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O feijao (Phaseolus vulgaris L.) possui ampla variabilidade genética, dividida em dois pools génicos, Andino e Mesoamericano. A
caracterizagdo dessa diversidade genética é importante para o melhoramento, uma vez que possibilita a identificacdo de grupos
similares que possam constituir duplicatas e realizar inferéncias dos caracteres que mais contribuem para a varia¢do. Com isso, permite
identificar combinagées parentais que gerem gendtipos superiores. O objetivo deste trabalho foi estimar a diversidade genética de
acessos de feijao-comum para caracteres qualitativos. Foram avaliados 372 acessos da colecio nuclear da Embrapa Arroz e Feijao, em
casa de vegetago. Sete descritores morfoldgicos foram utilizados: hibito do crescimento (HC), uniformidade da cor do grao (UCG),
cor primdria do tegumento do grio (CPTG), cor secunddria do tegumento do grio (CSTG), cor do halo (CH), brilho do grao (BG)
e grupo de cor (GC). Os dados foram submetidos a anélise de correspondéncia multipla (ACM) e, para a estimagio da matriz de
dissimilaridade genética, os dados foram convertidos em bindrios para todas as classes fenotipicas. Foram utilizados os programas SPSS
e GENES. As duas primeiras dimensées da andlise ACM explicaram, em média, 52,5% da variagao total. Os caracteres GC, CPTG
e CHL explicaram, em média, 25,4%, 22,9%, ¢ 22,5% da variagdo das duas primeiras dimensoes, respectivamente. Observaram-se
distincias genéticas (dii) de até 0,48 entre os acessos. Foram identificadas duplicatas de alguns acessos para os sete caracteres avaliados,
indicando que alguns acessos podem ser excluidos se forem considerados apenas esses caracteres. Entretanto, estudos complementares
devem ser realizados com maior nimero de descritores para confirmar essa duplicidade. A colecio nuclear apresenta variabilidade

genética para os caracteres morfoldgicos avaliados, sendo potencialmente promissora para ser utilizada em programas de melhoramento.
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