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RESUMO

As evidências arqueológicas, bioquímicas e moleculares indicam que o feijoeiro comun
(Phaseolus vulgaris L.) apresenta uma base genética restrita. Por outro lado, o aumento da
variabilidade genética é imperativo para a obtenção de progressos em qualquer programa de
melhoramento de plantas. Atualmente existe coletado um número expressivo de acessos de feijões
silvestres de diferentes "pools" génicos que podem permitir uma melhoria significativa nos
caracteres de importância econômica. Neste estudo foram avaliados três métodos de
melhoramento para algumas características morfológicas e produtividade, em dois cruzamentos
envolvendo dois acessos de feijões silvestres (GI 2929 e GI 3030) em feijão cultivado W 22-55.
As populações foram conduzidas em trés métodos: cruzamento simples avançando por
desdendência de uma única semente; retrocruzamento com autofecundação ; dois
retrocruzamentos gerações F4 e Fs ; RCISie RCISt; RC2S2 e RC2S3, en blocos ao acaso com três
repetições. As variáveis comprimento e largura do folíolo central, comprimento e largura da
vagem e peso de 100 sementes foram medidas em um ano, enquanto a prodl!ttividade foi avaliada
nos dois anos. Na população RCISido cruzamento W22-25 x GI2929, foram avaliadas 58 sondas
de RFLP, espaçadas aproximadamente de 10 em 10 em nos 11 grupos de ligação do feijoeiro.
Foram tatrl'én testados 100 "primers" de RAPD, na tentativa de se obter a maior saturação
possível do genoma. Houve CÚferençassignificativas entre as famflias estudadas nos dois
cruzamentos Pra todas as ca~acterísticasmorfológicas, como tambén para o peso de 100 sementes.
A análise conjunta para produtividade indicou efeito altamente significativo nos dois cruzamentos
em todos os métodos, o mesmo ocorrendo pta as famílias, em todos os métodos e nos dois
cruzamentos. Interessante observar qu:Jhouve um incremento nas características morfológicas á
medida que se realizaram os retrocruzamentos. Para o peso de 100 sementes, observou-se a
mesma tendência; entretanto, a partir do primeiro retrocruzamento, obtiveram-se familias com
sementes de maior peso do que o progenitor recorrente. Por outro lado, no cruzamento W22-55x
G13030, mesmo no cruzamento simples, não se obteve nenhuma família com peso de sementes
similar ao progenitor silvestre. Apesar de se tratar de cruzamento de feijão cultivado com
silvestre, o nível de polimorfismo foi muito baixo, provavelmente porque os dois genótipos
pertenciam ao mesmo "pool" génico (mesoamericano). Das 58 sondas e 100 "primers" avaliados,
apenas 18 e oito apresentaram polimorfismo entre os progenitores, respectivamente. A regressão
simples detectou associações entre seis sondas e cinco "primers" com as características estudadas.
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