6s de obter o dendrograma, faz-se necessario
quantificar a consisténcia do agrupamento. O coeficiente de correlacdo cofenética é um
coeficiente que quantifica a semelhanca entre a matriz de distancias do dendrograma (matriz
cofenética) e a matriz de distancias originais. Quanto maior for o valor da correlacdo, menor
sera a distorcao provocada pelo agrupamento, ou seja, valores préximos & um indicam uma
melhor representacdo (Cruz e Carneiro, 2003a). Segundo Cargnelutti Filho et al. (2010), o
coeficiente de correlacdo cofenética € a correlacdo linear de Pearson entre os elementos da
matriz de dissimilaridade e os elementos da matriz cofenética. Manly (2008) afirma que o
valor da correlacdo entre as duas matrizes pode ser testado pela aplicacdo do teste de
aleatorizacdo de Mantel (1967). Dessa forma, é recomendado aplicar mais de um método
hierarquico ao conjunto de dados e o que apresentar o maior valor do coeficiente de correcao
cofenética seja aceito como o mais adequado. Isso evita que a classificacdo seja um mero
artefato da técnica utilizada, j& que cada técnica impde determinada estrutura aos dados
(Bussab et al. 1990; Silva,2012).



3 MATERIAL E METODOS

3.1 CARACTERIZACOES DO MATERIAL GENETICO

Os acessos utilizados neste trabalho pertencem ao Banco Ativo de Germoplasma
(BAG) da Embrapa Arroz e Feijdo, localizada em Santo Antdnio de Goias, Goias. Sao
acessos 248 da colecdo de feijoeiro comum e foram, predominantemente, coletados em feiras
livres e pequenas propriedades rurais do Estado de Goias, no periodo de 1980 a 2003 (Figura
1).
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Figura 1Distribuicdo de Frequéncia de coleta dos acessos ao longo dos anos.

No ensaio foram utilizados 156 acessos que apresentaram namero suficiente de
sementes. E provavelmente que entre estes acessos existam variedades cultivadas por longo
tempo as quais sdo denominadas, também de crioulas. A colecdo utilizada no trabalho pode
ter tanto acessos crioulos, quanto originados de programas de melhoramento (linhagens e
cultivares). Sendo assim, estes acessos foram denominados como acessos tradicionais.

Os dados gerais de passaporte dos acessos utilizados encontram-se no (Anexo

A). Neste, estdo disponibilizadas ainda informacgfes suplementares sobre a cultura (cor
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principal da semente, coloracdo do halo, brilho e grupo comercial e peso de sementes) e,
local de coleta de cada acesso (Origem, ano de coleta). De acordo com a Figura 2, nota-se,
que os acessos foram coletados em 36 municipios do Estado de Goiés e que onze acessos
ndo possuem a identificagcbes dos municipios referentes a sua coleta.
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Figura 2 Distribuicdo de Frequéncia de coleta dos acessos em 36 municipios do Estado de
Goias.

3.2 EXPERIMENTO EM CASA DE VEGETACAO

O ensaio em casa de vegetacdo foi formado por dois vasos por acesso, onde
foram semeadas trés sementes por vaso a uma profundidade média de 2,5 cm, totalizando
seis plantas por acesso, ndo houve delineamento experimental. Durante o ciclo da cultura
foram realizados todos os tratos culturais necessarios para o bom desenvolvimento das
plantas. A irrigacdo foi realizada regularmente durante todo o periodo de desenvolvimento

das plantas.
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Os acessos foram estudados quanto aos caracteres botanicos, agrondmicos e
fenoldgicos pertinentes as plantas e sementes nas fases vegetativa, reprodutiva, maturacéo,
colheita e pds colheita. Na caracterizacdo dos acessos utilizaram-se 39 descritores
morfoagrondémicos. Estes foram divididos em: descritores de semente, descritores de vagem
e descritores de planta. Dos descritores, 29 sdo de natureza qualitativas e dez de natureza
quantitativa.

Os descritores de natureza qualitativa foram: Presenca de antocianina nos
cotilédones (PACO); presenca de antocianina no hipocotilo (PAH); senescéncia da folha
primaria (SF); rugosidade da folha (RFV); presenca de antocianina no caule (PAC);
pigmentag&o do caule principal (CCP); cor da vagem (uniformidade) (UCV); forma do dente
apical da vagem (FDA); posicdo do dente apical da vagem (PDA); cor (uniformidade)
(UCS); presenca de venacdo (VN); cor da flor (CFL); cor do foliolo central (CFO); forma
da Folha (FRF); perfil da vagem (PV); orientacdo do &pice da vagem (OA); forma da cor
secundaria das sementes (FCSS); brilho da semente (BR); Perfil da semente (PVS); cor
priméaria da vagem (CPV); forma da cor secundéaria da vagem (FCSV); cor secundaria da
vagem (CSV); forma da semente (FORS); tamanho de sementes (TMS); cor secundéria das
sementes (CSS); cor do halo (CH); cor principal da semente(CPS); grupo comercial (CG);
cor da vagem na maturagdo (CVDM).

Ja os descritores de natureza quantitativa foram os seguintes: dias para floracdo
inicial (FI); intervalo de florescimento (INF); nimero total de vagens (NV); nimero de
vagens abortadas (VES); inicio da colheita (INC); intervalo de Colheita (IDE); nimero total
de sementes normais (ST); nimero total de sementes abortadas (SES); massa total de
sementes (PT); massa de cem sementes (P100).

Os 39 descritores morfoagronémicos qualitativos e quantitativos foram
divididos em: descritores de semente, descritores de vagem e descritores de planta, conforme

segue:

a) Descritores de semente

Os descritores de semente sdao importantes no programa de melhoramento de
feijoeiro comum devido as exigéncias do mercado nacional para os tipos de grdos carioca e

preto. O procedimento auxilia na determinacdo da origem genética do material e também na



32

decisdo do melhoristas quanto a composi¢do dos esquemas de cruzamentos (Carbonell,
1999).

a.1) Uniformidade da cor das sementes (UCS)

As sementes foram classificadas de acordo com sua uniformidade quanto a
coloracéo do tegumento das sementes em: 1- Uniforme e 2 - Desuniforme. Esse descritor foi

determinado em laboratorio com sementes secas e recém colhidas.

a.2) Cor principal da semente (CPS)

Este descritor foi determinado em laboratorio com sementes secas e recém
colhidas. Foram levadas em consideracdo as cores predominantes das sementes,
classificadas segundo Formulario de Descritores Minimos para Caracterizagdo de Feijdo em
uso na Embrapa Arroz e Feijao(citacdo), dentro dos seguintes grupos: 1 - Branca; 2 - Bege;
3 - Amarela; 4 - Marrom; 5 - Rosacea; 6 - Roxa; 7 - Vermelho; 8 - Preta; 9 - Cinza; 10 -
Outras; 11 — Alaranjado; 12-Arroxeada; 13-Verde e 14- Rosada

a.3) Cor secundaria das sementes (CSS)

A cor secundaria foi determinada, em laboratorio com sementes secas e recém
colhidas utilizando as mesmas sementes em que se determinou a cor primaria da semente.
Desta forma, as sementes foram classificadas segundo Formulario de Descritores Minimos
para Caracterizacdo de Feijdo em uso na Embrapa Arroz e Feijao(citacdo), dentro dos
seguintes grupos: 1 - Branca; 2 - Bege; 3 - Amarela; 4 - Marrom; 5 - Rosacea; 6 - Roxa; 7 -
Vermelho; 8 - Preta; 9 - Cinza; 10 - Outras; 11 - Alaranjado; 12 - Arroxeada; 13 - Verde e
14 - Rosada.

a.4) Forma da cor secundaria das sementes (FCSS)
Foi determinada em laboratério com sementes secas e recém colhidas, seguindo

a seguinte classificacdo: 1 - Estrias (rajas); 2 - Manchas; 3 - Pontuagdes; 4 - Estrias (rajas e

pontuagdes) e 5 - Outras.



33

a.5) Cor do halo (CH)

Foi determinado em laboratorio com sementes secas e recém colhidas. As
sementes foram classificadas dentro dos seguintes grupos de cores: 1- Branca; 2 bege; 3-
amarela; 4 - Marrons; 5 - Rdsea; 6 - Roxa (vinho); 7 - Vermelha; 8 — Preta; 9 —Cinza; 10 -
outras; 11- Alaranjado; 12 - Arroxeada; 13 - Verde e 14 -Rosada.

a.6) Presenca de venagédo (VN)

Foi determinado em laboratério com sementes secas e recém colhidas. As

sementes foram classificadas de acordo com a presenca (1) e auséncia (2).
a.7) Grupo comercial do feijao (CG)

O grupo comercial foi determinado de acordo com a cor apresentado pelo
tegumento das sementes classificadas nos seguintes grupos: 1-Branco; 2 - Bege (Mulatinho);
3 - Amarelo; 4 - Marrom; 5 - Rosa/Rosinha, 6 - Roxo, 7 - Vermelho, 8 - Preto; 9 - Carioca;
10 - Rajado; 11 - Jalo e 12 - Qutros.

a.8) Numero total de sementes (ST)

Na contagem do numero total de sementes foram consideradas somente as
sementes bem formadas, que sejam capazes de germinar e originar plantas normais. As
mensuracOes foram realizadas em laboratério com sementes secas e recém colhidas. Foram
utilizadas a producéo das seis plantas por acesso.

a.9) Numero de sementes abortadas (SES)

Apos a colheita das vagens foi determinado nimero de sementes abortadas

presentes na producéo total de cada acesso.

a.10) Massa total de sementes (PT)
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A massa total de sementes, expresso em gramas, foi avaliado em balanca de
precisdo digital, quando estas estavam com umidade em torno de 13%. A massa foi obtido a
partir de grdos de vagens debulhadas, provenientes da producéo total de seis plantas de cada

acesso, apos a colheita.

a.11) Massa de cem de sementes (P100)

O massa de cem sementes, expresso em gramas, foi avaliado em balanca de
precisdo digital, com umidade em torno de 13%. O peso foi obtido, aleatoriamente, a partir

da producéo total de graos de cada acesso.

a.12) Tamanho de sementes (TMS)

Foi determinado por meio da andlise de 100 sementes recém colhidas, secas e
inteiras, escolhidas ao acaso e de acordo com a escala de avaliacéo:
1 - Muito pequena: menos que 20 g;
2 - Pequenas: 20 a 30 g;
3 - Mediana: 31 e 40 g;
4 - Normal: 41 a 50 g;
5 - Grande: mais que 50 g.

a.13) Brilho (BR)

Foi determinado em laboratério com sementes recém colhidas e secas, seguindo

as respectivas classificagdes: 1 - Opaco, 2 - Intermediério e 3 - Brilhante.
a.14) Comprimento da semente (COMPS)
Foi avaliada a partir de uma amostra dez sementes obtidas ao acaso de cada

acesso. A mensuracao, expressa em milimetros, foi realizada com auxilio de paquimetro

digital.
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a.15) Largura da semente (LARGS)

A largura da semente, expressa em milimetros, foi obtida com o auxilio de
paquimetro digital. Utilizando-se as mesmas dez sementes utilizadas para a obtencdo do

descritor de comprimento de sementes.

a.16) Espessura da semente

A espessura da semente, expressa em milimetros, foi obtida com o auxilio de
paquimetro digital. Utilizando as mesmas sementes avaliadas para 0 COMPS e LARGS. As
mensuracOes foram realizadas em dez sementes escolhidas ao acaso da producao total de

cada acesso.
a.17) Forma da semente (FORS)

A relacdo comprimento/largura foi determinada pelo coeficiente J (tabela 1),
segundo Puerta Romero (1961) utilizando as mesmas dez sementes avaliadas para o
comprimento de sementes e largura de sementes. Desta forma:

Coeficiente J = comprimento / largura

Tabela 1 Forma de semente de acordo com o coeficiente (J).

Forma da semente Valor J
1 - Esférica 1,16a1,42
2 - Eliptica 1,43 a 1,65
3 - Oblonga ou reniforme curta 1,66a1,85
4 - Oblonga ou reniforme média 1,86 22,00
5 -Oblonga ou reniforme longa > 2,00

a.18) Perfil da semente (PVS)
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A relagdo espessura/largura da semente é determinada pelo coeficiente H
(Tabela.2), segundo Puerta Romero (1961). Foi obtida utilizando as mesmas dez sementes
avaliadas para o comprimento e largura.

Dessa forma:

Coeficiente H = espessura / largura

Segundo Puerta Romero (1961). O coeficiente H, o perfil da semente pode ser classificado

em:

Tabela 2 Perfil da semente de acordo com o coeficiente (H).

Perfil da semente Valor H
1 - Achatada <0,69
2 - Semi-achatada 0,70a0,79
3 - Cheia > 0,80

b Descritores de vagem

b.1) Cor da vagem durante a maturagéo (CVDM)

A avaliacdo da cor primaria da vagem foi realizada quando as plantas atingiram
0 estadio R9, ou seja, em sua maturacdo morfolégica com a seguinte classificacdo: 1 - Verde;
2 - Verde com estrias roxas; 3 - Verde com estrias vermelhas; 4 - Amarelas; 5 - Amarelas
com estrias roxas; 6 - Amarelas com estrias vermelhas; 7 - Roésea; 8 - Vermelha com
tonalidade avermelhada; 9 - Roxa; 10 - Arroxeadas; 11 - Arroxeadas com estrias roxas; 12 -
Outras; 13 - Rosada e 14 - Vermelha.

b.2) Cor secundaria (CSV)
Esta avaliacdo foi realizada com plantas no estadio R9, levando-se em

consideracdo a seguinte classificagdo: 1 - Auséncia de cor secundaria e 2 - Presenca da cor

secundaria.
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b.3) Forma da cor secundéria da vagem (FCSV)

Este descritor foi determinado em laboratorio com vagens secas e recem colhidas
apos a maturacao fisioldgica. Foram levados em consideracdo as cores predominantes das
vagens, classificadas segundo Formulario de Descritores Minimos para Caracterizagdo de
Feijdo em uso na Embrapa Arroz e Feijdo, dentro dos seguintes grupos 1 - Estrias, 2 -
Manchas, 3 - Estrias, 4 - Manchas e pontuagdes. Sendo determinado a maior frequéncia

(moda) em 6 plantas por parcela.

b.4) Numero de vagens (NV)

O numero de vagens por plantas foi determinado pela contagem do nimero de

vagens das plantas amostradas. Foram avaliadas no periodo de pos - colheita.

b.5) Cor primaria da vagem (CPV)

No periodo de colheita foi determinado a cor da vagem - segundo Formulario de
Descritores Minimos para Caracterizacdo de Feijdo em uso na Embrapa Arroz e Feijdo
(Citagéo), em: 1 - Amarelo claro; 2 - Amarelo escuro; 3 - Marrom; e 4 - Roxo.

b.6) Uniformidade da cor da vagem (UCV)

A uniformidade da cor da vagem foi avaliada no periodo de pés-colheita, a partir
das vagens totais produzidas por acesso. Foram classificas em: 1 - Uniforme e 2 -

Desuniformes.
b.7) Perfil da vagem (PV)

As avaliacOes foram realizadas no periodo de pds - colheita, a partir de vagens
bem formadas. As avaliacdes foram realizadas, baseado no grau de curvatura do eixo central

da vagem classificando-se em: 1 — Reto; 2 - Recurvado e 3 - Arqueado.

b.8) Posicédo do dente apical (PDA)
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A posicdo do dente apical foi determinada, no periodo de pds-colheita, a partir
de vagens bem formadas, sendo uma vagem amostrada ao acaso. As posi¢cdes foram

classificadas, segundo Silva (2005), como: 1 - Marginal e 2 - Ndo-marginal.

b.9) Forma do dente apical da vagem (FDA)

No periodo da colheita, a forma do dente apical foi determinada a partir de
vagens bem formadas, sendo uma vagem amostrada ao acaso na parte intermediaria de cada
planta. As formas foram classificadas, segundo IPGRI (2001), Silva (2005),
Mocambique(2010), como: 1 - Reto; 2 - Argueado e 3 - Semi-arqueado.

b.10) Orientacdo do apice da vagem (OA)

A orientacdo do apice foi determinada, no periodo de po6s-colheita, a partir de
vagens bem formadas. Foram classificadas em: 1 - Para cima (no sentido dorsal); 2 - Direito

(2); e 3 - Para baixo (no sentido ventral).

b.11) NUmero vagens abortadas (VES)

No periodo de p6s-colheita foi realizada a contagem do nimero total de vagens
estéreis produzias por cada acesso. Com objetivo de se obter o nimero de vagens abortadas
por acesso.

c ) Descritores de planta

c.1) Presenca de antocianina nos cotilédones (PACO)

A presenga ou auséncia de antocianina nos cotilédones foi observada nos
acessos, apos a germinacao. As plantulas foram avaliadas quanto a presenca (1) ou auséncia

(2) de antocianina nos cotilédones

c.2) Presenca de antocianina no hipocétilo (PAH)
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A Presencga de antocianina no hipocotilo foi observada nos acessos, apés a
germinacdo. As plantulas foram avaliadas para presenca (1) ou auséncia (2) de antocianina

no hipocatilo.

c.3) Dias para 50% da floracao (FI)

Este descritor corresponde ao nimero de dias desde a emergéncia até ao estadio
em que 50% das plantas da parcela estiverem em floracao.

c.4) Intervalo de florescimento (INF)

O intervalo do florescimento corresponde ao periodo de floragdo em dias de cada

acesso, contados a partir do florescimento de 50% da parcela até o final do florescimento.

c.5) Cor da flor (CFL)

Realizado no periodo do estadio de desenvolvimento R6, quando 50% das

plantas tiveram uma ou mais flores, classificadas em: 1 - Branca, 2 - Rdsea e 3 - Violeta.

€.6) Senescéncia da folha primaria (SF)

A senescéncia da folha primaria foi avaliada no inicio da floracéo de cada acesso.

Os acessos foram avaliados: (1) auséncia de senescéncia ou (2) presenca senescéncia da

folha priméria do feijoeiro.

c.7) Presenca de antocianina no caule (PAC)

Na ocasido da floracao foi avaliado a presenca (P) ou auséncia (A) de antocianina

no caule.

¢.8) Cor do foliolo central do 4° n6 da planta (CFO)
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A cor do foliolo central foi determinada na ocasido da floracéo, pois os foliolos
podem apresentar tons verdes de diferentes intensidades que variam de muito claro até muito
escuro. Entdo foram classificados de acordo com a escala de cores em: Verde claro (1),
Verde (2) e Verde Escuro (3) (UPOV, 1994).

¢.9) Rugosidade da folha (RFV)

A rugosidade das folhas foi avaliada para a presenca (1) ou auséncia (2) de
rugosidade nas folhas, pois os foliolos podem ser lisos ou apresentar aspecto rugoso, de

intensidade variavel, na face adaxial. A avaliacdo foi feita por observacao.

¢.10) Forma da folha (FRF)

A forma da folha foi determinada com a utilizacdo do coeficiente F (Tabela 3)
expresso em milimetros (Villordo et al,1996). Este coeficiente é razdo entre comprimento e
largura. Esta avalicdo foi realizada no inicio da floracéo.

O comprimento e largura foliar, em centimetros, foi determinado pela média do
comprimento de quatro folhas, com auxilio de uma régua. As medi¢des foram realizadas no
foliolo central da folha inserida no terceiro internddio do caule principal no periodo de
floragdo. O comprimento foi medido da base ao apice do foliolo, longitudinalmente a nervura
central. J& a medida de largura foi realizada a mensuracdo da parte mais larga do foliolo,

perpendicularmente a nervura central, para cada acesso.

Tabela 3 Coeficiente F é razdo entre comprimento e largura da folha.

Forma da folha Valor de F (mm)
Acuminada (1) 0,89a1,09
Bruscamente acuminada (2) 1,10a1,30

Longamente acuminada (3) > 1,31
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c.11) Dias da emergéncia a maturacdo colheita (INC)

Foi obtido pela diferenca entre o dia que cada parcela pelos dias transcorridos da

emergéncia até aproximadamente 90 - 95% das vagens estivessem em maturacdo (secas).

¢.12) Intervalo de Colheita (IDE)

Numero de dias transcorridos do inicio da colheita até o final da colheita, ou seja,

é o periodo em que a colheita € realizada.

¢.13) Pigmentacdo do caule principal (PCP);

Na ocasido da maturacdo foi avaliado a presenca (P) ou auséncia (A) de
pigmentacdo no caule, pois assim como nos cotilédones e hipocétilo, o caule pode ser verde

ou apresentar pigmentacao rosea ou roxa de intensidade variavel (Mufioz et al., 1993).

3.3 EXPERIMENTOS EM CAMPO

O experimento foi conduzido durante a safra de inverno de 2015, na Fazenda
Capivara da Embrapa Arroz e Feijdo, com irrigacdo realizada via pivd central. O
experimento foi instalado no Municipio de Santo Antonio de Goias, GO (16°28” S, 49°17’
W e altitude de 823 metros), com solo classificado como Latossolo Vermelho, textura
franco-argilosa (EMBRAPA, 1997). Foram avaliados os 156 acessos oriundos do Banco de
germoplasma da Embrapa Arroz e Feijdo (Anexo A).

Os 156 acessos foram distribuidos em 4 blocos de tamanho k=43 parcelas (39
acessos + 4 testemunhas). Foram utilizadas as testemunhas, cultivares comerciais, sendo
uma do grupo carioca (BRS Notavel), uma do grupo mulatinhos (BRS Agreste), uma do
grupo roxinho (BRS Pitanga) e uma do grupo preto (BRS Esteio). A semeadura foi realizada
no dia 15 de junho 2015, manualmente, com densidade de semeadura de 10 sementes por
metro linear. A parcela experimental foi constituida por uma linha de 5 m, espacamento entre
fileiras de 0,45 m. Os tratos culturais foram realizados de acordo com a necessidade da
cultura e recomendac&o técnica da Embrapa. A colheita manual foi realizada de acordo com

0 grau de maturacéo fisiologica de cada acesso
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As varidveis avaliadas foram: Dias entre a emergéncia e a maturacao de colheita
(CICLO); habito de crescimento (HC); e produtividade de grdos em Kg.ha (REND) a 13%
de umidade. Estas avaliacdes foram realizadas segundo a escala proposta pelo CIAT (1991).
A emergéncia foi avaliada no estadio V1e a colheita no estadio R9, quando 50% das vagens
da parcela estavam aparentemente em maturagdo fisiologica.

O delineamento experimental utilizado foi em blocos aumentados de Federer,
com recuperacdo de informacdo intergenotipica assumindo efeitos genotipicos como
aleatdrios (Boyle & Montgomery, 1996; Marcos, 1994; Duarte, 2000; e Nunes, 2014), sendo
0 modelo geral:

Yii= 1t B+ Tt & onge

\OF

observacoes);

é a resposta observada do i-ésimo tratamento no j-ésimo bloco (totalizando n

w: é a constante comum as observag6es (uma referéncia a média geral das observagdes);
B, : € o efeito do j-ésimo bloco (j=1,2,...,b);
T; . € o efeito do i-ésimo tratamento (i=1, 2, ..., p, p+1, p+2, ..., p+t; sendo p o nimero de
acessos, t o numero de testemunhas e p+t=v, o nimero total de tratamentos); e
€;j - € o erro experimental aleatdrio associado a parcela com o i-ésimo tratamento, no j-
ésimo bloco, distribuido normal e independentemente, com média zero e variancia o2.

A partir deste modelo, foram realizadas anélises com a modelagem alternativa,
modelo Misto B (analise com recuperacéo de informacdo intergenotipica): efeitos fixos para
blocos e aleatdrios para tratamentos, exceto testemunhas (de efeitos sempre fixos). Além da

independéncia entre p, T € g admite-se: t,~N(0, 0), com i=1,2,...p e aij~N(0, a2)

j’
(Duarte,2000).

3.4 ANALISE DE DIVERGENCIA

3.4.1 Coeficiente de simililaridade pelo modelo de Harrison

Inicialmente as variaveis quantitativas foram convertidas em variaveis

multicategoricas, visando a obtengdo de uma Unica matriz de zero e um. Neste caso, tomando
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por base a curva normal tedrica, foram utilizados os intervalos proporcionados pela média
(X) e desvio padrdo (s) para compor as variaveis ficticias. Portanto, foram utilizados o
referencial tedrico da curva padrdo, com as proporcdes de 68%, 95% e 99% da area da curva,
equivalendo os valores de xts, x+2s e x*3s, respectivamente. Tais intervalos foram
suficientes para contemplar todas as observacgdes encontradas (Centeno, 1999).

Os descritores morfoagrondémicos tanto qualitativos e quantitativos foram
transformadas em variaveis binarias por meio da criacdo de variaveis ficticias (Oliveira et
al., 2009). De acordo com Oliveira et al (2009) quando uma variavel qualitativa possui mais
de dois niveis é possivel transforméa-la em variaveis binarias por meio da criacdo de variaveis
ficticias (Bussab et al., 1990). Sendo assim, os 39 descritores morfoldgicos referentes aos
156 acessos foram transformados em variaveis binarias por meio da criacdo de 236 variaveis
ficticias. Utilizando o modelo de Harrison (1968), seja y” uma variavel qualitativa, formada
por um vetor de variaveis qualitativas nominais: y' = y;, ¥,,...,¥;), €m que a i-ésima
componente assume niveis, codificados de modo que y; =j , com j =1, 2,..., ;. Ao
transformar essa variavel em uma variavel binaria, cada componente (critério qualitativo)

contribuird para a geracdo de [; varidveis binarias x;, (i) tal que:

. lsey;, =k
x. (i) =
k(@) { 0 caso contrario

Assim o vetor y de dimensdo, é transformado no vetor x de dimensao p formado

apenas por componentes binarios, e por consequéncia, y' se transforma em x':

) , Y1 Y1
y'=0uy2 - y) 2 X =(0,..,1,..,055 0, 1,...,0)
ll li

Os vetores de variaveis binarias permitem gerar uma tabela de dupla entrada.
Essa tabela possibilita estimar o coeficiente de parecenca entre dois acessos (Johnson &
Wichern 2002; Oliveira et al.,2009). Condensando os valores binarios em uma tabela de

dupla entrada tem-se:

Objeto 1 (01)
1 0
1 a b

Objeto 2 (02)
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0c d

Em que, a: representa o par (1,1), e corresponde ao total de concordancias
positivas ocorridas entre os dois objetos; b: representa o par (0,1), e corresponde ao total de
discordancias ocorridas entre o objeto um e o objeto dois, respectivamente; c: representa o
par (1,0), e corresponde ao total de discordancias ocorridas entre 0 objeto um e o objeto dois,
respectivamente e d: representa o par (0,0), e corresponde ao total de concordancias
negativas ocorridas entre os dois objetos, (Dunn & Everitt, 1980; Oliveira et al., 2009;
Meyer, 2010).

A partir dos valores gerados pela tabela de dupla entrada (a, b, c, d), estima-se o
coeficiente de parecenca. Varios coeficientes de parecenca podem ser encontrados em
Bussab et al. (1990) e Gower (1985). Aqui se fez opcdo por usar o coeficiente proposto por
Harrison (1968). Tal opgdo baseia-se no fato de que alguns coeficientes ndo sdo aplicaveis
quando suas variaveis geram uma indefinicdo matematica por conta de valores nulos. Por
outro lado, coeficientes que levam em consideracéo o par (0,0) representado por d, na tabela
de dupla entrada, podem ter o valor do coeficiente de parecenca poluido (enviesado) devido
ao elevado nimero de coincidéncias de zeros, ja esperado por conta do tipo de
transformacdo. Alguns coeficientes ndo seriam adequados para varidveis binarias oriundas
de dados qualitativos de mais de dois niveis (Oliveira et al 2009).

Como o nimero de niveis de cada variavel possui heterogeneidade (p.e. trés
niveis para cor de folha, trés cores de flor etc.), no coeficiente de Harrison (s), cada variavel
é ponderada pelo numero de niveis que possui atenuada pelo calculo do seu logaritmo. O

modelo matematico de Harrison é:

5(01,05) = Zz 1000, yi(02)) = Zwll(yxol) ¥i(05)) com w; = lnl/Zlnl

Em que a funcdo | é indicadora de coincidéncia de niveis, isto €,

(1 se yi(0;) = y;i(0;)
I(Yi(oi).Yi(Oz)) - {0 se y;(0;) # y;(0,)

A divergéncia genética entre os acessos foi determinada por técnicas
multivariadas, que se baseiam na analise de agrupamento. De acordo Meyer (2002) a matriz
de similaridade deve ser transformada em uma matriz de dissimilaridade, pois 0os métodos

de anélise de agrupamento utilizam a matriz de dissimilaridade. Sendo assim, a similaridade
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(sg;;) obtida a partir desses do modelo de Harrison foram transformadas em medidas de

dissimilaridade (dg;; ) pela seguinte equagao:

dgij =1— sgij

Os valores de dg;; foram organizados em matrizes de dimensdo 156 x156
(numero de acessos), sendo que todas elas satisfazem as pressuposic¢des para a transformacéo
de similaridades em dissimilaridades descritas por Jonhson & Wichern (1988). O coeficiente
de similaridade foi calculado utilizado- se o software Microsoft® Excel 2013 (MS-Excel).
Esta transformacdo fez-se necessaria para aplicar dos métodos de analise de agrupamento,

0s quais trabalham com a matriz de dissimilaridade.
3.4.2. Analises de agrupamento

A matriz de dissimilaridade foi utilizada para a analise de agrupamento dos
acessos por meio dos seguintes métodos hierarquicos: Método da ligacdo média entre grupo
(UPGMA); Método do vizinho mais distante (complete); Médias ponderadas de grupos
pareados(WPGMA); Método do vizinho mais proximo (Single); Método de Ward(1963);
Centroide ndo ponderada do par de grupos (UPGMC) e Centroide ponderada do par de
grupos (WPGMC) (Cruz & Regazzi, 1997; Barroso & Artes, 2003; Cruz & Carneiro,
2003;2006a; Ferreira, 2008).

Por fim, foram obtidos sete dendrogramas resultantes da aplicagdo de sete
métodos de agrupamento a matriz de dissimilaridade. Para avaliar a consisténcia dos sete
agrupamentos, ou seja, verificar a capacidade do dendrograma em reproduzir as matrizes de
dissimilaridade, calculou-se o coeficiente de correlacdo cofenética - CCC (Barroso & Artes,
2003; Cruz & Carneiro, 2003). O método de agrupamento que for considerado mais
consistente, ou seja que apresentou 0 maior valor de CCC foi escolhido.

Pelo método da ligagdo média entre grupos ndo ponderado, mais conhecido
como UPGMA (Unweighted Pair-Group Method using Arithmetic Avarages), utiliza-se as
médias aritméticas (ndo ponderadas) das medidas de dissimilaridade, evitando assim,
caracterizar a dissimilaridade por valores extremos (minimo e maximo) entre 0S acessos
considerados (Silva ,2012).
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Como regra geral, a construcdo do dendrograma é estabelecida pelos acessos de
menor dissimilaridade. A distancia entre um acesso k e um grupo, formado pelos acessos i e
J, é dada por:

T dy + dix
djyre = média(dy; d) = %

ou seja, d(; )k € dada pela média do conjunto das distancias dos pares de individuos (i e k) e

(e k).
3.4.3 Determinacdes do Numero de Grupos

Para determinar o ponto de corte do dendrograma e definir o nimero de grupos
foi usado o critério proposto por Mojena (1977), citado por Silva (2012) baseado no tamanho
relativo dos niveis de fus@es (distancias) no dendrograma. A proposta é selecionar o nimero
de grupos no passo j que, primeiramente, satisfizer a seguinte inequacao:

a; > O
em que a; € o valor de distancia do nivel de fuséo correspondente aos passo j (j=1, 2, ..., g-
1), 6, € o valor referencial de corte, dado por:
0,=0 + k&,
onde: a e &, sd0, respectivamente, a média e o desvio padrdo dos valores de a; k é uma
constante cujo valor a ser adotado, conforme sugerido por Milligan e Cooper (1985), é de k
=1,25 como regra de parada na definicdo do numero de grupos.
Assim, tem-se que:

3.4.4 Coeficientes de Correlacdo Cofenética

Depois de obtido o dendrograma, foi verificada a consisténcia do agrupamento
utilizando o coeficiente de correlacdo cofenética, que é um coeficiente que quantifica a
semelhanca entre a matriz de distancias do dendrograma (matriz cofenética) e a matriz de
distancias originais. O valor da correlacdo entre as duas matrizes foi testado pela aplicacao
do teste de aleatorizacdo de Mantel (1967) com 1000 reamostragens, considerando o nivel
de 5% de significancia (Silva, 2012).



4 RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1 ANALISE DE DIVERGENCIA

4.1.1 Modelos de Harrison

Para os 39 descritores as variaveis ficticias variaram de dois a 38 niveis (Tabela

4). Descritores com dois e trés niveis representaram 48,71 % dos descritores e 19,49% das

variaveis ficticias. Por outro lado, 23,07% dos descritores, de oito niveis acima,

representaram 56,35% das variaveis ficticias.

Tabela4. Os 39 descritores morfolégicos avaliados com seus respectivos niveis de

variaveis ficticias (NVF) e Frequéncia de similaridade Wi (%) obtidos pelo

algoritmo de Harrison.

Descritores morfoldgicos NFV Wi (%)
Presenca de antocianina nos cotilédones (PACO) 2 1,21
Presenca de antocianina no hipocétilo (PAH) 2 1,21
Senescéncia da folha primaria (SF) 2 1,21
Rugosidade da folha (RFV) 2 1,21
Presenca de antocianina no caule (PAC) 2 1,21
Cor do caule principal (PCP) 2 1,21
Cor da vagem (uniformidade) (UCV) 2 1,21
Forma do dente apical da vagem (FDA) 2 1,21
Posicdo do dente apical da vagem (PDA) 2 1,21
Cor (uniformidade) (UCS) 2 1,21
Presenca de venacao (VN) 2 1,21
Cor da flor (CFL) 3 1,91
Cor do foliolo central (CFO) 3 1,91
Forma da Folha (FRF) 3 191
Perfil da vagem (PV) 3 1,91



Tabela 4. (Continuagao)

Descritores morfoldgicos NFV Wi (%)
Orientacéo do apice da vagem (OA) 3 1,91
Forma da cor secundaria das sementes (FCSS) 3 1,91
Brilho da semente (BR) 3 1,91
Grau de achatamento (PVS) 3 1,91
Cor primaria da vagem (CPV) 4 2,41
Forma da cor secundaria da vagem (FCSV) 4 2,41
Cor secundéria da vagem (CSV) 5 2,80
Forma da semente (FORS) 5 2,80
Numero total de sementes estéreis (SES) 5 2,80
Tamanho de sementes (TMS) 5 2,80
Peso de 100 sementes (P100) 5 2,80
Numero total de vagens (NV), 6 3,12
Cor secundéria das sementes (CSS) 6 3,12
Numero total de sementes normais (ST) 6 3,12
Peso total de sementes (PT) 6 3,12
Cor do halo (CH) 8 3,62
Cor principal da semente(CPS) 9 3,82
Grupo comercial (CG) 10 4,00
Dias para floragao inicial (FI) 11 4,17
Cor da vagem na maturacdo (CVDM) 11 4,17
Numero de vagens estéreis (VES) 11 4,17
Inicio da colheita (INC) 14 4,59
Intervalo de florescimento (INF) 21 5,30
Intervalo de Colheita (IDE) 38 6,33

48

Observou-se que 29 acessos apresentaram variaveis ficticias de caracteristica

privada, ou seja, 0 aparecimento da caracteristica em apenas um acesso, correspondendo a

18,58% dos acessos proporcionado por dezessete descritores em 37 variaveis ficticias. Tal
fato ocorreu nos seguintes acessos: 2, 13, 29, 39, 41, 45, 54, 58, 83, 87, 93, 95, 96, 99, 103,

112,114, 115, 120, 122, 125, 131, 136, 141, 148, 151 e 156.
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Caracteristicas raras, aparecimento da caracteristica em até cinco acessos, foram
observadas em 82,69 % dos acessos, geradas por dezenove descritores em 91 varidveis
ficticias. As caracteristicas comuns, aparecimento da caracteristica em mais de 30% dos
acessos, foram observadas em 96,74% dos acessos, compreendendo 36 descritores em 45
variaveis ficticias.

As ocorréncias de varidveis ficticias variaram de um a 151 (0,64% a 96,79%,
respectivamente). As variaveis mais comuns foram referentes aos descritores morfoldgicos
auséncia de pigmentacdo do caule e folhas lisas, com 96,79% dos acessos possuindo esta
caracteristica. Quanto a variaveis ficticias de caracteristica privada, constatou-se a presenca
em 28 acessos. Sendo que destes, 22 acessos possuem apenas uma variavel privada, trés
acessos com duas e por fim, trés acessos com trés, totalizando 37 variaveis ficticias de
natureza privada.

Aplicando-se 0 modelo de Harrison foi possivel obter as frequéncias de
similaridade (Wi). As frequéncias de similaridade (Wi) encontradas nos descritores
morfologicos variam de 1,21% para descritores de dois niveis, ou seja, com duas variaveis
ficticias a 6,33% para descritores de trinta e oito niveis, com trinta e oito variaveis ficticias
(Tabela 5). Esta analise mostrou que descritores com muitos niveis contribuem com maior
frequéncia relativa para a similaridade no caso de coincidéncia entre dois acessos.

Né&o foram encontrados acessos redundantes, ou seja, que apresentasse valor de
similaridade igual a 1,00 (100%). Este fato evidencia a existéncia de divergéncia genética
entre 0s acessos, € importante para os programas de melhoramento genético, pois indica que
estes podem ser utilizados como fontes de variabilidade para a cultivares modernas, ou até
mesmo serem utilizados em hibridacOes e obtencdo de populagdes segregantes.

Altas similaridades foram observadas entre o par de acessos 86 x 103 (0,84)
Figura 3, os quais se diferiram em apenas trés variaveis ficticias, correspondendo a trés
descritores morfologicos. Os acessos 97 x 45, 89 x 79, 67 x 103, 46 x 97, apresentaram
similaridade de 0,80 (Figura 4). Sendo assim, valores altos do coeficiente de similaridade
indicam que estes acessos podem possuir algum parentesco, devido a utilizagdo de algum

genitor em comum.
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86 - BGF0012331 103 - BGF0012369

Figura 3 Acessos com o maior coeficiente de similaridade 0,84 obtido pela matriz de
similaridade de Harisson foi observada entre o par de acessos 86 x 103 (0,84).

67 - BGFO012310

45 - BGFO012285

103 - BGF0012369

Figura 4 Acessos com coeficiente de similaridade de 0,80, segundo a matriz de similaridade.

Por outro lado, a maior divergéncia foi observada no acesso 152, variando de
0,11 a 0,52 de similaridade (Figura 5). Os acessos 101 x 145 e 120 x 152 apresentaram 0
menor valor de similaridades 0,11 entre acessos, seguidos pelo par de acessos 47 x 120 com
similaridade igual a 0,13. Os acessos que apresentaram as menores similaridades sdo 0s mais
divergentes e estes podem ser selecionados para futuros cruzamentos, pois podem ser
utilizados como fonte de alelos, contribuindo para o aumento da variabilidade genética das

futuras cultivares.
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Figura 5 Acesso mais divergente apresentando o menor coeficiente de similaridade,
variando de 0,11 a 0,52 de similaridade, segundo a matriz.

Dessa forma, pode-se selecionar os individuos mais divergentes dentro de cada
grupo de cores, pois maior seré a probabilidade de se encontrar alelos de interesse. Segundo
Crestanii et al., (2008) o conhecimento da diversidade genética também permite a escolha
do gendtipo adequado e dos métodos de selecdo a serem utilizados, em fungéo dos recursos
disponiveis e da distancia genética entre 0s genotipos a serem recombinados, de acordo com
0s objetivos do programa de melhoramento, pois estes podem ser utilizados em programas
de melhoramento como verdadeiras fontes de variabilidade.

Em relacdo ao grau de similaridade entre os acessos, observou-se que a distancia
minima por acesso variou de 0,11 a 0,28 e maxima de 0,50 a 0,84 com medias de 0,19 e
0,68, respectivamente, como é possivel observar na Figura 6. A grande variacdo nos valores
observados mostra que 0 modelo de Harrison foi eficiente para detectar o nivel de parecenca
entre acessos sendo uma ferramenta de decisdo e defini¢do para a identificagdo de genotipos

similares, bem como sele¢do de acessos divergentes.
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Figura 6 Distancias de similaridade maximas, minimas e médias, por acesso obtidas da
matriz de similaridade pelo modelo Harisson dos 156 acessos de feijoeiro comum.

As frequéncias de distancias maxima e minima de similaridade, entre os acessos,
foram acima dos valores médios (Figura 6). Em relacdo a distancia média méaxima, 82
acessos apresentaram valores acima da distancia média méaxima que foi de 0,68. A distancia
média minima foi de 0,19, oitenta acessos ficaram abaixo. A distancia média geral entre os
acessos foi de 0,40. Os dos acessos que ficaram acima da distancia média maxima sdo os
mais similares entre si. Este fato evidencia que estes sdo 0os menos divergentes, podendo
apresentar alelos em comum. Em relacgdo a distancia média minima os acessos que ficaram
abaixo, significa que apresentaram a menores similaridades, por tanto sdo 0s acessos mais

divergentes. Os resultados obtidos permitem identificar 0os acessos com maior e menor
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similaridade. Ambas sdo importantes dependendo dos objetivos e das metodologias

empregadas no melhoramento genético.

4.1.2 Analise de agrupamento

O coeficiente de correlagdo cofenética (CCC) variou de 0,37 a 0,75 para 0s
diferentes métodos (Tabela 5), o0 método de agrupamento UPGMA apresenta o maior valor
do coeficiente de correlacao cofenética (CCC), representando com maior eficiéncia a matriz
de dissimilaridade. De acordo com Cargnelutti filho et al. (2010), verificou que o método
UPGMA apresenta maior consisténcia do padrdo de agrupamento quando avalia

agrupamento de cultivares de feijdo, obtidos a partir da matriz de dissimilaridade.

Tabela5  Métodos de agrupamento com os respectivos valores dos coeficientes de

correlacdo cofenética (CCC) e p-valor pelo teste Mantel.

Método de Agrupamento CCC p-value
Método da ligagdo média entre grupo (UPGMA) 0,75 <0,001
Método do vizinho mais distante (complete) 0,66 <0,001
Médias ponderadas de grupos pareados(WPGMA) 0,64 <0,001
Método do vizinho mais préximo (Single) 0,59 <0,001
Método de Ward 0,54 <0,001
Centroide ndo ponderada do par de grupos (UPGMC) 0,39 <0,001
Centroide ponderada do par de grupos (WPGMC) 0,37 <0,001

Segundo Rocha et al., (2010) a melhor adequacdo dos dados, quando se utiliza
0 método UPGMA, pode ser explicada pelo fato de que este método se baseia nas médias
aritméticas das medidas de dissimilaridade, enquanto o0 método do Vizinho Mais Proximo
considera 0 menor valor entre dois acessos e 0 Ward, por sua vez, considera a menor soma
de quadrados em cada etapa do processo de formacao dos grupos.

O coeficiente de correlagdo cofenética (CCC) do método UPGMA baseado na
distancia de similaridade de Harrison foi de 0,75, indicando boa representagéo das distancias
no dendrograma. Esse valor foi significativo pelo teste de Mantel (P < 0,001) baseado em
1000 reamostragens. Sendo assim, 0 método de agrupamento UPGMA foi utilizado por ser

0 que melhor representa a matriz de dissimilaridade.
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Foi construido um dendrograma, a partir do das medidas de dissimilaridade.
Seguindo o recomendado pelo método UPGMA, considerou-se inicialmente os 156 acessos,
que foram entdo agrupadas de forma sucessiva, baseando-se em sua proximidade. Foram
formados assim, pares de individuos mais proximos. A cada grupo formado foi necessario
reconstruir a matriz de dissimilaridade, definindo a distancia entre o novo grupo com cada
um dos demais, usando para tanto a média entre os valores individuais de dissimilaridade
dos individuos de um dos grupos com cada um dos outros grupos. Esse processo se repetiu
até a reunido de todos os individuos em um Unico grupo.

Os passos dos agrupamentos foram entdo representados graficamente no
dendrograma, sob a forma de diagramas de &rvore nos quais o eixo das ordenadas representa
0s niveis em que os individuos foram agrupados e o eixo das abcissas representa 0s
individuos. O dendrograma foi construido usando o programa computacional R estatistico
(R Core Team, 2016), portanto cada acesso foi considerado um individuo.

De acordo com o ponto de corte estabelecido pelo método de Mojena (1977)
com k = 1,25 (Milligan & Cooper, 1985) foi possivel identificar um ponto de corte no
dendrograma (Figura 2) na distancia de 1,61, valor do critério 8, que corresponde a 64,4%
da distancia maxima observada nos niveis de fuséo.

Dessa forma, o dendrograma (Figura 7) obtido pelo agrupamento de UPGMA,
com base na matriz de dissimilaridade obtidas pelo modelo de Harrison, alocou 0s acessos
em 17 grupos distintos, com numero de acessos variando de 43 & um acesso por grupo.
Quatro grupos foram formados por apenas um individuo, que, ndo obstante, apresenta
bastante dissimilaridade em relacdo a varios outros acessos. O método de Harrison foi
eficiente na discriminacdo dos grupos, demonstrando que a analise simultanea de dados
qualitativos e quantitativos é viavel e apresenta eficiéncia no conhecimento da divergéncia

entre acessos de colecdes de germoplasma.
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Figura 7 Dendrograma de dissimilaridades genéticas entre 156 acessos crioulos de feijoeiro comum coletados no Estado de Goias, obtido pelo

método UPGMA com base na matriz de dissimilaridade obtida pelo modelo de Harrison, utilizando-se 39 descritores morfoagronémicos
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Observando-se o dendrograma obtido pela analise de agrupamento (Figura 7)
com a particdo em dezessete grupos, verificou-se que quatro grupos reuniram o maior
namero de acessos em relacdo aos outros. De acordo com a Tabela 6 é possivel notar que o
Grupo IX foi 0 maior dentre os agrupamentos, com 43 acessos, correspondendo a 27,56%
do namero total. Seguido pelo Grupo XIII com 29 acessos, correspondendo a 18,59 % do
total de acessos, 0 Grupo VIII com 23 acessos, 14,74% do total de acessos e 0 Grupo X com
0 quarto maior nimero de acessos, totalizando 19 acessos, ou seja, 12,18% do total de
acessos.

Nos dezessete agrupamentos formados, observou-se quatro grupos com apenas
um acesso. Os acessos 143, 141, 93 e 3 ficaram isolados nos grupos I, 111, X1 e XIV (Tabela
6), respectivamente. Bertan et al. (2006) constataram fato semelhante ao estudarem métodos
de agrupamento para representar a distancia morfoldgica entre acessos de trigo, verificando-
se que o método UPGMA apresentou resultados similares quanto aos genotipos mais
divergentes, ou seja, alguns acessos nao formaram agrupamentos. Silva (2012) também
encontrou resultados semelhantes no estudo de divergéncia genética em acessos de alho,
utilizando o método de agrupamento UPGMA. Por outro lado, observou-se que 0s quatro
acessos, estudados aqui neste trabalho, apresentaram valores elevados em relacdo ao
coeficiente de dissimilaridade. Tais valores foram 0,82 (Grupo 1), 0,86 (Grupo3), 0,82
(Grupo 11) e 0,85 (Grupo 14) indicando alta divergéncia genética.
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Tabela 6 Numeros de acessos por agrupamento(NAG), frequéncia de acessos por agrupamento (%) e acessos por agrupamento formado.
Obtidos pelo método de agrupamento de UPGMA com base no algoritmo de Harrison utilizando-se 39 descritores

morfoagrondémicos.

Agrupamento NAG Frequéncia (%) Acessos

[ 1 0,64 143

I 7 4,49 47 145 146 147 148 151 152

1l 1 0,64 141

\V4 2 1,28 24 129

\Y/ 2 1,28 26 35

Vi 6 3,85 48 78 101 117 119 127

Vi 6 3,85 15 16 22 36 49 114

VI 12 7,69 1 27 28 32 33 34 37 43 44 45 50 65

11 7,05 70 84 88 91 94 116 123 130 139 142 156

6 9 10 20 25 31 38 40 41 46

I 43 2756 51 59 62 64 67 69 72 75 80 85
86 92 97 102 103 105 106 109 110 113
115 118 121 122 126 128 132 133 134 137 138 150 155

X 19 1218 4 13 17 52 54 55 61 68 79 83
87 89 96 98 104 108 111 124 135

Xl 1 0,64 93

Xl 4 2,56 95 112 120 136
7 11 14 18 19 21 23 29 30 39

Xl 29 18,59 42 53 56 57 60 63 66 71 74 76
77 81 82 90 99 125 131 149 154

XIV 1 0,64 3

XV 3 1,92 100 140 153

XVI 4 2,56 2 5 6 107

XVII 4 2,56 12 58 73 144
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De acordo com a andlise de agrupamento pode-se verificar que varios acessos
com a mesmo nome foram agrupados em grupos diferentes. Este fato pode ser explicado
pelo motivo destes acessos apresentarem menos descritores morfolégicos em comum, ou
seja, se diferem em varios outros atributos. Como por exemplo, 0s acessos com
denominagdes Roxinho, de nimeros de entrada BGF0012231 e BGF0016125 ficaram em
grupos distintos, VI e VIII, respectivamente, e 0s acessos com denominagéo e Amarelinho,
BGF0012416 e BGF0016124, nos grupos VI e IX.

Em outros casos, acessos com 0s mesmos nomes foram classificados no mesmo
grupo, como por exemplo os acessos com denominagdo Banha de Galinha, BGF0012277 e
BGF0012510, foram classificados no mesmo grupo (XLIII) e os nove acessos com
denominacdo de feijdo preto que foram classificados no mesmo grupo (XIII). Fonseca &
Silva (1997, 1999) constataram fato semelhante ao estudarem cultivares locais com as
denominacdes de Chumbinho, Taquara e Mamoninha, em 1997, e Amendoim e Chita Fina,
em 1999. Rodrigues et al (2002) também constataram resultados semelhantes ao estudar a
divergéncia genética de cultivares locais de feijoeiro-comum provenientes do Rio Grande
do Sul. Desta forma evidencia-se a necessidade de caracterizar cada um dos acessos que
chegam a determinado programa de conservacdo de germoplasma, visto que a simples
denominagdo € uma informacéo pouco confidvel.

De acordo com a analise de agrupamento foi possivel observar que a maioria dos
acessos foram agrupados de acordo com o seu grupo comercial. Desta forma, em um total
de 32 acessos pertencentes ao grupo comercial roxo, dezenove foram dispostos dentro do
mesmao grupo, o Grupo 8. Em relacdo ao grupo de feijao amarelo 35 acessos foram agrupados
no Grupo 9, de um total de 38 acessos. Outra constatacdo foi que dos 34 acessos do grupo
comercial preto, 29 foram dispostos dentro do mesmo grupo, o Grupo 13. Este fato evidencia
um possivel grau de similaridade genética entre estes acessos. Esta similaridade pode ser
devida a algum ancestral em comum, podendo ter ocorrido misturas varietal entre as
cultivares “modernas” e as crioulas. Estes fatos podem ser responsaveis pela maior
similaridade genética dentro dos grupos.

A primeira cultivar do grupo preto langada no Brasil foi a Rico 23 em 1959 pela
Universidade Federal de Vicosa em Minas Gerais. As cultivares antigas lancadas na década
60 sdo: Preto G, Cuva 168 N e Costa Rica. Na decada de 70 sdo Rio Tibagi, Iguacu, Tambo,
Maquin, Turrialba, Quateian 6662, Venezuela 350, Moruna, Mineiro precoce e Irai (Voysest,

2000). Deve ser citada a origem comum de Rio Tibagi e Guateian 6662, que foram
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introduzidas a partir do Instituto Interamericano de Ciéncias Agricolas (IICA), da Costa
Rica, e chegaram a Regido Sul do Brasil, através do Ministério da Agricultura, no fim da
década de 60. A cultivar Rio Tibagi, em particular, foi muito utilizada em cruzamentos, ndo
sO no Brasil, mas também no CIAT, estando presente na genealogia de inimeras cultivares.
(Rodrigues et al, 2002). Considerando que 88,2 % dos acessos do grupo preto foram
coletados em 1981 é bem provavel que uma destas cultivares possa ter contribuido de alguma
forma como fontes de alelos para estes acessos.

Alguns acessos mesmo pertencendo ao mesmo grupo comercial foram
agrupados em grupos diferentes, ou seja, ndo foram agrupados com a maioria. E o caso do
acesso 93, que pertence ao grupo comercial de feijdo preto e ndo foi agrupado com nenhum
acesso, formando o ao agrupamento XI. Indicando que este acesso apresenta uma maior
divergéncia genética em relacdo aos acessos do agrupamento XIII.

Os acessos mais divergentes dentro do mesmo agrupamento ou pertencentes ao
mesmo grupo séo importante em trabalhos em que o cruzamento objetiva a recombinagéo
das caracteristicas dos genitores, pelo possivel aporte de novas combinac6es génicas que
estes podem proporcionar. Portanto, além de prover maior segregacdo em um programa de
melhoramento, aumentando a possibilidade de selecionar individuos superiores nas
populacbes segregantes. Exemplo disso € o caso do acesso 93, que pertence ao grupo
comercial de feijdo preto e ndo foi agrupado com nenhum acesso do seu grupo comercial,
formando o agrupamento XI. Este fato indicando que este acesso apresenta uma maior
divergéncia genética em relacdo aos acessos do grupo preto. Certamente, 0 cruzamento entre
estes gendtipos ndo levaria a nenhum estreitamento da base genética, pois estes genotipos
sdo bem divergentes em relacdo aos demais materiais.

De acordo com a analise de agrupamento e a matriz de similaridade do modelo
de Harrison, observou-se que existem acesso com maior e menor similaridade dentro dos
grupos. De acordo com Crestanii et al.,(2008) a presenca de alta similaridade encontrada
dentro de cada grupo quando utilizada em conjunto com caracteristicas morfologicas e
adaptativas dos acessos, pode ser importante para trabalhos de melhoramento que objetivem
a transferéncia de uma ou de poucas caracteristicas, para um genotipo cultivado, por meio
de retrocruzamento. No entanto, pode atuar como fator limitante para trabalhos de

melhoramento de feijdo visando a recombinacgdo de caracteristicas dos genitores.
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4.1.2.1 Perfis dos agrupamentos formados

Grupo 1

O agrupamento um foi formado por apenas um acesso com as seguintes
caracteristicas: Auséncia de antocianina no cotilédone e hipocétilo; flor de cor branca; dias
para floracdo inicial variando de 35 a 38 dias; intervalo de florescimento de 17 dias; folha
de coloracdo verde; ndo apresenta senescéncia da folha primaria; folhas rugosas; auséncia
de antocianina do caule; folhas de forma longamente acuminada; auséncia de pigmentagéo
no caule; vagem de coloracdo amarelas com estrias vermelhas durante a maturacao;
uniformidade da cor da vagem; vagem de perfil arqueado; forma do dente apical da vagem
de arqueado; posicdo do dente apical ndo-marginal; vagem de coloracdo primaria amarela;
vagem de coloracdo secundaria roxa em forma de estrias; orientacdo do apice para baixo (no
sentido ventral); nimero de vagens variando de 42 a 61; apresentando somente uma vagem
estéril; sementes de coloracdo uniforme; sementes com coloracdo primaria bege; coloracao
secundaria da semente roxa em forma de estrias; halo amarelo; sementes opacas; nao
apresenta venagdo; pertence ao grupo comercial de feijado rajado; sementes de forma
esféricas; sementes de perfil achatada; nimero total de sementes variando de 195 a 297;
numero de sementes estéril variando de 2 a 10; peso total de sementes variando de 64 a 82

gramas; sementes de tamanho mediano; massa de 100 sementes; colheita aos 76 dias.

Grupo 2

O grupo dois foi formado por sete acessos que apresentam as seguintes
caracteristicas em comum: Auséncia de antocianina no cotilédone, hipocétilo e caule; folhas
rugosas, folhas de forma longamente Acuminada; flores de cor rosa; auséncia de
pigmentacéo do caule principal; ndo apresenta senescéncia da folha primaria, vagens de cor
secundaria roxa; forma da cor secundaria da vagem em estrias; ndo apresenta senescéncia da
folha priméria; venagdo ausente. Quanto ao grupo comercial todos acessos pertencem ao

grupo alaranjado.

Grupo 3
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Este agrupamento foi formado por apenas um acesso que apresentou as seguintes
caracteristicas: Auséncia de antocianina no cotilédone e hipocotilo; flor de cor rosa; dias
para floracdo inicial variando de 56 a 59 dias; Intervalo de florescimento de doze dias; folha
de coloracdo verde; ndo apresenta senescéncia da folha primaria; folhas rugosas; auséncia
de antocianina do caule; folhas de forma bruscamente acuminada; auséncia de pigmentagéo
no caule; vagem de coloracdo amarelas durante a maturacéo; uniformidade da cor da vagem;
vagem de perfil arqueado; dente apical da vagem do formato reto; posicdo do dente apical
ndo-marginal; vagem de coloracdo primaria amarela; vagem de coloracdo secundaria roxa
em forma de manchas; orientacdo do &pice para baixo (no sentido ventral); Nimero de
vagens variando de dois a 42; apresentando trés vagens estéreis; sementes de coloracdo
uniforme; sementes com coloracdo primaria bege; coloracdo secundaria da semente preta em
forma de estrias; halo marrom; sementes opacas; ndo apresenta venagdo; pertence ao grupo
comercial de feijdo carioca; sementes de forma oblonga/reniforme curta; sementes de perfil
semi-achatadas; numero total de sementes variando de 9 a 102; numero de sementes estéril
variando de dois a dez; peso total de sementes variando de cinco a 25 gramas; sementes

muito pequenas; peso total de 100 sementes; colheita aos 74 dias.

Grupo 4

O grupo quatro foi formado por dois acessos que apresentam as seguintes
caracteristicas em comum: Auséncia de antocianina no cotilédone e hipocétilo; flor de cor
branca; ndo apresenta senescéncia da folha priméria; folhas rugosas; auséncia de antocianina
do caule; folha de forma bruscamente acuminada; auséncia de pigmentacdo do caule
principal; vagem de coloracdo verde durante a maturacdo; uniformidade da cor da vagem;
vagens de coloracdo primaria amarela; orientacdo do apice para baixo (no sentido ventral);
namero de vagens variando de dois a 22 vagens; sementes de coloragdo uniforme; sementes
de cor primaria bege; presenca de venacao; sementes de perfil cheio; colheita iniciando aos
81 dias. Quanto ao grupo comercial: 50 % dos acessos séo do grupo mulatinho e 50 % do

grupo carioca.

Grupo 5
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O grupo quatro foi formado por dois acessos que apresentam as seguintes
caracteristicas em comum: Auséncia de antocianina no cotilédone e hipocotilo; flor de cor
branca; dias para floracédo inicial variando de 39 a 41 dias; apresenta senescéncia da folha
primaria; folhas rugosas; auséncia de antocianina do caule; folhas de forma bruscamente
acuminada; pigmentacdo do caule principal ausente; vagens de cor da verde durante a
maturacdo; vagens de coloracdo uniforme; vagens com coloragdo primaria amarela;
orientacdo do apice para baixo (no sentido ventral); numero de vagens variando de dois a 22
vagens; sementes de coloracdo uniforme; sementes de coloracdo primaria roxa; auséncia de
cor secundaria da semente; halo de cor vinho; sementes de forma eliptica; sementes
classificadas como muito pequenas. Quanto ao grupo comercial todos 0s acessos pertencem

ao grupo comercial de feijdo roxo.

Grupo 6

O grupo quatro foi formado por seis acessos que apresentam as seguintes
caracteristicas em comum: Auséncia de antocianina no cotilédone e hipocotilo; apresenta
senescéncia da folha priméria; flores brancas; folhas rugosas; auséncia de antocianina do
caule; vagens de cor da verde durante a maturagdo; vagens de coloragdo uniforme; auséncia
de cor secundaria da vagem; auséncia de cor secundaria da semente; colheita com inicio aos
81 dias. Quanto ao grupo comercial 16,66 % dos acessos pertencem ao grupo mulatinho;
16,66% pertencem ao grupo rosinha, 16,66% do grupo marrom, 16,66% ao grupo amarelo e

33,33% ao grupo de feijdo roxo.

Grupo 7

O grupo quatro foi formado por seis acessos que apresentam as seguintes
caracteristicas em comum: Auséncia de antocianina no cotilédone e hipocotilo; flores
brancas; folhas rugosas; folhas de forma bruscamente acuminada; auséncia de pigmentacéao
do caule principal; vagem de coloragcdo primaria amarela; sementes de colora¢do primaria
roxa; auséncia de cor secundaria da semente; sementes opacas; sementes de forma eliptica;
sementes classificadas como muito pequenas. Todos 0s acessos deste grupo pertencem ao

grupo comercial de feijdo roxo.
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Grupo 8

O grupo oito foi formado por 23 genOtipos que apresentam as seguintes
caracteristicas em comum: Auséncia de antocianina no cotilédone, flor da coloracdo branca,
auséncia de pigmentacdo do caule principal na maturagdo, cor secundaria da semente
ausente, sementes pequenas; 95,65% dos acessos possuem folhas rugosas e uniformidade da
cor de vagem; 86,95% sementes de coloracdo uniforme, sementes de coloragdo primaria
roxa, halo de cor vinho e sementes de forma eliptica, 82,60% sementes opacas ,82,6 %
pertencentes ao grupo comercial de feijdo roxo, 13,04% pertencem ao grupo de feijao
rosinha e 4,34 % de feijao rajado.

Grupo 9

O grupo nove foi formado por 43 acessos que apresentam as seguintes
caracteristicas em comum: Auséncia de antocianina no cotilédone e hipocétilo; auséncia de
pigmentacdo do caule principal na maturacdo; auséncia de cor secundaria da semente.
97,67% dos acessos do grupo possuem folha da cor verde e uniformidade de coloragéo de
vagem; 95,35% possuem flor da coloracao branca, folha rugosa, auséncia de antocianina no
caule, uniformidade da cor da semente e presenca de venagdo. 93,02% auséncia da cor
secundaria, 90,70% possuem orientacdo do apice para cima (no sentido dorsal), sementes
pequenas. 79,07% dos acessos possuem coloracdo do halo alaranjado, 62,79% cor priméaria
da semente amarela. Quanto ao grupo comercial 67,44% dos acessos pertencem ao grupo
amarelo, 9,3 % grupo mulatinho, 9,3 % grupo marrom, 6,9% grupo rosinha, 4,6% do grupo

preto e 2,3% do grupo carioca.

Grupo 10

O grupo dez foi formado por 19 gen6tipos que apresentam 100 % das seguintes
caracteristicas em comum: Auséncia de antocianina no cotilédone, hipocotilo, auséncia de
cor secundaria da vagem e da semente; 94,74 % auséncia de antocianina no cotilédone, folha
rugosa, auséncia de antocianina do caule, uniformidade de coloracdo da vagem; 89,47%
apresenta numero de semente estéreis variando de duas a dez sementes; 84,21 % sdo

sementes opacas; 78,95 % apresentam venacao e possuem perfil de semente cheio; 73,68%
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folha de forma longamente acuminada; 36,84% cor primaria da sementes amarela; 31,58 %
possuem cor primaria da sementes bege; 10,53% semente de colora¢do primaria roxa ou
marrom; 5,26 % dos acessos com semente de coloragao primaria rosa ou branco. Quanto ao
grupo comercial os individuos do grupo foram classificados em: 31,4 % do grupo jalo,
26,31% do grupo mulatinho, 21,05% do grupo amarelo, 15,78 % do grupo marrom e 5,2 %

do grupo preto.

Grupo 11

O agrupamento foi formato por apenas um acesso que apresentou as seguintes
caracteristicas: Presenca de antocianina no cotilédone e hipocétilo; flor de cor violeta; dias
para floracdo inicial variando de 35 a 38 dias; intervalo de florescimento: doze dias; folha
de coloragdo verde claro; ndo apresenta senescéncia da folha primaria; folha rugosa;
auséncia de antocianina no caule durante a maturagdo; folhas de forma longamente
acuminada; auséncia de pigmentacdo do caule principal; vagem de coloracdo roxa durante a
maturacdo; uniformidade da cor da vagem; vagem de perfil recurvado; dente apical da vagem
do formato arqueado; posi¢do do dente apical marginal; vagem de coloragéo primaria roxa;
vagem de coloragdo secundaria marrom em forma de manchas, estrias, manchas e
pontuacdes; orientacdo do &pice para cima (no sentido dorsal); nimero de vagens variando
de 42 a 61; apresentando uma vagens estéreis; Sementes de coloracdo uniforme; sementes
com coloracdo primaria preta; auséncia de cor secundaria da semente; halo preto; semente
brilhante; venacdo ausente; pertence ao grupo comercial de feijao preto; sementes de forma
eliptica, semente de perfil achatado; nimero total de sementes variando de 195 a 287;
numero de sementes estéril variando de dois a 10; Peso total de sementes variando de 26 a

44 gramas; sementes pequenas; peso total de cem sementes; colheita aos 75 dias.

Grupo 12

O grupo doze foi formado por quatro acessos que apresentam as seguintes
caracteristicas em comum: Presenca de antocianina no cotilédone, flor da coloragédo branca;
folhas de coloracdo verde; folhas rugosas; auséncia de pigmentagdo do caule; vagem de
coloracédo verde durante a maturagdo; auséncia de senescéncia da folha primaria; vagens de

coloragéo uniforme; vagens de coloracdo primaria marrom ;posi¢cdo do dente apical de
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posi¢cdo marginal; sementes de coloragdo uniforme; sementes de coloragdo primaria preta;
auséncia de cor secundaria; halo de coloracdo preta; sementes opacas; pertencem ao grupo

comercial de feijdo preto.

Grupo 13

O grupo treze foi formado por 29 gendtipos que apresentam as seguintes
caracteristicas em comum: Auséncia de antocianina no cotilédone; folha rugosa; auséncia de
cor secundéria da semente; halo de coloracdo preta; 96,55% dos acessos do grupo possuem
auséncia de antocianina no hipocétilo; vagens de coloracdo uniforme; uniformidade de
coloracdo de sementes; 93,10% com folhas verdes; pigmentacdo do caule principal na
maturacao ausente; 89,66% com auséncia de venacdo; cor primaria da semente preta. Quanto
ao grupo comercial 89,6% pertencem ao grupo comercial preto, 6,8 % de feijdo roxo e 3,44
% de feijdo pertencentes ao grupo comercial de feijdo amarelo.

Grupo 14

O agrupamento foi formato por apenas um acesso que apresentou as seguintes
caracteristicas: Presenca de antocianina no cotilédone e hipocotilo; flor de cor branca; dias
para floracdo inicial variando de 35 a 38 dias; intervalo de florescimento: 14 dias; folha de
coloracdo verde; ndo apresenta senescéncia da folha primaria; folha rugosa; presenca de
antocianina no caule durante a maturacéo; folhas de forma longamente acuminada; auséncia
de pigmentacdo do caule principal; vagem de coloragdo amarelas com estrias vermelhas
durante a maturacdo; uniformidade da cor da vagem; vagem de perfil recurvado; dente apical
da vagem do formato arqueado; posi¢do do dente apical marginal; uniformidade da cor da
vagem; vagem de perfil reto; dente apical da vagem do formato arqueado; posi¢do do dente
apical ndo-marginal; vagem de coloragédo primaria amarela; vagem de coloragdo secundaria
roxa em forma de estrias; orientacdo do &pice para cima (no sentido dorsal); numero de
vagens variando de 02 a 22; apresentando duas vagens estereis; sementes de coloracdo
uniforme; sementes com coloragdo primaria bege; semente de coloragao secundaria marrom
em forma de estrias; halo amarelo; semente brilhante; venagdo ausente; pertence ao grupo
comercial de feijdo carioca; sementes de forma eliptica, semente de perfil cheia; nimero

total de sementes variando de 103 a 194; numero de sementes estéril variando de 2 a 10;
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peso total de sementes variando de 26 a 44 gramas; sementes pequenas; peso total de 100
sementes:2; colheita aos 74 dias.

Grupo 15

O grupo quinze foi formado por trés acessos que apresentam as seguintes
caracteristicas em comum: auséncia de antocianina no cotilédone e hipocotilo; flor da
coloracéo branca; folhas de coloracédo verde; auséncia de pigmentacéo do caule; auséncia de
senescéncia da folha primaria; auséncia de antocianina no caule; vagens de coloragdo verde
durante a maturagéo; vagens de coloracdo uniforme; dente apical com formato arqueado;
auséncia de cor secundaria da vagem; orientacdo do apice para cima (no sentido dorsal);
sementes de coloracdo uniforme; sementes opacas; vagem com cor primaria amarela;
auséncia de cor secundaria da vagem; 66,6 % dos acesso com sementes de cor primaria bege
e 33,3% dos acessos com sementes de cor primaria marrom; 66,6 % cor secundaria da
semente marrom e 33,3% com auséncia de der cor secundaria da semente; 66,6 % dos
acessos com sementes com formar da cor secundaria em estrias. Quanto ao grupo comercial

um acesso pertence ao grupo amarelo, um ao grupo rosinha e um ao grupo carioca.

Grupo 16

O grupo dezesseis foi formado por quatro acessos que apresentam as seguintes
caracteristicas em comum: auséncia de antocianina no cotilédone e hipocétilo; flor da
coloracgéo branca; folhas de coloragédo verde; auséncia de pigmentacdo do caule; dias para
floracdo inicial variando de 35 a 38 dias; dente apical da vagem de forma arqueada; sementes
de coloracdo uniforme; auséncia de cor secundaria da semente; Inicio de colheita aos 74 dias.
Quando ao grupo comercial os acessos foram classificados em 50% do grupo amarelo; 25 %
do grupo marrom e 25 % classificado em outros, pois este ndo se encaixa em nenhum grupo

comercial.

Grupo 17

O grupo dezessete foi formado por 4 acessos que apresentaram as seguintes

caracteristicas em comum: auséncia de antocianina no cotilédone e presenca de antocianina
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no hipocétilo; flor de coloracdo violeta; folhas rugosas; auséncia de antocianina no caule;
pigmentacdo do caule principal ausente; dente apical da vagem de forma arqueada; vagem
de coloracdo primaria amarela; vagem de cor secundaria roxa, sementes de forma eliptica;
forma da cor secundaria da vagem em estrias. Quanto ao grupo comercial todos 0s acessos

pertencem ao grupo de feijdo amarelo.

4.2 ANALISE DO EXPERIMENTO DE CAMPO

4.2.1 Resultados experimentais e interpretacdo biométrica

Os resultados da analise de variancia dos ensaios de campo estdo apresentados
na Tabela 7. A estrutura de controle local do delineamento adotado (blocos aumentados de
Federer — BAF) ndo foi eficiente em controlar as variacdes ambientais erraticas da area
experimental, uma vez que a magnitude do residuo foi elevada. Neste sentido, ndo foi
possivel rejeitar a hipotese de nulidade (HO: G%acessos = G2testemunhas = 0) a0 nivel de
probabilidade de 5% (p > 0,05).

A auséncia de significancia entre os acessos (p > 0,05) pode ser um indicio da
auséncia de variabilidade genética para o carater producédo. Este fato, no entanto, deve ser

tomado com ressalvas devido ao baixo poder de discriminacdo do experimento.

Tabela 7 Analise de variancia para o experimento em blocos aumentados de Federer,
coeficiente de variacdo experimental (CV%) dos156 acessos de Phaseolus
vulgarys L. para o carater producao de graos(PG), (em kg ha-1).

FV GL QM F Pr>F

Bloco 3 53328,16 2,04 0,18 ™

Tratamentos totais 159 34958,90 1,34 0,33™
Acessos (A) 155 34953,00 1,34 0,33
Testemunhas (T) 3 35277,00 1,35 0,32
Tipo (Avs T) 1 58001,73 2,22 0,17"

Residuo Médio 9 26095,14 - -

Total 171

CV%=24,17

* g **: teste F significativo a 5% e 1%, respectivamente. ™ : Ndo significativo pelo teste F.
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Apesar da ndo significancia estatistica, em valores absolutos, alguns acessos
apresentaram produtividade maior que as testemunhas. Por exemplo, acessos como
BGF0012215 (4832 kg ha') e BGF0012437 (4256 kg ha) apresentaram desempenho
superior em relagdo a melhor testemunha CNFM7958 (816 g parcela™) em 48% e 30,4%,
respectivamente (ver item 4.2.2). Se for comprovada a existéncia de materiais superiores
estes poderao ser utilizados em programas de pré-melhoramento ou até mesmo para futuros
programas de repatriamento aos agricultores familiares. Dessa forma, os acessos devem ser
melhor avaliados em programas de pré-melhoramento, com o uso de repeti¢des e avaliacao
em varios locais para futuro uso em programas de melhoramento ou repatriacdo. Para isso
programa de melhoramento participativo, com participacdo dos agricultores na selecdo
poderia ser recomendado.

E possivel que o delineamento em BAF ndo tenha sido o mais indicado para o estudo
destes materiais e do elevado nimero de acessos nas condi¢cbes ambientais do experimento.
Além disso, esta estrutura de tratamentos ndo possuiu repeticdo para 0s acessos, repercutindo
em um baixo numero de graus de liberdade para o residuo experimental. Tendo em vista que
a qualidade de um experimento pode ser avaliada pela magnitude do residuo experimental, que
consiste na variagdo ndo controlada entre as unidades experimentais, se forem conhecidas suas
causas, pode-se contorna-las e manté-lo em niveis aceitaveis (Storck et al., 2011). Contudo, a
melhor forma de lidar com esse efeito seria aumentando o nimero de repeti¢des e aplicando uma
melhor estrutura de controle local.

Uma das estimativas de qualidade ambiental mais usadas em delineamentos
experimentais aplicAveis ao melhoramento € o coeficiente de variacdo (CV%), cuja
importancia reflete a relacdo entre estimativa do erro experimental e média geral do ensaio.
Considera-se que quanto menor for a estimativa do CV%, maior serd a precisdo do
experimento e vice-versa e, quanto maior a precisdo (maior qualidade) experimental,
menores diferencas entre estimativas de médias serdo significativas (Cargnelutti Filho &
Storck, 2007). Observa-se que o CV apresentou alta magnitude para o carater avaliado para
0 método analisados de 24,17%. Embora a precisdo experimental neste delineamento seja
inferior, 0 maior nimero de acessos avaliados permite explorar melhor a variabilidade
genética de colecbes de Bancos de Germoplasma. Deve-se considerar ainda a baixa
disponibilidade de sementes dos acessos, 0 que limitou o uso de delineamento com

repeticdes.
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4.2.2 Rendimento de graos

As producdes ajustadas em (g parcela™) dos 156 acessos e as médias ajustas da
producdo das quatro testemunhas estdo apresentadas na Figura 8. A testemunha que
apresentou a maior producdo foi a BRS Agreste e a pior producéo foi a BRS Notavel.

ACTE ACI145
ACI2 - ACM?ACH]

T v\ODTD} |T } - fT/ ) lAcuimj
T f..- f T ACTS
onoot 4. Il /\/\f/“/‘ / {/f/f -\A_CI::(:JM

ACE

——Produgdo = ——BRS Agreste

BRS Notavel

BRS Pitanga BRS Esteio

Figura 8 Dados de producdo em gramas por parcela dos 156 acessos e a média das quatro
testemunhas (BRS Agreste, BRS Pitanga, BRS Esteio e BRS Notavel)
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O acesso AC 5 (BGF0012215) apresentou a maior produtividade de gréos
4832,5 kg.hat, enquanto que a melhor testemunha, com produtividade equivalente a 3265,0
kg.hal. Ja a pior testemunha apresentou produtividade 2375,0 kg.ha*. Do total de acessos,
apenas 31 apresentaram produtividades superiores a melhor testemunha, com média de
3674,12 Kg.hal. Ja 53 acessos obtiveram média de produtividade inferiores a pior
testemunha, BRS Notavel, com produtividade de 1834,76 Kg.ha™t. Embora os acessos ndo
tenham diferido significativamente das testemunhas.

A produtividade média de graos foi de 2649,6 kg.ha™* para os acessos e de 2902,5
kg.hapara as testemunhas. No entanto, a amplitude de variagio em relacdo a média obtida
nos acessos foi maior, e o limite superior foi de 1,82 vezes acima da média dos acessos,
enguanto nas testemunhas foi de 1,12 vezes. Nesse caso, a chance de se obter gendtipos
superiores aumenta a medida que se aumenta a amplitude em relacdo a média.

O acesso que apresentou a maior producdo foi o acesso AC 5 (Figura 9) este
possui as seguintes caracteristicas: flor de coloracdo branca; semente de coloragdo marrom,
halo de coloracdo preta, semente de forma oblonga; semente de perfil cheio; sementes de
tamanho normal, variando de 41 a 50 gramas, ciclo precoce; pertencente ao grupo comercial
de feijdo marrom e nome popular: Jalo vagem roxa. De acordo com a matriz de
dissimilaridade obtida com base no modelo de Harrison verificou se que este acesso
apresentou dissimilaridade variando de 0,80 a 0,36, com média de dissimilaridade igual a
0,64 e amplitude de 0,45. A anélise de agrupamento pelo método UPGMA mostrou que este
acesso foi alocado no grupo 16 (juntamente com os acessos 2, 6 e 107). Esse material foi
coletado em 1981 (35 anos desde de sua coleta). Durante este periodo 0 acesso ndo passou
por nenhum programa de melhoramento. Indicando este possa ser um genotipo superior que
este deve ser melhor avaliando em programas de pré-melhoramento para possivel

repatriamento.
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Figura 9 Acesso que apresentou a maior producdo
(4832,52Kg.hal).

4.2.3 Ciclo de desenvolvimento

Foi possivel observar que 0s acessos apresentaram variabilidade quanto ao ciclo
total (Figura 10). O ciclo variou dos acessos variou de 71 dias (AC 47) a 95 dias (AC 89).
Os acessos foram classificados em ciclo tardio, normal, semi- precoce e precoce, segundo a
classificacdo de Zimmermann et al. (1996). A maioria dos acessos é de ciclo normal (85-95
dias), seguidos por de ciclo semi - precoce (75-85 dias), precoce (<75 dias) e tardio ( >95
dias). No Brasil a maioria das cultivares de feijdo em cultivo apresentam ciclo normal de,
aproximadamente, 90 dias; enquanto que, as cultivares precoces apresentam ciclo de cerca
de 70 dias (Zimmermann et al., 1996).
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Figura 10 Ciclo: P- precoce (< 75 dias); SP-semi-precoce (75 -85 dias); N- normal (85-95
dias); T- tardio (> 95 dias).

O wuso de cultivares de feijdo de ciclo precoce possibilita o melhor
aproveitamento da area de cultivo e a adequagdo das épocas de semeadura e de colheita para
periodos mais favoraveis (Ribeiro et al., 2004; Santos, 2014). O uso de cultivares de ciclo
precoce proporciona a diminuicdo do consumo de dgua em cultivos irrigados e a reducdo das
perdas na colheita, evitando que esta coincida com o periodo mais chuvoso, que aumenta o
risco de deterioracdo das vagens devido ao contato com o solo Umido (Buratto et al., 2007).

Para os programas de melhoramento de plantas, a presenca de variabilidade
genética dentro de uma espécie € fundamental para o uso racional dos recursos genéticos
(Loarce et al.,1996). Dessa forma, os acessos apresentaram variabilidade para os quatro tipos
de ciclo (Semi-precoce, precoce, normal, tardio), podendo ser utilizados como fonte de
alelos para os programas de melhoramento.

Uma outra possivel explicacdo para ndo ter havido diferenga significativa entre
0S acessos e as testemunhas, e que estes sejam tdo bons quanto as testemunhas. Que ao longo
do tempo estes foram melhorados pelos proprios agricultores tradicionais no processo de
domesticacdo, selecionando-se as cultivares mais produtivos. O cultivo do feijoeiro comum
no Brasil pelos pequenos agricultores é predominantemente de subsisténcia e tem como
caracteristica principal a ndo aquisicao periddica de semente. Os quais utilizavam os seus
proprios graos como sementes por varios anos e, muitas vezes, esses germoplasma foram

passados de uma geracdo para outra. Desse modo, o cultivo continuo de um mesmo
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germoplasma tornou-se possivel a fixacdo de mutagdes. Os materiais que apresentassem
alguma vantagem adaptativa foram selecionados e preservados. Com o passar do tempo
alguns agricultores com maior vivéncia na cultura, selecionaram dentre os materiais
tradicionais, tipos diferentes de feijdo, que mais se adaptavam a suas condigdes
agroecoldgicas e socioecondmicas e que provavelmente iriam proporcionar alguma

vantagem.



5 CONCLUSAO

(i)

(i)

O modelo de Harrisson é capaz de quantificar a similaridade existente entre
0S acessos e a presenca ou auséncia de redundancia entre estes, por meio da
matriz de similaridade. Tornando-se possivel realizar a analise de
agrupamento;

Os acessos possuem divergéncia genética para o0 conjunto de variaveis
morfoldgicas avaliadas, podendo estes serem utilizado como fonte de

variabilidade genética para futuros programas de melhoramento.
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ANEXO

Anexo A Dados de passaporte de coleta dos acessos, nome vulgar, municipios, ano da coleta, cor principal das sementes (CP), cor do halo

(CH), brilho (BR), grupo comercia (GC) e peso de 100 gréos (P100).

Ordem AcCesso Nome Vulgar Origem Coleta CPS CH BR GC P100
1 BGF0011832 Roxinho Outros 1980 6 6 3 6 42,82
2 BGF0011833 Verde Outros 1980 13 4 1 11 55,8
3 BGF0011834 60 dias Outros 1980 2 3 3 9 39,18
4 BGF0012073 Frango Outros 1980 3 3 1 2 37,98
5 BGF0012215 Jalo vagem roxa Anicuns 1981 4 8 2 4 38,12
6 BGF0012216 Canério Piracanjuba 1981 3 11 2 3 42,86
7 BGF0012217 Café torrado vagem roxa Itapuranga 1981 8 8 1 8 34,92
8 BGF0012218 Mulatinho Mossamedes 1981 4 4 2 4 49,26
9 BGF0012219 Amarelinho goias Mossamedes 1981 3 11 1 3 40,36
10 BGF0012220  Preto de penca e amarelinho Piracanjuba 1981 0 11 2 3 44 66
11 BGF0012221 Preto vagem branca Inhumas 1981 8 8 1 8 40,8
12 BGF0012222 Variedade desconhecida Itapuranga 1981 2 2 2 2 27,94
13 BGF0012223 Jalo Pirenopolis 1981 2 11 1 3 48,4
14 BGF0012229 Preto vagem branca Inhumas 1981 8 8 1 8 38,26
15 BGF0012231 Roxinho Inhumas 1981 6 6 1 6 34,58
16 BGF0012233 Roxinho Mossamedes 1981 6 6 1 11 37,76
17 BGF0012234 Rim de porco Inhumas 1981 8 3 1 8 68,58
18 BGF0012235 Preto 60 dias Itaberai 1981 8 8 1 8 31,36
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Ordem AcCesso Nome Vulgar Origem Coleta CPS CH BR GC P100%
19 BGF0012236 Preto vagem roxa Inhumas 1981 8 8 1 3 38,14
20 BGF0012238 Amarelinho Itapuranga 1981 3 11 2 8 36,18
21 BGF0012244 Preto manteiguinha Goianésia 1981 8 8 2 8 50,24
22 BGF0012245 Rox&o vagem roxa Carmo Do Rio Verde 1981 6 11 1 6 29.4
23 BGF0012246 Preto vagem roxa Anicuns 1981 8 8 1 8 41,44
24 BGF0012247 Rosinha Itaberai 1981 5 11 2 9 40,92
25 BGF0012248 Canério-amarelo-rim de porco Inhumas 1981 3 11 1 3 42,52
26 BGF0012251 Chumbinho Orizona 1981 6 6 1 6 37,46
27 BGF0012261 Roxinho Mossamedes 1981 6 6 1 6 37,84
28 BGF0012262 Roxinho Mossamedes 1981 6 6 1 6 42,06
29 BGF0012263 Preto Santa Cruz De Goias 1981 8 8 1 8 32,98
30 BGF0012264 Preto café torrado Mossamedes 1981 8 8 1 8 32,7
31 BGF0012265 Rapé vagem branca Orizona 1981 4 4 1 4 33,6
32 BGF0012266 Roxinho vagem roxa Goianésia 1981 6 6 1 6 40,04
33 BGF0012270 Chumbinho Anicuns 1981 6 6 1 6 37,5
34 BGF0012273 Rim de porco Ceres 1981 3 6 2 6 39,58
35 BGF0012274 Roxinho claro Itaberai 1981 6 6 2 6 39,6
36 BGF0012275 Roxinho de vagem branca Itaberai 1981 6 6 1 6 38,68
37 BGF0012276 Roxinho Silvania 1981 6 6 1 6 49,3
38 BGF0012277 Banha de galinha Itapuranga 1981 3 11 1 3 51,24
39 BGF0012278 Preto vagem roxa Inhumas 1981 8 8 1 8 42,28
40 BGF0012279 Banha de galinha/enxofre Carmo Do Rio Verde 1981 3 11 1 3 36,7
41 BGF0012280 Amarelinho Turvania 1981 3 11 1 3 40,46
42 BGF0012281 Preto vagem roxa Pirendpolis 1981 8 8 1 8 36,44
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Anexo A. (Continuacédo)

Ordem ACesso Nome Vulgar Origem Coleta CPS CH BR GC P100
43 BGF0012282 Roxéo Silvania 1981 6 6 1 6 40,42
44 BGF0012284 Roxinho mineiro Silvania 1981 6 6 1 6 43,7
45 BGF0012285 Roxinho Mossamedes 1981 6 6 1 6 43,56
46 BGF0012286 Jalo/amarelinho Itapuranga 1981 3 11 1 3 51,08
47 BGF0012287 Variedade desconhecida Inhumas 1981 4 6 1 10 81,94
48 BGF0012288 Mulatinho Turvania 1981 4 4 1 4 67,46
49 BGF0012290 Roxinho Inhumas 1981 6 6 1 6 36,08
50 BGF0012291 Roxéo Firminopolis 1981 6 6 1 6 49,7
51 BGF0012292 Variedade desconhecida Silvéania 1981 2 11 1 5 47,82
52 BGF0012293 Variedade desconhecida Silvania 1981 2 2 2 2 38,88
53 BGF0012295 Manteiguinha Pirenopolis 1981 8 8 2 8 38,44
54 BGF0012296 Variedade desconhecida Jaragua 1981 2 4 1 4 40,52
55 BGF0012298 Jalo Turvania 1981 3 4 1 11 73,16
56 BGF0012299 Preto vagem branca Sanclerlandia 1981 8 8 1 8 37,92
57 BGF0012300 Preto Goianésia 1981 8 8 1 17 40,94
58 BGF0012301 Variedade desconhecida Jaragua 1981 2 11 1 2 35,6
59 BGF0012302 Variedade desconhecida Jaragua 1981 3 11 2 3 39,9
60 BGF0012303 Variedade desconhecida Jaragua 1981 3 8 1 8 41,22
61 BGF0012304 Jalo Inhumas 1981 8 4 1 11 95,7
62 BGF0012305 Rapé nhambu Goianésia 1981 4 4 2 4 74.8
63 BGF0012306 Preto Inhumas 1981 8 8 1 8 32,08
64 BGF0012307 Rosinha Mossamedes 1981 5 6 1 5 42,46
65 BGF0012308 Roxéo Carmo Do Rio Verde 1981 6 6 1 6 38,46
66 BGF0012309 Preto Mossamedes 1981 8 8 1 8 40,66
67 BGF0012310 Amarelinho Piracanjuba 1981 3 11 1 3 42,66
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Anexo A. (Continuacéo)

Ordem ACesso Nome Vulgar Origem Coleta CPS CH BR GC P100
68 BGF0012311 Listrado Silvéania 1981 6 11 1 2 45,6
69 BGF0012312 Amarelo canéario Piracanjuba 1981 3 11 2 3 35,44
70 BGF0012313 Roxinho mineiro Orizona 1981 6 6 2 6 34,2
71 BGF0012314 Preto Sdo Luiz Montes Belos 1981 8 8 1 6 29,66
72 BGF0012315 Branco Goianésia 1981 2 11 1 2 45,36
73 BGF0012317 Rajado Silvéania 1981 2 2 1 4 40
74 BGF0012318 Preto precoce Itaberai 1981 8 8 1 8 41,7
75 BGF0012319 Amarelinho Silvéania 1981 2 11 1 3 4752
76 BGF0012320 Preto de vagem roxa Firmindpolis 1981 8 8 1 8 26,9
77 BGF0012321 Preto Silvania 1981 8 8 1 8 44,18
78 BGF0012322 Roxinho curto Silvéania 1981 6 6 1 6 38,34
79 BGF0012323 Jalo Turvania 1981 3 4 1 11 61,78
80 BGF0012324 Banha de galinha Carmo Do Rio Verde 1981 3 11 1 3 55,36
81 BGF0012325 Preto de penca vagem roxa Piracanjuba 1981 8 8 1 8 44,16
82 BGF0012326 Preto Cristianopolis 1981 8 8 3 8 59,96
83 BGF0012327 60 dias (amarelo) Santa Cruz De Goias 1981 2 6 2 4 44,16
84 BGF0012328 60 dias (bico de ouro) Pires Do Rio 1981 2 6 1 5 54,16
85 BGF0012329 Amarelinho Piracanjuba 1981 3 11 1 3 56,32
86 BGF0012331 Parana Niquelandia 1981 3 11 1 3 4252
87 BGF0012333 Variedade desconhecida Ceres 1981 4 11 1 4 78,08
88 BGF0012336 Roxo semi-trepador Pires Do Rio 1981 6 6 1 6 57,78
89 BGF0012337 60 dias Cristiandpolis 1981 5 4 1 11 77,2
90 BGF0012338 Variedade desconhecida Inhumas 1981 8 8 3 8 51,54
91 BGF0012339 Roxinho Jaragua 1981 6 6 1 6 39,48
92 BGF0012340 60 dias Ceres 1981 2 11 2 2 40,94
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Anexo A. (Continuacédo)

Ordem AcCesso Nome Vulgar Origem Coleta CPS CH BR GC P100
93 BGF0012342 Manteiguinha Itapuranga 1981 8 8 3 8 26,18
94 BGF0012347 Rosinha Inhumas 1981 5 6 2 5 32,54
95 BGF0012348 Preto de penca vagem branca Piracanjuba 1981 8 8 1 8 60,34
96 BGF0012349 Jalo Goianésia 1981 3 11 2 2 72
97 BGF0012353 Variedade desconhecida Goianésia 1981 3 11 1 3 43,08
98 BGF0012360 Jalo Itaberai 1981 3 4 1 3 78,88
99 BGF0012363 Preto 60 dias Itaberai 1981 8 8 1 8 38,26
100 BGF0012364 Branco Silvania 1981 2 3 1 2 442
101 BGF0012365 Rosinha Silvania 1981 2 4 1 5 44,08
102 BGF0012366 Carioca Inhumas 1981 2 2 1 9 40,76
103 BGF0012369 Amarelinho Barro Alto 1981 3 11 1 3 42,42
104 BGF0012370 Feijao de 60 dias Santa Cruz De Goias 1981 3 4 1 3 67,84
105 BGF0012374 Rosinha Silvania 1981 2 5 1 4 37,9
106 BGF0012375 60 dias Santa Cruz De Goias 1981 2 11 2 2 49,06
107 BGF0012386 Rosinha Silvania 1981 5 3 1 3 28,62
108 BGF0012390 Franguinho Silvania 1981 2 11 1 2 37,58
109 BGF0012391 Rosinha Silvania 1981 5 11 2 2 33
110 BGF0012392 Amarelo Piracanjuba 1981 3 11 1 3 43,06
111 BGF0012397 Jalo Inhumas 1981 3 4 1 11 80,42
112 BGF0012398 Preto vagem branca Sanclerlandia 1981 8 8 1 8 32,68
113 BGF0012401 Amarelinho Viandpolis 1981 3 4 1 3 4124
114 BGF0012402 Roxinho Mossamedes 1981 6 6 1 6 34,02
115 BGF0012404  Amarelo (tipo rim de porco) Morrinhos 1981 3 11 1 3 69,22
116 BGF0012415 Roxinho vagem roxa Orizona 1981 6 11 1 6 43,14
117 BGF0012416 Amarelinho Orizona 1981 3 4 3 3 39,96
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Anexo A. (Continuacao)

Ordem Acesso Nome Vulgar Origem Coleta CPS CH BR GC P100
118 BGF0012418 Canario Silvania 1981 3 4 1 4 47,82
119 BGF0012419 Franguinho Itapuranga 1981 3 3 1 2 54,72
120 BGF0012422 Dobra morro Inhumas 1981 8 8 1 8 62,54
121 BGF0012425 Desconhecido Cristianopolis 1981 3 11 1 9 38,82
122 BGF0012427 Olho de pomba Piracanjuba 1981 2 11 1 3 40,02
123 BGF0012431 Variedade desconhecida Jaragua 1981 2 11 1 6 38,44
124 BGF0012432 Variedade desconhecida Jaragua 1981 3 4 1 11 67,2
125 BGF0012437 Preto café torrado Mossamedes 1981 8 8 1 6 36
126 BGF0012442 Jalo Caturai 1981 3 8 3 3 74,58
127 BGF0012444 Roxinho/paranézinho Caturai 1981 6 6 1 6 39,88
128 BGF0012445 Amarelinho Mossamedes 1981 3 11 2 3 44,8
129 BGF0012446 60 dias Outros 1981 4 11 2 9 34,96
130 BGF0012447 Rosinha Outros 1981 5 6 1 6 39,44
131 BGF0012448 Preto Outros 1981 8 8 1 8 32,08
132 BGF0012510 Banha de galinha Outros 1981 3 11 1 3 42,84
133 BGF0012963 Feijao de arvore Santo Antonio De Goias 1983 3 11 1 5 42 54
134 BGF0012964 Enxofre de cipd Santo Antdnio De Goias 1983 3 11 1 3 4526
135 BGF0013282 Roxao goiano "m.b.m." Morrinhos 1983 6 6 1 3 43,46
136 BGF0013283 Preto de cacho Goianésia 1983 8 8 1 6 36,84
137 BGF0013854 Trintinha 90 Crixas 1984 3 11 1 8 37,82
138 BGF0013855 Amarelo Outros 1984 3 5 1 3 47,92
139 BGF0014745 Amarelo a Outros 1986 3 5 1 5 37,64
140 BGF0014746 Carioca Outros 1986 2 2 1 5 37,58
141 BGF0015689 Cavalo Goianapolis 1988 5 4 1 9 72,7
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Anexo A. (Continuacao)

Ordem Acesso Nome Vulgar Origem Coleta CPS CH BR GC P100
142 BGF0015937 Roxo Itaberai 1990 6 6 1 10 40,82
143 BGF0015938 Goiano Crominia 1990 3 3 1 6 79,24
144 BGF0015940 Barroso Jussara 1990 8 8 1 2 79,64
145 BGF0015946 Pintado Goiania 1992 2 11 1 8 69,26
146 BGF0015947 Feijdo de cores Ceres 1992 5 11 3 10 38,12
147 BGF0015948 Carnaval Vicentinopolis 1993 5 3 1 10 73,74
148 BGF0015950 Feijao de feira Goiania 1993 2 1 2 10 77.86
149 BGF0015953 Preto chumbinho Pirendpolis 1995 8 8 1 8 35,28
150 BGF0015954 Mulatinho Sanclerlandia 1995 2 11 1 3 29.16
151 BGF0015957 Fogo na serra Inhumas 1995 5 4 1 10 69,76
152 BGF0015968 Doidao ou bonitdo Nova Veneza 1997 2 11 1 10 76,26
153 BGF0015999 Carioca caneludo Montividiu 2000 2 2 1 9 39,92
154 BGF0016123 Preto manteiga antigo Alto Paraiso De Goiéas 2003 8 8 1 8 29,78
155 BGF0016124 Amarelinho Niquelandia 2003 2 11 2 3 37,98
156 BGF0016125 Roxinho Niquelandia 2003 6 6 1 6 41,3

Cor principal das sementes (CPS) foi classificada em:1 - Branca; 2 - Bege; 3 - Amarela; 4 - Marrom; 5 - Rosacea; 6 - Roxa; 7 - Vermelho; 8 - Preta; 9 - Cinza; 10 - Outras; 11 —
Alaranjado; 12-Arroxeada; 13-Verde e 14- Rosada. Cor do halo (CH) foi classificado em: 1- Branco; 2 bege; 3-amarela; 4 - Marrons; 5 - R6sea; 6 - Roxa (vinho); 7 - Vermelha; 8
—Preta; 9 —Cinza; 10 -outras; 11- Alaranjado; 12 - Arroxeada; 13 - Verde e 14 -Rosada. Brilho (BR) foi classificado em:1 - Opaco, 2 - Intermediério e 3 - Brilhante. Grupo comercial
(CG) foi classificado em:1-Branco; 2 - Bege (Mulatinho); 3 - Amarelo; 4 - Marrom; 5 - Rosa/Rosinha, 6 - Roxo, 7 - Vermelho, 8 - Preto; 9 - Carioca; 10 - Rajado; 11 - Jalo e 12 -

QOutros.





