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RESUMO:
Esta pesquisa teve como objetivo avaliar a divergência
genética entre 21 genótipos de feijão e sugerir
combinações híbridas superiores. O delineamento
experimental utilizado foi de blocos ao acaso com três
repetições. Os dados foram submetidos a análise de
variância, teste de Scott e Knott, métodos
aglomerativos de otimização de Tocher e Hierárquico
UPGMA e variáveis canônicas, fundamentados na
distância generalizada de Mahalanobis. Genótipos
superiores podem ser obtidos a partir das hibridações:
BRS Majestoso x Iraí, BRS Majestoso x Jalo Precoce,
BRS Majestoso x BRS Radiante, BRS Grafite x Iraí, VC 6
x Jalo Precoce e BRS Horizonte x BRS Radiante. 
Palavras-chave: melhoramento de plantas,
dissimilaridade; análise 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 Iraí, BRS Majestoso x Jalo Precoce, BRS Majestoso x
BRS Radiante, BRS Grafite x Iraí, VC 6 x Jalo Precoce e
BRS Horizonte x BRS Radiante 
Keywords: plant breeding, dissimilarity; multivariate
analysis.

1. Introdução
O feijão comum (Phaseolus vulgaris L.) é produzido em praticamente todo o território brasileiro,
constitui-se como uma das principais fontes de proteínas e de aminoácidos essências na dieta
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da população 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 têm sido subdivididos dentro
de raças, baseados principalmente em avaliações morfológicas, agronômicas e bioquímicas
(Singh et al., 1991).
Segundo Rocha et al. (2014), a existência desta variabilidade genética dentro e entre estes
grupos é fundamental para o sucesso em programas de melhoramento de plantas autógamas,
tendo em vista que o conhecimento desta variabilidade viabiliza o emprego de técnicas que
possibilitam a identificação de genótipos superiores capazes de gerar progênies com as
características desejadas.
A identificação da divergência genética para a seleção de genótipos superiores pode ser
realizada de várias maneiras, dentre elas destaca-se as técnicas biométricas, podendo ser
utilizada de forma quantitativa ou preditiva. Na primeira temos como exemplo a análise
dialélica, na qual é necessário realizar o cruzamento entre os genitores e posteriormente avaliar
todas as combinações híbridas. No entanto, a necessidade de avaliações de p genitores e de
todas suas combinações híbridas p(p-1)/2, pode se tornar onerosa e de difícil execução,
principalmente quando o valor de p é elevado (Cruz et al., 2014).
Já a segunda temos os métodos preditivos da divergência entre genitores, que dispensam a
obtenção prévia das combinações hibridas devido considerar as diferenças agronômicas,
morfológicas, fisiológicas ou moleculares, entre outras, exibidas pelos genitores na
determinação da divergência genética (Cruz et al., 2014).
A escolha de genitores de feijão comum por meio de modelos preditivos com base na distância
genética tem sido relatada por diversos autores (Barelli, et al., 2009; Stähelin et al., 2011;
Leite et al., 2015; Santos et al., 2015; Sebim et al., 2016). Segundo Barili et al. (2011) a
seleção de genitores contrastantes aumenta a possibilidade de gerar combinações híbridas
superiores.
Neste contexto, este trabalho tem por objetivo avaliar a divergência genética entre genótipos
de feijão comum e sugerir combinações híbridas contrastantes para produzir recombinações
superiores.

2. Material e Métodos
A presente pesquisa foi realizada na área experimental do Centro de Pesquisa e Extensão da
Empresa Mato-grossense de Pesquisa, Assistência e Extensão Rural (EMPAER), localizada no
município de Cáceres-MT (16°13'42”S e 57°40'05”W), com altitude de 118 m. O solo é
classificado como Argissolo Vermelho Amarelo Eutrófico Chernossólico (Arantes et al., 2012).
Segundo a classificação de Köpeen, a região apresenta clima tropical quente e úmido (Awa),
com duas estações bem distintas, período de chuva de outubro a março e regime de seca de
abril a novembro (Neves et al., 2011).
Foram avaliados 21 genótipos 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 Tangará) cinco do grupo Preto (BRS Campeiro, BRS
Valente, BRS Esplendor, BRS Grafite e BRS Supremo)  dois do grupo Roxo (CNFRX 10531 e BRS
Timbó) dois Manteigão tipo rajado (Iraí e BRS Radiante) e um do grupo dos seguinte grupos:
Manteigão tipo jalo (Jalo Precoce),  Rosinha  (BRS Vereda) e Roxinho (BRS Pitanga).
Excetuando o genótipo IPR Tangará que foi cedido pelo Instituto Agronômico do Paraná
(IAPAR), todos os demais procedem do banco de Germoplasma do Centro Nacional de Pesquisa
Arroz e Feijão (CNPAF/EMBRAPA).  
O delineamento experimental adotado foi o de blocos casualizados, com três repetições. As
parcelas foram compostas por quatro fileiras de plantas, com 4 m de comprimento, e
espaçamento de 0,50 m entre si. A área útil 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 adubação
baseada na análise química do solo, com aplicação de 20, 90 e 48 Kg/ha-1 de N, P2O5 e K2O,
respectivamente. Devido a época de plantio caracterizar-se como irrigado no Estado de Mato
Grosso, foi utilizado o sistema de irrigação para evitar o déficit hídrico. Os tratos culturais foram
realizados de maneira que a cultura não sofresse competição de plantas daninhas, pragas e
doenças.
Foram avaliados os seguintes caracteres agronômicos: altura média da planta (ALTP) expressa
em cm, obtida pela medição, da base do solo até o ápice da planta, em uma amostra aleatória
de cinco plantas por parcela; diâmetro médio de caule (DMC) expresso em cm, obtido pela
medição da base do caule, em uma amostra aleatória de cinco plantas por parcela; altura
média da inserção da primeira vagem (ALTINSV) expressa em cm, obtido pela medição da base
do solo até a inserção da primeira vagem, de uma amostra aleatória de cinco plantas por
parcela; comprimento longitudinal médio das vagens (CLMV) expresso em cm, obtido pela
medição, de uma extremidade longitudinal a outra da vagem, em uma amostra aleatória 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 grãos por
parcela.
Os dados obtidos para cada característica foram submetidos à análise de variância com a
comparação das médias realizada pelo teste de Scott e Knott a 5 % de probabilidade,
considerando o efeito do genótipo como fixo. Para a avaliação da variabilidade genética total
existente entre os genótipos, foi utilizada análise multivariada, com base na distância
generalizadas de Mahalanobis. No estudo de divergência genética, foram utilizados os métodos
aglomerativos de otimização de Tocher e Hierárquico “UPGMA” e calculado o coeficiente de
correlação cofenética (r) e análises de variáveis canônicas, fundamentados na distância
generalizada de Mahalanobis como medida de dissimilaridade. Todas as análises foram
realizadas utilizando os recursos computacionais do software Genes (Cruz, 2013).

3. Resultados e Discussão
A tabela 1 apresenta o resumo das análises da variância dos caracteres agronômicos avaliados
nos 21 genótipos de feijão comum, onde todos os caracteres avaliados apresentaram diferença
significativa entre os genótipos ao nível de 1 % de probabilidade pelo teste F, excetuando a
características ALTINSV que apresentou significância ao nível de 5 % de probabilidade. Estes
resultados, demostram a existência da variabilidade entre os genótipos, sugerindo que tais
materiais podem ser explorados quanto a seleção de genitores para hibridação objetivando
ganhos genéticos em programas de melhoramento. Como apontando por Cruz et al. (2014), a
existência de variabilidade em uma população é fator determinante para o sucesso em qualquer
programa de melhoramento.

Tabela 1. Resumo da análise de variância, com base na média das cinco características 
agronômicas avaliadas, nos 21 genótipos de feijoeiro, no município de Cáceres-Mato Grosso, 2008.



Os valores do coeficiente de variação experimental da análise de variância conjunta oscilaram
de 7,51% (Característica ALTP) a 17,14 % (característica ALTINSV) (Tabela 1), o que de acordo
com Pimentel Gomes (1985), estes coeficientes de variação são considerados baixos (inferiores
a 10 %) e médios (10 a 20 %). Desta maneira, esses resultados indicam boa precisão
experimental em relação a todos os caracteres avaliados na presente pesquisa. Resultados
semelhantes para os coeficientes de variação aos encontrados nesta pesquisa foram obtidos por
Coelho et al. (2010), para as características DMC, ALTINSV e CLMV e por Leite et al. (2015),
para as características ALTP e PMS.
As estimativas de alguns parâmetros genéticos, são importantes para a definição das
estratégias de melhoramento e para a identificação de genótipos superiores em relação às
características que se pretende melhorar. Percebe-se que para todos os caracteres avaliados os
valores estimados para a variância fenotípica (σ²F) foram próximos ao obtidos para a variação
genética (σ²G) e ambos superiores aos valores observados para a variação ambiental (σ²E)
(Tabela 1). Estes resultados indicam maior influência dos componentes genéticos quando
comparados com o ambiental na expressão 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 seleção desses caracteres, uma
vez que segundo Bueno (2006), a partir de 50 % se é possível realizar a manipulação da
herdabilidade.
Fato relevante observado nesta presente pesquisa foi à magnitude do índice de variação (IV)
superiores a 1,0 para os caracteres ALTP, CLMV e PMS. Este índice auxilia na detecção de
variabilidade genética em uma população e representa a relação entre o coeficiente de variação
genética e o coeficiente de variação experimental (Foltran et al., 1993). Segundo Vencovsky
(1987) quando essa relação é igual ou maior que 1,0, a condição é altamente favorável para a
seleção.
Os resultados para as médias dos 21 genótipos demostraram diferenças significativa ao nível de
5% para as características ALTP, DMC, CLMV E PMS, apenas a característica ALTINSV não
apresentou diferença estatística (Tabela 2). Resultados semelhantes foram observados por
Bonett et al. (2006) na avaliação de 58 acessos crioulas de feijão e cinco cultivares, por 11



caracteres morfoagronômicos, em que apenas a característica ALTINSV não apresentou
diferença estatística.
Em relação a característica ALTP, os melhores valores ficaram entre 58,07 a 67,00 cm, sendo
obtidos pelos seguintes genótipos (BRS Estilo, BRS Horizonte, BRS Vereda, CNFRX 10531, BRS
Valente, BRS Timbó, BRS Requinte, BRS 9435 Cometa, BRS Esplendor, Pérola, BRS Grafite, VC
6, BRS Supremo, BRS Majestoso, IPR Tangará), em que os mesmos não apresentaram
diferenças estatísticas entre si. Em pesquisa realizada por Salgado et al. (2011) avaliando o
comportamento de cultivares de feijão comum no período da entressafra na região 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 genótipos avaliados neste estudo apresentam valores satisfatórios para esta
característica.
Para a característica DMC os maiores valores médios foram obtidos pelos genótipos (BRS Estilo,
BRS Horizonte, BRS Vereda, BRS Valente, Iraí, BRS Requinte, BRS 9435 Cometa, BRS
Esplendor, BRS Pitanga, Pérola, BRS Grafite, VC 6, BRS Supremo, BRS Majestoso, IPR Tangará)
com variação entre 0,77 a 0,93 cm (Tabela 2). Esses resultados são superiores ao obtidos por
Rocha et al. (2009), com a cultivar Pérola (0,68 cm) nos anos agrícolas de 2006/07 e 2007/08
em pesquisa realizadas em Lages, SC e por Oliveira et al. (2012) avaliando o potencial
produtivo de genótipos de feijão comum em função do estresse de fósforo no Estado do
Tocantins para a cultivar BRS-Requinte (0,46 cm).
Quanto à altura de inserção da primeira vagem os genótipos apresentaram valores variando
entre 15,23 a 29,43 cm e não apresentaram diferenças significativas entre eles (Tabela 2). 
Oliveira et al. (2014) destaca que os valores para esta característica são considerados
satisfatórios quando estão acima de 12 cm, pois facilita a colheita mecanizada, neste sentido,
todos os genótipos avaliados nesta pesquisa apresentam altura de inserção da primeira vagem
aceitáveis.
 Para a característica comprimento longitudinal médio das vagens, os genótipos Jalo Precoce,
Iraí e BRS Radiante, foram os superiores com valores de 13,13, 12,33 e 12,29 cm,
respectivamente (Tabela 2). Os mesmos genótipos 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 que estes genótipos estão entre os que
se sobressaíram para esta característica e por Santos et al. (2011) com os genótipos Iraí e BRS
Radiante.

Tabela 2. Análise comparativa de médias dos 21 genótipos de feijoeiro em relação 
às cinco características avaliadas, Cáceres-Mato Grosso, 2008.

Média1/ das características avaliadas2/

Genótipos3/ 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 0,65 b 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 não diferem significativamente a 5% de
probabilidade pelo teste Scott Knott. 
2/ALTP = altura média da planta; DMC = diâmetro médio de caule; ALTINSV = altura de
inserção 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 Timbó, (8) Iraí, (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 Tangará.

Na análise do agrupamento dos genótipos pelo método de otimização de Tocher, fundamentado
na matriz de dissimilaridade utilizando a distância generalizada de Mahalanobis (D2ii’) obteve-
se a formação de seis grupos (Tabela 3). O grupo I apresentou o maior número de genótipos
contendo 52,38 %, dos genótipos avaliados. Todos os genótipos deste grupo apresentaram
altura de inserção 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 Tangará). O grupo II englobou os genótipos com baixo peso
de sementes com valores de 19,32, 18,45 e 15,83 g, sendo composto pelos genótipos BRS



Estilo, BRS Valente e BRS Esplendor, respectivamente.

Tabela 3. Grupo de genótipos de feijoeiro com padrões similares, estabelecido pelo método 
de Tocher, utilizando a Distância Generalizada de Mahalanobis (D2ii’) como medida de dissimilaridade, 

Cáceres-Mato Grosso.

Group Genotypes¹

I 17, 18, 20, 5, 16, 2, 21, 11, 10, 19 e 7

II 1, 6 e 12

III  4 e 13

IV 8, 9 e 14

V 3

VI 15

¹/(1) BRS Estilo, (2) BRS Horizonte, (3) BRS Vereda, (4) BRS Campeiro, (5) CNFRX 10531, (6) BRS Valente, 
(7) BRS Timbó, (8) Iraí, (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 Tangará.

Já o grupo III foi formado pelos genótipos BRS Campeiro e BRS Pontal, tais genótipos
apresentaram valores muitos próximos para as características 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
genótipos de origem Andina, destacam-se no quesito similaridade quanto as características
comprimento longitudinal médio das vagens e peso médio de sementes em que obtiveram às
maiores médias dentro todos os genótipos avaliados.
Os grupos V e VI foram os menores grupos, sendo composto por apenas  um genótipo BRS
Vereda e BRS Pitanga, respectivamente. A separação destes genótipos deve-se ao fato do BRS
Vereda apresentar altura de inserção da primeira vagem superior aos demais genótipos
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 hierárquico UPGMA (Figura 1), os
genótipos foram reunidos em três grupos com subdivisões para o grupo I e II, sendo que o
grupo I foi composto por quatro subdivisões, em que os genótipos BRS Grafite, VC 6, CNFRX
10531 e BRS Majestoso constituíram o subgrupo I-A, os genótipos BRS Timbó, BRS Pontal e
BRS Campeiro o subgrupo I-B, os genótipos Pérola, IPR Tangará, BRS Horizonte, BRS 9435
Cometa e BRS Requinte o subgrupo I-C e, o genótipo BRS Vereda isolado no subgrupo I-D; o
Grupo II composto por duas subdivisões, os genótipos BRS Estilo, BRS Valente, BRS Esplendor
e BRS Supremo no subgrupo II-A, e o genótipo BRS Pitanga isolado no subgrupo II-B; o Grupo
III composto pelos genótipos Iraí, BRS Radiante e Jalo Precoce. A alta correlação cofenética
(0,91) mostra a consistência da análise de agrupamento em relação à matriz de
dissimilaridade  



Figura 1. Dendrograma ilustrativo da divergência genética entre 21 genótipos de feijoeiro, 
obtido pelo método de ligações médias (UPGMA), utilizando a Distância Generalizada 
de Mahalanobis (D2ii’) como medida de dissimilaridade. *R: Correlação cofenética.

Os métodos aglomerativos de otimização Tocher e Hierárquico UPGMA, foram parcialmente
similares, ficando evidente a divisão dos grupos em relação ao grupo gênico de origem, pois em
ambos os agrupamentos os genótipos de feijão de origem Andina estão em um grupo isolado
em relação aos genótipos de origem Mesoamericana.  A separação de genótipos de acordo com
o centro de origem também foi evidenciada em pesquisas realizadas por Barelli et al. (2009).
Os genótipos BRS Vereda e BRS Pitanga, que formavam grupos isolados pelo método de Tocher,
quando realocados para grupos maiores pelo método UPGMA, formaram subgrupos
isoladamente em seus respectivos grupos.
Em relação a divergência entre os métodos aglomerativos ocorreu a realocação dos genótipos
do Grupo III pelo método de Tocher para o subgrupo I-B; realocação do genótipo BRS Supremo
do Grupo I (Tocher) para o subgrupo II-A (UPGMA), os genótipos 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 divergência genética com base nas variáveis canônicas (Tabela 4), verificou-se
que as duas primeiras variáveis foram capazes de explicar 89,76% da variação total. Segundo
Cruz et al. (2014), para que haja uma boa interpretação da variabilidade entre os genótipos é
necessária que as duas primeiras variáveis canônicas permitam estimativas mínimas de 80% da
variação total contida no conjunto de caracteres. Assim, conforme apontando pelos autores
citados acima é possível explicar de maneira satisfatória e confiável a variabilidade dos
genótipos da presente pesquisa em um gráfico no plano bidimensional com grau desprezível de
distorção provocada pelas distâncias entre os genótipos. Resultados semelhantes foram
observados por Barelli et al. (2009) em que as duas primeiras variáveis canônicas explicaram
81,90 % da variação total. Resultados diferentes foram obtidos por Cabral et al. (2011), em
que se precisou de três variáveis canônicas para explicar 82,16 % da variação total.

Tabela 4.  Autovalores (λi) correspondentes às porcentagens de variação, explicadas pelas Variáveis 
Canônicas (VCi), e coeficientes de ponderação (autovetores) de cinco características, avaliadas em 

21 genótipos de feijoeiro, Cáceres-Mato Grosso, 2008.

 Autovalores  Coeficientes de Ponderação Associados1

VCi λi λi % % 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 5,11 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 = diâmetro médio de caule; 
ALTINSV = altura de inserção da primeira vagem; 

CLMV = comprimento longitudinal médio das vagens; 
PMS = peso médio de sementes.

Os grupos formados por meio da dispersão gráfica no espaço bidimensional dos 21 genótipos,
utilizando-se a primeira e a segunda variáveis canônicas (Figura 2), estão em acordo com os
grupos obtidos pelos métodos de otimização de Tocher (Tabela 3) e método hierárquico UPGMA
(Figura 1), em que é possível observar novamente a separação dos genótipos de acordo com
grupo gênico Andino e Mesoamericano, e a similaridade entre alguns genótipos dentro destes
dois grupos.



Figura 2. Dispersão gráfica dos escores, em relação aos dois eixos representativos das duas 
primeiras variáveis canônicas (VC1 e VC2), obtidas de cinco características avaliadas 

em 21 genótipos de feijoeiro, Cáceres-MT.

Baseando-se na análise de agrupamento das médias, juntamente com os agrupamentos
estabelecidos pelo método de Tocher, UPGMA e variáveis canônicas, é possível inferir sobre
quais serão os cruzamentos promissores e quais poderão resultar restrita variabilidade nas
gerações segregantes. Segundo Barili et al. (2011), quanto maior o grau de divergência entre
os genitores, maior será a variabilidade resultante na população segregante, e maior é a
probabilidade de reagrupar os alelos em novas combinações favoráveis.
A obtenção de populações superiores é um dos principais objetivos dos programas de
melhoramento, neste sentido, a escolha de genótipos com maior dissimilaridade e com médias
elevadas para os caracteres avaliados, possibilita ter uma predição da obtenção de segregantes
promissoras. As combinações que atendem a estes princípios dentro dos genótipos avaliados
são: BRS Majestoso x Iraí, BRS Majestoso x Jalo Precoce, BRS Majestoso x BRS Radiante, BRS
Grafite x Iraí, VC 6 x Jalo Precoce e BRS Horizonte x BRS Radiante.

4. Conclusão
Os genótipos avaliados apresentam variabilidade genética e potencial para o melhoramento
genético.
populações segregantes promissoras podem ser obtidas com as hibridações entre os seguintes
genótipos: “BRS Majestoso x Iraí ”, “BRS Majestoso x Jalo Precoce”, “BRS Majestoso x BRS
Radiante”, “BRS Grafite x Iraí”, “VC 6 x Jalo Precoce” e “BRS Horizonte x BRS Radiante”.
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