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Introducio

O feijdo-caupi é uma cultura de grande importincia
sécio-econémica nas regides Norte e Nordeste do
Brasil. Representa a principal fonte de proteina vegetal
e um gerador de emprego e renda para a populagio
nordestina (Freire Filho et al. [1]). O desenvolvimento
de cultivares para atender a demanda dos produtores é
crucial para a sustentabilidade do agroncgécio de
qualquer cultura. Em programas onde a hibridagdo é
necessaria para a geragio de variabilidade, a selegio de
genitores representa a primeira etapa do programa de
melhoramento. A selegdo de genitores com caracteres
especiais ¢ adaptados as condigdes de cultivo ¢
fundamental para obten¢do de sucesso no
melhoramento. Neste sentido, o pré-melhoramento de
feijdo-caupi objetiva a caracterizagdo morfoagrondmica
de acessos do Banco Ativo de Germoplasma e a
incorporag¢do de genes Uteis ou potencialmente tteis
em cultivares elites, visando o desenvolvimento de
linhagens pré-melhoradas, a serem incorporados como
genitores no programa de melhoramento. Estudos sobre
caractcrizagdo morfoagrondmica de acessos de feijdo-
caupi com base em descritores tém sido conduzidos
(Marinho et al.[2], Negri et al[3]). A avaliagio de
divergéncia entre acessos promissores € condigio
indispensavel para obten¢fio de hibridos com maior
efeito hcterdtico e que proporcioncm maior segregagio
em recombinagdes, possibilitando o aparecimento de
transgressivos (Cruz & Cameiro B]. Neste sentido,
estudos visando a avaliagdo da variabilidade de
caracteres (Bezerra et al. [5], Lopes et al.[6], Oliveira et
al. {7], Omoigui et al.[8]) e a divergéncia genética entre
genotipos (Oliveira et al.[9], Fall et al[10]), tém sido
conduzidos em feijéo-caupi A distdncia generalizada de
Mahalanobis ¢ o método de Tocher tém sido as
metodologias mais comu mente utilizadas para analisar a
dissimilaridade e o agrupamento, respectivamente, entre
genotipos de feijdo-caupi, a partir de dados fenotipicos
(Oliveira et al. [9], Sonaware & Patil [11). A divergéncia
entre acessos de feijdo-caupi com base em dados
moleculares (Fall et al.[10]) também tem sido acessada.
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O objetivo do trabalho foi quantificar a divergéncia
fenotipica entre 54 genotipos de feijdo-caupi para a selegdo
de genitores como uma etapa do programa de pré-
melhoramento.

Material e Métodos

Foram avaliados 54 gendtipos (48 acessos caracterizados
morfoagronomicamente € cinco cultivares ¢ uma linhagem
elite) do Banco Ativo de Germoplasma ¢ d Colegédo de
Trabalho de feijdo-caupi da Embrapa Meio-Norte. O
experimento foi conduzido em condi¢des irrigadas
(asperséo) no periodo de setembro a dezembro de 2006, no
campo experimental da Embrapa Meio-Norte, no municipio
de Teresina, PI. Utilizou-se o delineamento de blocos
incompletos com testemunhas comuns e duas repeti¢fes. A
parcela experimental foi representada por uma fileira de 4m,
no espagamento 1,40x 025 m.

Foram semeadas trés sementes por cova e realizada o
desbaste para um planta por cova, 15 dias apds a
germinagdo. Os tratos culturais consistiram de capinas
(manual e quimica) e de aplicacdo de inseticida para o
controle de pulgdes ¢ vaquinhas, quando necessario.

Foram avaliados os seguintes caracteres: altura de
inser¢do das vagens superiores (AIVS), namero de dias
para o inicio da floragdo (NDIF), numero de dias para a
maturidade (NDM), comprimento de vagem (COMPV),
numero dc grdos por vagem (NGV), peso de 100 grdos
(P100G) e produtividade de graos (PG).

Foram realizadas andlises de varidncia, visando a
verificagdo de diferencas e do desempenho médio dos
genotipos, e multivariada, com a finalidade de acessar a
divergéncia entre os genétipos. Para acessar a diversidade
entre genotipos, com base em varidveis quantitativas,
utilizou-se o agrupamento de Ward a partir das estimativas
de distancia euclidiana média padronizada, segundo Cruz &
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sendo v o numero de caracteristicas estudadas.
No método de Ward considera-se, para a formagao inicial
do grupo, aqueles individuos que proporcionamn a menor
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soma de quadrados dos desvios. O agrupamento €
realizado a partir das somas de quadrados dos desvios
entre gendtipos ou, alternativamente, a partir do
quadrado da distancia euclidiana. A interpretagdo da
similaridade ou dissimilaridade entre genotipos foi
realizada por meio das estimativas de distancias,
auxiliada por dendrograma.

As analises foram realizadas por meio do programa
computacional GENES (Cruz [12)).

Resultados e Discussao

As distancias euclidianas médias entre pares de
genotipos sdo apresentadas na Tabela 1. Observa-se
que os genotipos mais similares sdo 18¢e 48,31 e41,3 ¢
28 ¢, 16 e 21, pois apresentaram estimativas nulas de
distincias, em termos percentuais. A analise de
agrupamento evidenciou a existéncia de 25 grupos,
plotados no dendrograma (Figua 1), com a separagio
nitida de dois grandes grupos, sendo que, entre esses
dois grupos, os gendtipos mais divergentes foram 18 e
38. O grupo I foi formado pelos genotipos 18, 6,11, 12,
13, 18, 24, 25, 26, 27, 31, 32, 34, 37, 39,40, 41, 44, 45, 46,
47, 48, 50, 52, 53, 54, enquanto que o grupo II, pelos
genotipos 1, 2,3,4,5,7,8,9,10, 14, 15,16, 17,19, 20, 21,
22,23, 28,29, 30, 33, 35, 36, 38, 42, 43,49, 51, Com base
na premissa de que genodtipos mais similares
apresentam uma baixa probabilidade de segregacdo
transgressiva, conforme Cruz &Carmeiro [4],
cruzamentos entre esses pares de genotipos, como
genitores, deve ser evitada. Os gendtipos mais
divergentes entre si, ou seja, que apresentaram maiores
estimativas de distancias foram 1 e 6 (00%), 6 ¢ 13
(90,14%), e 6 e 12 (82,19%). A diversidade fenotipica
expressada entre esses gendtipos evidencia-os como
genitores com potencial para combinagdes hibridas,
que proporcionariam a formagédo de uma populagdo com
ampla base genética e com maior probabilidade de se
obter, nas geragdes segregantes, novas combinagdes
génicas, com caracteristicas para um alto potencial
produtivo, conforme relato de Oliveira et al. [9]. Na
sele¢do dentro de grupos de genitores divergentes,
deve-se priorizar a selegio daqueles que apresentam
maiores médias para as caracteristicas objeto do
melhoramento.

Considerando-se que o objetivo deste trabalho ¢
sele¢do de genitores para o pré-melhoramento e que os
genotipos 49, 50, 51, 52 e 53, representam elites, com
alta produtividade de grdos, e que os gendtipos de
numero 1 a 48 representam acessos com média a baixa
produtividade de grios, de acordo com o agrupamento
de Ward visualizado pelo dendrograma (Figura 1), boas
combina¢des hibridas seriam os cruzamentos entre: 1)
cultivares x cultivares: 49 (BRS-Marataod) x 30
(Canapuzinho), 49 (BRS-Marataod) x 52 (BRS Guariba),

49 (BRS-Marataod) x 53 (BRS Milénio), 49 (BRS-Marataod) x
54 (Pretinho/PA), 51(MNC99-510F-18) x 50 (Canapuzinho),
51 (MNC99-510F-18) x 52 (BRS-Guariba), 51 (MNC99-510F-
18) x 53 (BRS-Milénio), S1 (MNC99-510F-18) x 54
(Pretinho/PA), 2) cultivares x acessos com boas médias e
mais divergentes em relagdo as cultivares..
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Tabela 1. Estimativas de distincias euclidianas médias (%) obtidas a partir da avaliagio de 54 gendtipos de fetjdo-caupi, com base em sete
descritores. Teresina, PI, 2006.

Genotipo X Gendtipo Y Distincia (%) Gendtipo X Genotipo Y Distincia (%) Gendtipo X__Gendtipo Y Distancia (%)

18 48 0 39 53¢ 8.10 1 3 30,28
31 4] 0 12 47 8.81 6 45 32,59
3 28 0 7 17 9,54 31 32 35,03
16 21 0 26 40 10,27 4 7 37,76
1 8 0,18 20 43 11,03 12 25 40,51
14 15 0,56 9 29 11,87 13 26 4335
29 35 0,95 16 19 12,71 14 16 46,20
17 492 1,38 25 34 13,61 18 31 49,13
2 36 1,86 30 38 14,60 6 24 52,59
6 11 2,38 5 9 15,61 4 28 56,08
30 42 2,93 10 23 16,69 13 39 60,05
14 22 3,48 1 2 17,81 1 4 64,80
4 51° 4,08 3 10 19,27 1 14 70,00
45 50° 4,70 24 524 20,77 12 18 75.63
18 44 5,35 7 30 2248 6 12 82,19
24 54f 6,03 3 5 24,21 6 13 90,14
13 27 6,71 13 46 26,27 1 6 100,00
32 37 7,40 20 33 28,15

*BRS-Marataod; "Canapuzinho, SMNC99-5 10F-16; “BRS-Guariba; °BRS-Milénio; Pretinho/PA.
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Figura 1. Dendrograma resultante da analise de agrupamento de 54 gendtipos de feijdo-caupi. com base no método de

Wardde.



