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RESUMO:

Esta pesquisa teve como objetivo avaliar a divergéncia
genética entre 21 gendtipos de feijdo e sugerir
combinacdes hibridas superiores. O delineamento
experimental utilizado foi de blocos ao acaso com trés
repeticoes. Os dados foram submetidos a analise de
variancia, teste de Scott e Knott, métodos
aglomerativos de otimizacdao de Tocher e Hierarquico
UPGMA e variaveis canodnicas, fundamentados na
distancia generalizada de Mahalanobis. Gendtipos
superiores podem ser obtidos a partir das hibridagdes:
BRS Majestoso x Irai, BRS Majestoso x Jalo Precoce,
BRS Majestoso x BRS Radiante, BRS Grafite x Irai, VC 6
x Jalo Precoce e BRS Horizonte x BRS Radiante.
Palavras-chave: melhoramento de plantas,
dissimilaridade; analise multivariada.

ABSTRACT:

This study aimed to evaluate the genetic divergence
between 21 common bean genotypes and suggest
superior hybrid combinations. The experimental design
was a randomized block with three replications. Data
were subjected to analysis of variance, Scott and Knott
cluster analysis, the agglomerative optimization
Tocher’s method and hierarchical UPGMA as well as
canonical variables analysis, based on the Mahalanobis
distance. Superior genotypes can be obtained by
hybridization of the following genotypes: BRS Majestoso
x Irai, BRS Majestoso x Jalo Precoce, BRS Majestoso x
BRS Radiante, BRS Grafite x Irai, VC 6 x Jalo Precoce e
BRS Horizonte x BRS Radiante

Keywords: plant breeding, dissimilarity; multivariate
analysis.

1. Introducao

O feijdo comum (Phaseolus vulgaris L.) é produzido em praticamente todo o territdrio brasileiro,
constitui-se como uma das principais fontes de proteinas e de aminoacidos esséncias na dieta
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da populacao brasileira (Tsutsumi et al., 2015). Apresenta uma ampla variabilidade genética
quanto aos tipos cultivados, sendo estes pertencentes aos grupos de origem mesoamericano
(sementes pequenas) e andino (sementes grandes). Esses grupos tém sido subdivididos dentro
de racas, baseados principalmente em avaliagdes morfoldgicas, agrondmicas e bioguimicas
(Singh et al., 1991).

Segundo Rocha et al. (2014), a existéncia desta variabilidade genética dentro e entre estes
grupos é fundamental para o sucesso em programas de melhoramento de plantas autégamas,
tendo em vista que o conhecimento desta variabilidade viabiliza o emprego de técnicas que
possibilitam a identificacdo de gendtipos superiores capazes de gerar progénies com as
caracteristicas desejadas.

A identificacao da divergéncia genética para a selecdo de gendtipos superiores pode ser
realizada de varias maneiras, dentre elas destaca-se as técnicas biométricas, podendo ser
utilizada de forma quantitativa ou preditiva. Na primeira temos como exemplo a analise
dialélica, na qual é necessario realizar o cruzamento entre os genitores e posteriormente avaliar
todas as combinacgdes hibridas. No entanto, a necessidade de avaliagdes de p genitores e de
todas suas combinacgoes hibridas p(p-1)/2, pode se tornar onerosa e de dificil execucao,
principalmente quando o valor de p é elevado (Cruz et al., 2014).

Ja a segunda temos os métodos preditivos da divergéncia entre genitores, que dispensam a
obtencdo prévia das combinacoes hibridas devido considerar as diferengcas agronémicas,
morfoldgicas, fisioldgicas ou moleculares, entre outras, exibidas pelos genitores na
determinacao da divergéncia genética (Cruz et al., 2014).

A escolha de genitores de feijao comum por meio de modelos preditivos com base na distancia
genética tem sido relatada por diversos autores (Barelli, et al., 2009; Stahelin et al., 2011;
Leite et al., 2015; Santos et al., 2015; Sebim et al., 2016). Segundo Barili et al. (2011) a
selecdao de genitores contrastantes aumenta a possibilidade de gerar combinacgdes hibridas
superiores.

Neste contexto, este trabalho tem por objetivo avaliar a divergéncia genética entre gendtipos
de feijao comum e sugerir combinagdes hibridas contrastantes para produzir recombinagoes
superiores.

2. Material e Métodos

A presente pesquisa foi realizada na area experimental do Centro de Pesquisa e Extensado da
Empresa Mato-grossense de Pesquisa, Assisténcia e Extensao Rural (EMPAER), localizada no
municipio de Caceres-MT (16°13'42"S e 57°40'05”W), com altitude de 118 m. O solo é
classificado como Argissolo Vermelho Amarelo Eutréfico Chernossolico (Arantes et al., 2012).
Segundo a classificacao de Kopeen, a regido apresenta clima tropical quente e umido (Awa),
com duas estacdes bem distintas, periodo de chuva de outubro a margo e regime de seca de
abril a novembro (Neves et al., 2011).

Foram avaliados 21 gendtipos de feijoeiro de diferentes grupos comerciais, sendo nove do
grupo Carioca (BRS Estilo, BRS Horizonte, BRS Requinte, BRS 9435 Cometa, BRS Pontal, BRS
Pérola, VC6, BRS MG Majestoso e IPR Tangara) cinco do grupo Preto (BRS Campeiro, BRS
Valente, BRS Esplendor, BRS Grafite e BRS Supremo) dois do grupo Roxo (CNFRX 10531 e BRS
Timbo) dois Manteigao tipo rajado (Irai e BRS Radiante) e um do grupo dos seguinte grupos:
Manteigao tipo jalo (Jalo Precoce), Rosinha (BRS Vereda) e Roxinho (BRS Pitanga).
Excetuando o gendtipo IPR Tangara que foi cedido pelo Instituto Agrondmico do Parana
(IAPAR), todos os demais procedem do banco de Germoplasma do Centro Nacional de Pesquisa
Arroz e Feijao (CNPAF/EMBRAPA).

O delineamento experimental adotado foi o de blocos casualizados, com trés repeticoes. As
parcelas foram compostas por quatro fileiras de plantas, com 4 m de comprimento, e
espacamento de 0,50 m entre si. A area util foi formada pelas duas fileiras centrais. A
semeadura foi realizada de forma convencional no dia 09 de maio de 2008, adotando-se a



densidade de 12 plantas por metro linear. Previamente a semeadura, foi realizada adubacao
baseada na analise quimica do solo, com aplicacao de 20, 90 e 48 Kg/ha-1 de N, P205 e K20,
respectivamente. Devido a época de plantio caracterizar-se como irrigado no Estado de Mato
Grosso, foi utilizado o sistema de irrigacdao para evitar o déficit hidrico. Os tratos culturais foram
realizados de maneira que a cultura nao sofresse competicao de plantas daninhas, pragas e
doencas.

Foram avaliados os seguintes caracteres agronomicos: altura média da planta (ALTP) expressa
em cm, obtida pela medicao, da base do solo até o apice da planta, em uma amostra aleatéria
de cinco plantas por parcela; diametro médio de caule (DMC) expresso em cm, obtido pela
medicao da base do caule, em uma amostra aleatéria de cinco plantas por parcela; altura
média da insercao da primeira vagem (ALTINSV) expressa em cm, obtido pela medicao da base
do solo até a insercao da primeira vagem, de uma amostra aleatéria de cinco plantas por
parcela; comprimento longitudinal médio das vagens (CLMV) expresso em cm, obtido pela
medicdo, de uma extremidade longitudinal a outra da vagem, em uma amostra aleatéria de
cinco vagens, (imaturas, mas completamente desenvolvidas) por parcela; e peso médio de
sementes (PMS), expresso em gramas, obtido pela pesagem da amostra de 100 graos por
parcela.

Os dados obtidos para cada caracteristica foram submetidos a analise de variancia com a
comparacao das médias realizada pelo teste de Scott e Knott a 5 % de probabilidade,
considerando o efeito do gendtipo como fixo. Para a avaliacdao da variabilidade genética total
existente entre os gendtipos, foi utilizada analise multivariada, com base na distancia
generalizadas de Mahalanobis. No estudo de divergéncia genética, foram utilizados os métodos
aglomerativos de otimizacao de Tocher e Hierarquico "UPGMA" e calculado o coeficiente de
correlacao cofenética (r) e analises de variaveis candnicas, fundamentados na distancia
generalizada de Mahalanobis como medida de dissimilaridade. Todas as analises foram
realizadas utilizando os recursos computacionais do software Genes (Cruz, 2013).

3. Resultados e Discussao

A tabela 1 apresenta o resumo das analises da variancia dos caracteres agrondmicos avaliados
nos 21 genodtipos de feijao comum, onde todos os caracteres avaliados apresentaram diferencga
significativa entre os gendtipos ao nivel de 1 % de probabilidade pelo teste F, excetuando a
caracteristicas ALTINSV que apresentou significancia ao nivel de 5 % de probabilidade. Estes
resultados, demostram a existéncia da variabilidade entre os gendtipos, sugerindo que tais
materiais podem ser explorados quanto a selecao de genitores para hibridagao objetivando
ganhos genéticos em programas de melhoramento. Como apontando por Cruz et al. (2014), a
existéncia de variabilidade em uma populacdo é fator determinante para o sucesso em qualquer
programa de melhoramento.

Tabela 1. Resumo da andlise de variancia, com base na média das cinco caracteristicas
agrondmicas avaliadas, nos 21 gendtipos de feijoeiro, no municipio de Caceres-Mato Grosso, 2008.



Quadrados Médios

FV GL ALTP DMC ALTINSV CLMV PMS

Blocos 2 73,7225 0,0024 23,3152 0,6322 6,0084

Tratamentos 20 104,2502%* 0,01772%# 242231* 2,7570%* 80,9090**

Residuo 40 19,9545 0,0056 11,6755 0,2904 7,0434

Média 59,50 0,79 19,94 10,65 21,79

CV(%) 7,51 9.49 17,14 5,06 12,18

2 34,75 0,0057 8,07 0,92 26,97
/

) 28,10 0,0039 4,18 0,82 24 62
g

52 6,65 0,0019 3,89 0,097 2,35
€

H2 80.85 67.24 51.80 89.46 01.29

CV, 8,91 7,85 10,26 8,52 22,78

1,19 0,83 0,60 1,68 1,87

Iy

** e * significativos a 1 e 5% de probabilidade, respectivamente, pelo teste F.

ALTP = altura média da planta; DMC = didmetro médio de caule; ALTINSV = altura de insergdo da
primeira vagem; CLMV = comprimento longitudinal médio das vagens; PMS = peso médio de sementes.

6}, Gz, &, = estimativas das variancias fenotipica, ambiental e genotipica, respectivamente.

H* = herdabilidade; CV, = coeficiente de variagdo genético; Iy - indice de variagéo.

Os valores do coeficiente de variacdo experimental da analise de varidancia conjunta oscilaram
de 7,51% (Caracteristica ALTP) a 17,14 % (caracteristica ALTINSV) (Tabela 1), o que de acordo
com Pimentel Gomes (1985), estes coeficientes de variagcao sao considerados baixos (inferiores
a 10 %) e médios (10 a 20 %). Desta maneira, esses resultados indicam boa precisao
experimental em relacao a todos os caracteres avaliados na presente pesquisa. Resultados
semelhantes para os coeficientes de variagao aos encontrados nesta pesquisa foram obtidos por
Coelho et al. (2010), para as caracteristicas DMC, ALTINSV e CLMV e por Leite et al. (2015),
para as caracteristicas ALTP e PMS.

As estimativas de alguns parametros genéticos, sao importantes para a definicao das
estratégias de melhoramento e para a identificagdo de gendtipos superiores em relacao as
caracteristicas que se pretende melhorar. Percebe-se que para todos os caracteres avaliados os
valores estimados para a variancia fenotipica (02F) foram préximos ao obtidos para a variagao
genética (02G) e ambos superiores aos valores observados para a variacao ambiental (02E)
(Tabela 1). Estes resultados indicam maior influéncia dos componentes genéticos quando
comparados com o ambiental na expressao dos caracteres. Tal fato é confirmado pelas
estimativas da herdabilidade com valores variando de 51.80% para ALTINSV a 91.29 % para
PMS. Isso sugere a possibilidade de progresso genético com a selecdo desses caracteres, uma
vez que segundo Bueno (2006), a partir de 50 % se é possivel realizar a manipulacao da

herdabilidade.

Fato relevante observado nesta presente pesquisa foi a magnitude do indice de variacao (IV)
superiores a 1,0 para os caracteres ALTP, CLMV e PMS. Este indice auxilia na deteccao de
variabilidade genética em uma populacdo e representa a relagao entre o coeficiente de variacao
genética e o coeficiente de variacao experimental (Foltran et al., 1993). Segundo Vencovsky
(1987) quando essa relacao é igual ou maior que 1,0, a condicdo é altamente favoravel para a

selecao.

Os resultados para as médias dos 21 gendtipos demostraram diferencas significativa ao nivel de
5% para as caracteristicas ALTP, DMC, CLMV E PMS, apenas a caracteristica ALTINSV nao
apresentou diferenca estatistica (Tabela 2). Resultados semelhantes foram observados por
Bonett et al. (2006) na avaliacao de 58 acessos crioulas de feijao e cinco cultivares, por 11



caracteres morfoagronomicos, em que apenas a caracteristica ALTINSV nao apresentou
diferenca estatistica.

Em relacdo a caracteristica ALTP, os melhores valores ficaram entre 58,07 a 67,00 cm, sendo
obtidos pelos seguintes gendtipos (BRS Estilo, BRS Horizonte, BRS Vereda, CNFRX 10531, BRS
Valente, BRS Timbd, BRS Requinte, BRS 9435 Cometa, BRS Esplendor, Pérola, BRS Grafite, VC
6, BRS Supremo, BRS Majestoso, IPR Tangara), em que 0os mesmos nao apresentaram
diferencas estatisticas entre si. Em pesquisa realizada por Salgado et al. (2011) avaliando o
comportamento de cultivares de feijao comum no periodo da entressafra na regidao sul do
Estado do Tocantins as cultivares BRS Esplendor, BRS Majestoso e a linhagem VC 6
apresentaram altura superiores com 71,55, 78,66 e 85,55 cm, respectivamente. De acordo com
Simone et al. (1992) valores ideais para colheita mecanizada é acima de 50 cm, desta maneira
todos os gendtipos avaliados neste estudo apresentam valores satisfatdrios para esta
caracteristica.

Para a caracteristica DMC os maiores valores médios foram obtidos pelos gendtipos (BRS Estilo,
BRS Horizonte, BRS Vereda, BRS Valente, Irai, BRS Requinte, BRS 9435 Cometa, BRS
Esplendor, BRS Pitanga, Pérola, BRS Grafite, VC 6, BRS Supremo, BRS Majestoso, IPR Tangara)
com variacao entre 0,77 a 0,93 cm (Tabela 2). Esses resultados sao superiores ao obtidos por
Rocha et al. (2009), com a cultivar Pérola (0,68 cm) nos anos agricolas de 2006/07 e 2007/08
em pesquisa realizadas em Lages, SC e por Oliveira et al. (2012) avaliando o potencial
produtivo de gendétipos de feijdo comum em fungao do estresse de fésforo no Estado do
Tocantins para a cultivar BRS-Requinte (0,46 cm).

Quanto a altura de insercao da primeira vagem os genétipos apresentaram valores variando
entre 15,23 a 29,43 cm e nao apresentaram diferencas significativas entre eles (Tabela 2).
Oliveira et al. (2014) destaca que os valores para esta caracteristica sao considerados
satisfatérios quando estdo acima de 12 cm, pois facilita a colheita mecanizada, neste sentido,
todos os gendtipos avaliados nesta pesquisa apresentam altura de insercao da primeira vagem
aceitaveis.

Para a caracteristica comprimento longitudinal médio das vagens, os gendtipos Jalo Precoce,
Irai e BRS Radiante, foram os superiores com valores de 13,13, 12,33 e 12,29 cm,
respectivamente (Tabela 2). Os mesmos gendtipos supracitados apresentaram também maior
peso médio de sementes com 32,95, 33,87 e 32,80 g, respectivamente. Resultados
semelhantes foram obtidos por Leite et al. (2015), em gque estes gendtipos estdo entre os que
se sobressairam para esta caracteristica e por Santos et al. (2011) com os genétipos Irai e BRS
Radiante.

Tabela 2. Andlise comparativa de médias dos 21 gendtipos de feijoeiro em relagao
as cinco caracteristicas avaliadas, Caceres-Mato Grosso, 2008.

Médial/ das caracteristicas avaliadas2/

Genotipos3/ ALTP DMC ALTINSV CLMV PMS
1 62,27 a 0,91 a 19,07 a 9,62 c 19,32 c
2 66,00 a 0,81 a 18,73 a 11,02 b 20,58 b
3 62,67 a 0,82 a 29,43 a 10,76 b 19,17 c
4 54,27 b 0,70 b 21,17 a 10,07 c 21,88 b

5 59,07 a 0,73 b 21,18 a 10,51 b 21,30 b



6 62,73 a 0,93 a 21,33 a 9,44 c 18,45 c

7 58,07 a 0,70 b 20,57 a 10,16 c 17,67 c
8 49,07 b 0,77 a 20,20 a 12,29 a 32,95 a
9 48,13 b 0,71 b 15,90 a 13,13 a 33,87 a
10 62,80 a 0,80 a 15,23 a 10,51 b 17,68 c
11 66,80 a 0,83 a 17,00 a 10,65 b 19,33 c
12 60,73 a 0,79 a 20,50 a 9,79 c 15,83 c
13 54,60 b 0,67 b 18,67 a 10,18 c 19,20 c
14 53,53 b 0,65b 21,83 a 12,33 a 32,80 a
15 49,67 b 0,83 a 18,87 a 9,46 c 17,32 c
16 64,40 a 0,82 a 18,07 a 11,11 b 22,80 b
17 62,80 a 0,85 a 20,83 a 10,42 b 22,37 b
18 60,00 a 0,83 a 21,00 a 10,53 b 21,23 b
19 67,00 a 0,84 a 21,27 a 9,89 c 18,60 c
20 58,87 a 0,78 a 18,33 a 10,59 b 20,75 b
21 66,07 a 0,84 a 19,57 a 11,11 b 24,42 b

1/Médias seguidas de mesma letra nao diferem significativamente a 5% de
probabilidade pelo teste Scott Knott.

2/ALTP = altura média da planta; DMC = diametro médio de caule; ALTINSV = altura de
insercdo da primeira vagem; CLMV = comprimento longitudinal médio das vagens; PMS
= peso médio de sementes.

3/(1) BRS Estilo, (2) BRS Horizonte, (3) BRS Vereda, (4) BRS Campeiro, (5) CNFRX
10531, (6) BRS Valente, (7) BRS Timbo, (8) Irai, (9) Jalo Precoce, (10) BRS Requinte,
(11) BRS 9435 Cometa, (12) BRS Esplendor, (13) BRS Pontal, (14) BRS Radiante, (15)
BRS Pitanga, (16) Pérola, (17) BRS Grafite, (18)VC 6, (19) BRS Supremo, (20) BRS
Majestoso, (21) IPR Tangara.

Na analise do agrupamento dos gendtipos pelo método de otimizacao de Tocher, fundamentado
na matriz de dissimilaridade utilizando a distancia generalizada de Mahalanobis (DZ2ii") obteve-
se a formacdo de seis grupos (Tabela 3). O grupo I apresentou o maior niumero de genétipos
contendo 52,38 %, dos gendtipos avaliados. Todos os gendtipos deste grupo apresentaram
altura de insercao da primeira vagem variando de 15,23 cm (BRS Requinte) a 21,27 cm (BRS
Supremo) e comprimento longitudinal médio das vagens entre 9,89 cm (BRS Majestoso) e
11,11 cm (BRS 9435 Cometa e IPR Tangard). O grupo II englobou os gendtipos com baixo peso
de sementes com valores de 19,32, 18,45 e 15,83 g, sendo composto pelos gendtipos BRS



Estilo, BRS Valente e BRS Esplendor, respectivamente.

Tabela 3. Grupo de gendtipos de feijoeiro com padrdes similares, estabelecido pelo método
de Tocher, utilizando a Distancia Generalizada de Mahalanobis (D2ii") como medida de dissimilaridade,
Caceres-Mato Grosso.

Group Genotypes?
I 17, 18, 20, 5, 16, 2, 21, 11,10, 19e 7
I1 1,6e12
ITI 4e1l3
IV 8, 9e14
Vv 3
VI 15

1/(1) BRS Estilo, (2) BRS Horizonte, (3) BRS Vereda, (4) BRS Campeiro, (5) CNFRX 10531, (6) BRS Valente,
(7) BRS Timbd, (8) Irai, (9) Jalo Precoce, (10) BRS Requinte, (11) BRS 9435 Cometa, (12) BRS Esplendor,
(13) BRS Pontal, (14) BRS Radiante, (15) BRS Pitanga, (16) Pérola, (17) BRS Grafite, (18)VC 6,

(19) BRS Supremo, (20) BRS Majestoso, (21) IPR Tangara.

Ja o grupo III foi formado pelos gendtipos BRS Campeiro e BRS Pontal, tais gendtipos
apresentaram valores muitos préximos para as caracteristicas DMC e CLMV com 0,70 cm e 0,67
cm para DMC e 10,07 cm e 10,18 cm para CLMV, respectivamente. No Grupo IV concentrou os
genotipos de origem Andina, destacam-se no quesito similaridade quanto as caracteristicas
comprimento longitudinal médio das vagens e peso médio de sementes em que obtiveram as
maiores médias dentro todos os gendtipos avaliados.

Os grupos V e VI foram os menores grupos, sendo composto por apenas um genodtipo BRS
Vereda e BRS Pitanga, respectivamente. A separacao destes gendtipos deve-se ao fato do BRS
Vereda apresentar altura de insercao da primeira vagem superior aos demais genétipos
avaliados (29,43 cm) e o BRS Pitanga apresentou baixo CLMV (9,46 cm) e ALTP (49,67 cm).

De acordo com o dendrograma obtido pelo método hierarquico UPGMA (Figura 1), os
genotipos foram reunidos em trés grupos com subdivisoes para o grupo I e II, sendo que o
grupo I foi composto por quatro subdivisdes, em que os gendtipos BRS Grafite, VC 6, CNFRX
10531 e BRS Majestoso constituiram o subgrupo I-A, os gendtipos BRS Timbd, BRS Pontal e
BRS Campeiro o subgrupo I-B, os gendtipos Pérola, IPR Tangara, BRS Horizonte, BRS 9435
Cometa e BRS Requinte o subgrupo I-C e, o gendtipo BRS Vereda isolado no subgrupo I-D; o
Grupo II composto por duas subdivisdes, os gendétipos BRS Estilo, BRS Valente, BRS Esplendor
e BRS Supremo no subgrupo II-A, e o gendtipo BRS Pitanga isolado no subgrupo II-B; o Grupo
IIT composto pelos genodtipos Irai, BRS Radiante e Jalo Precoce. A alta correlagao cofenética
(0,91) mostra a consisténcia da analise de agrupamento em relacao a matriz de
dissimilaridade
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Figura 1. Dendrograma ilustrativo da divergéncia genética entre 21 gendtipos de feijoeiro,
obtido pelo método de ligagdes médias (UPGMA), utilizando a Distancia Generalizada
de Mahalanobis (D2ii") como medida de dissimilaridade. *R: Correlacdo cofenética.

Os métodos aglomerativos de otimizagao Tocher e Hierarquico UPGMA, foram parcialmente
similares, ficando evidente a divisao dos grupos em relagdo ao grupo génico de origem, pois em
ambos os agrupamentos os genotipos de feijao de origem Andina estdao em um grupo isolado
em relacdo aos genodtipos de origem Mesoamericana. A separacao de gendtipos de acordo com
o centro de origem também foi evidenciada em pesquisas realizadas por Barelli et al. (2009).
Os genotipos BRS Vereda e BRS Pitanga, que formavam grupos isolados pelo método de Tocher,
guando realocados para grupos maiores pelo método UPGMA, formaram subgrupos
isoladamente em seus respectivos grupos.

Em relacdo a divergéncia entre os métodos aglomerativos ocorreu a realocacao dos gendtipos
do Grupo III pelo método de Tocher para o subgrupo I-B; realocacdao do gendtipo BRS Supremo
do Grupo I (Tocher) para o subgrupo II-A (UPGMA), os gendtipos BRS Vereda (Grupo V -
Tocher) e BRS Pitanga (Grupo VI - Tocher) deixaram de constituir grupos isolados, sendo



realocados para o subgrupo II-B e subgrupo I-D (UPGMA), respectivamente.

Analisando a divergéncia genética com base nas variaveis candnicas (Tabela 4), verificou-se
gue as duas primeiras variaveis foram capazes de explicar 89,76% da variacao total. Segundo
Cruz et al. (2014), para que haja uma boa interpretacdo da variabilidade entre os gendtipos é
necessaria que as duas primeiras variaveis candnicas permitam estimativas minimas de 80% da
variacao total contida no conjunto de caracteres. Assim, conforme apontando pelos autores
citados acima é possivel explicar de maneira satisfatoria e confiavel a variabilidade dos
genotipos da presente pesquisa em um grafico no plano bidimensional com grau desprezivel de
distorcdo provocada pelas distancias entre os genodtipos. Resultados semelhantes foram
observados por Barelli et al. (2009) em que as duas primeiras variaveis candnicas explicaram
81,90 % da variacao total. Resultados diferentes foram obtidos por Cabral et al. (2011), em
gue se precisou de trés variaveis candnicas para explicar 82,16 % da variagao total.

Tabela 4. Autovalores (Ai) correspondentes as porcentagens de variagao, explicadas pelas Variaveis
Canonicas (VCi), e coeficientes de ponderacao (autovetores) de cinco caracteristicas, avaliadas em
21 genodtipos de feijoeiro, Caceres-Mato Grosso, 2008.

Autovalores Coeficientes de Ponderagao Associados1
VCi Ai Ai % % ALTP DMC ALTINSV CLMV PMS
VC1 11,7262 78,16 78,16 -0,7736 -1,2726 0,00761 1,40725 0,35662
VC2 1,7405 11,60 89,76 0,2222 -0,6153 -0,11827 1,0612 -0,04983
VC3 0,7674 511 94,87 -0,2108 11,6534 0,13391 -0,17747 = 0,11622
VC4 0,6546 4,36 99,23 0,06206 -6,3982 0,21251 0,1134 -0,1137
VC5 0,1149 0,77 100 -06103 3,41423 0,03238 0,97094 @ -0,18683

1/ALTP = altura média da planta; DMC = diametro médio de caule;
ALTINSV = altura de insergao da primeira vagem;
CLMV = comprimento longitudinal médio das vagens;
PMS = peso médio de sementes.

Os grupos formados por meio da dispersao grafica no espaco bidimensional dos 21 gendtipos,
utilizando-se a primeira e a segunda variaveis canodnicas (Figura 2), estdo em acordo com os
grupos obtidos pelos métodos de otimizacdao de Tocher (Tabela 3) e método hierarquico UPGMA
(Figura 1), em que é possivel observar novamente a separacao dos gendtipos de acordo com
grupo génico Andino e Mesoamericano, e a similaridade entre alguns gendtipos dentro destes
dois grupos.
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Figura 2. Dispersao grafica dos escores, em relacdo aos dois eixos representativos das duas
primeiras variaveis candnicas (VC1 e VC2), obtidas de cinco caracteristicas avaliadas
em 21 gendtipos de feijoeiro, Caceres-MT.

Baseando-se na anadlise de agrupamento das médias, juntamente com os agrupamentos
estabelecidos pelo método de Tocher, UPGMA e varidveis candnicas, é possivel inferir sobre
quais serao os cruzamentos promissores e quais poderao resultar restrita variabilidade nas
geracoes segregantes. Segundo Barili et al. (2011), quanto maior o grau de divergéncia entre
0s genitores, maior sera a variabilidade resultante na populagdo segregante, e maior é a
probabilidade de reagrupar os alelos em novas combinagdes favoraveis.

A obtencdo de populacdes superiores € um dos principais objetivos dos programas de
melhoramento, neste sentido, a escolha de gendétipos com maior dissimilaridade e com médias
elevadas para os caracteres avaliados, possibilita ter uma predicao da obtencao de segregantes
promissoras. As combinacdes que atendem a estes principios dentro dos gendtipos avaliados
sdo: BRS Majestoso x Irai, BRS Majestoso x Jalo Precoce, BRS Majestoso x BRS Radiante, BRS
Grafite x Irai, VC 6 x Jalo Precoce e BRS Horizonte x BRS Radiante.

4. Conclusao

Os genotipos avaliados apresentam variabilidade genética e potencial para o melhoramento
genético.

populacoes segregantes promissoras podem ser obtidas com as hibridagdes entre os seguintes
genotipos: “"BRS Majestoso x Irai ”, "BRS Majestoso x Jalo Precoce”, "BRS Majestoso x BRS
Radiante”, “"BRS Grafite x Irai”, “VC 6 x Jalo Precoce” e "BRS Horizonte x BRS Radiante”.
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