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introducio

O feijdo-caupi [Vigna unguiculata (L.) Walp] € uma
importante leguminosa, fonte de proteina de baixo
custo, cuja plasticidade permite a adaptagdo em
diferentes condi¢des ambientais [1]. No Brasil, ¢
cultivado principalmente na regido Nordeste, sendo um
importante componente da dieta das populagdes rurais
e urbanas.

A tendéncia atual é a intensificagdo do uso de alta
tecnologia com operagdes mecanizadas em todo
processo produtivo da lavoura. Desse modo, ¢
crescente o interesse dos melhoristas em considerar a
arquitetura da planta como um dos principais critérios
de sele¢do. Segundo Freire Filho et al. [1], em feijdo-
caupi, a arquitetura ¢ o resultado da interagdo dos
caracteres: habito de crescimento; comprimentos do
hipocétilo, epicotilo, entrends, ramos principal e
secundario e pedunculo da vagem; disposi¢io dos
ramos laterais em relagfo ao ramo principal; disposi¢io
dos pedunculos das vagens em relacdo a copa da
planta e consisténcia dos ramos.

Para se obter maior eficiéncia nos trabalhos de
melhoramento é necessario que se conhec¢a a base
genética dos caracteres envolvidos na defini¢do da
arquitetura da planta. Na literatura ja existem algumas
informagdes, contudo os resultados sfo discordantes e
ndo conclusivos. Para o controle genético do porte do
feijoeiro comum (Phaseolus vulgaris L.) foi observada a
predominancia da agfio génica aditiva por alguns
autores, da dominaneia por outros e, at¢ mesmo, a
presenga da epistasia [2, 3, 4]. Ja na heranga do habito
de crescimento, fambém em feijoeiro comum, os estudos
realizados por diversos autores ndo esgotaram o
assunto de formna definitiva, em todos os seus
aspectos. Isso se deve, provavelmente, a sua
complexidade, pois na expressfio desse caréter
participam uma série de outros caracteres tais como:
posicdo axiliar ou terminal da inflorescéncia, porte
enramador ou nfo enramador € comprimento da haste
principal [2].

Com relacdo ao feijdo-caupi, as informagdes sobre a
base genética dos caracteres relacionados a arquitetura
da planta s3o escassas. Dessa forma, objetivou-se

estudar a heranga do comprimento e nimero de noés do

ramo principal e do habito de crescimento.

Material e métodos

No estudo foram selecionadas trés linhagens por serem
contrastantes quanto aos caracteres em estudo: a linhagem
TE96-282-22G  (P;), tem habito de crescimento
indeterminado e ¢é procedente do programa de
melhoramento da Embrapa Meio-Norte, ¢ as linhagens
TVX5058-09C (P,) e IT81D-1332 (P;), ambas de crescimento
determinado e provenientes do programa de melhoramento
do International Institute of Tropical Agriculture (IITA), em
Ibadan, na Nigéria. Os cruzamentos P; x P> ¢ Py x Py, foram
realizados no telado da Embrapa Meio-Norte, sendo obtidas
as geracdes F,, F, e os retrocruzamentos com ambos
parentais, para os dois cruzamentos.

As onze populagdes (P, P, P, duas F,’s, duas Ey’s e
quatro RC,’s) foram avaliadas na 4rea experimental da
Embrapa Meio-Norte, utilizando-se o delincamento de
blocos casualisados, com quatro repeti¢des. Nos parentais
P,, P, P;, na geragdo F, (5 € no retrocruzamento RC; g3y
foram usadas 20 plantas por parcela; na geragfio F, 3 € nos
retrocruzamentos RC, (121y € RC) (133, 10 plantas por parcela;
no retrocruzamento RC,(), 15 plantas por parcela; e nas
geracdes F,, 80 plantas por parcela O espagamento
utilizado foi de 0,80 m entre fileiras € 0,25 m entre covas,
sendo a semeadura realizada em 22 de julho de 2003.

O experimento foi mantido livre da concorréncia de ervas
por meio de capinas manuais ¢ foi realizado controle de
pragas, principalmente, cigarrinha, pulgfo e tripes por meio
de pulverizagdes manuais.

Os caracteres comprimento € numero de nos do ramo
principal e habito de crescimento foram mensurados em
plantas individuais, o primeiro apés a maturidade da
primeira vagem e os outros, na maturidade de campo.

Os estudos genéticos foram baseados em analises de
médias e varidncias, estimadas em individuos das
populagdes P, P, P3, F’s, Fy’s RCy’s, conforme Mather &
Jinks 5] e Cruz et al. [6], para os caracteres comprimento do
ramo principal ¢ mimero de nés do ramo principal, com 0
auxilio do programa Genes [7]. A heran¢a do habito de
crescimento, que segregou para duas classes fenotipicas
distintas, foi estudada empregando-se o teste de Qui-
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Resultados e discussio

O modelo genético aditivo-dominante foi suficiente
para explicar a variagdo observada para o comprimento
€ o numero de noés ramo principal. Nos dois
cruzamentos, para ambos caracteres, os valores de R
foram superiores a 90% (Tabela 1).

Nos dois cruzamentos, tanto o comprimento do ramo
principal quanto o numero de nds do ramo principal
apresentaram efeitos aditivo (a) e de dominancia (d)
diferentes de zero, com os efeitos de dominancia
associados a erros mais elevados (Tabela 1). No
cruzamento TE96-282-22G x TVx5058-09C, a varidncia
genética aditiva foi o componente mais importante da
varidncia genética para o comprimento do ramo
principal (87.22 %), e no cruzamento TE96-282-22G x
IT81D-1332, para o mimero de nés do ramo principal
(57,56%). Ja a vaniancia atribuida 4 domindncia, no
cruzamento TE96-282-22G x TVx5058-09C, correspondeu
a 85,22% da variancia genética, para o comprimento do
ramo principal, € no cruzamento TE96-282-22G x [T81D-
1332, correspondeu a 54,34% da variancia genética para
o numero de nés do ramo principal. Isso indica que
além da presenga dos efeitos aditivos, ocorreram efeitos
de domindncia para os caracteres, resultantes das
diferentes proporgdes de genes dominantes e
recessivos nas linhagens parentais. Santos &
Vencosvsky [3], em feijdo-comum, relatam que mesmo
com a presenga da domindncia, o efeito aditivo foi
predominante no controle genético dos caracteres
comprimento da haste principal e nUmero de
internddios da haste principal, sendo que o efeito da
dominancia foi no sentido de aumentar o valor
fenotipico. Ibarra [2], também com feijdo-comum
concluiu que o comprimento do ramo principal é
governado por genes dominantes, porém ocorre a
influéncia de outros fatores genéticos modificadores,
com agdo possivelmente aditiva.

Os coeficientes de herdabilidade no sentido amplo
foram de média e alta magnitudes (59,16% e 81,22%), e
no sentido restrito, de média e baixa (51,95% e 37,07 %),
para o comprimento do ramo principal, nos cruzamentos
TE96-282-22G x TVx5058-09C e TE96-282-22G x [T8ID-
1332, respectivamente. Para esse carater, Ibarra (1966),
em feijdo-comum, obteve os valores de 0,62; 0,58 e 0,50;
no sentido restrito. Santos e Vencosvsky [3], também
em feljdo-comum, encontraram valores superiores de
herdabilidade, tanto no sentido amplo quanto no
restrito (88% e 77%, respectivamente). Quanto ao
numero de nés do ramo principal, as estimativas da
herdabilidade no sentido amplo foram altas (73,91% e
72,94%), nos dois cruzamentos, superiores as obtidas
por Kornegay et al [8], com valores que variam de 17%
a 60%, e inferiores a obtida por Santos e Vencosvsky
[3], cuja estimativa foi de 82%. No sentido restrito, as
estimativas foram de baixa e média magnitudes (10,92%
e 41,97%).

O grau médio de dominéncia para o comprimento do ramo
principal, no cruzamento TE96-282-22G x TVx5058-09C,
sugere a existéncia de dominancia parcial (0,54). No
cruzamento TE96-282-22G x IT81D-1332, foi observada
sobredomindncia (1,54). Ibarra [2] também observou
sobredominéncia para esse carater (1,09; 1,17; 1,19), em trés
cruzamentos. Para o nimero de n6és do ramo principal
ocorreu sobredomindncia (3,40 e 1,22), nos dois
cruzamentos. As estimativas positivas indicam que a
dominancia ocorre em dire¢do 4 manifestagdo fenotipica de
maior grandeza dos caracteres, ou seja, a ocorréncia de
maiores comprimento e nimero de nés do ramo principal.

O numero de genes que controlam o comprimento do
ramo principal foi cinco e nove, nos cruzamentos TE96-282-
2G x TVx5058-09C e TE96-282-22G x [T81D-1332,
respectivamente. Para o namero de n6s do ramo principal, o
numero de genes foi 36 (TE96-282-22G x TVx5058-09C) ¢ 18
(TES6-282-22G x IT81D-1332). Essas estimativas podem néo
refletir o verdadeiro valor do parametro, pois o método
utilizado para a sua obtengdio pressupde auséncia de
ligagdio génica, efeito igual de locos e gendtipos parentais
suficientemente contrastantes [6].

Com relagdo ao habito de crescimento do feijdo-caupi, as
analises das segregagdes obtidas nas geragbes F, (1),
RC](]ZZ) e Fz a3)s RC](];;), dos cruzamentos TE96-282-22G x
TVX5058-09C € TES6-282-22G X IT31D-1332,

respectivamente, mostraram que o X calculado é ndo
significativo (P<0,01), isto €, as freqii€ncias observadas nas
geragdes B (197:77 e 178:82) se ajustam as freqiiéncias
esperadas de 3 indeterminados:l determinado e nos
retrocruzamentos com o parental determinado (41:29 e
16:18), 1 indeterminado:1 determinado. Esse resultado indica
que o carater apresenta heranga monogénica, havendo
domindncia para o habito de crescimento indeterminado.
Brittingham [9], trabalhando com Vigna sinensis, e Ibarra [2]
e Komnegay et al. [8], com feijdo-comum, encontraram
resultados semelhantes. Ja Singh e Jindla [10] constataram a
presenga de trés pares de genes no controle do habito de
crescimento em feijdo-caupi, e sugeriram que dois desses
genes sdo complementares.
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Tabela 1 Estimativas dos componentes de média ¢ variancia, das herdabilidades no sentido amplo e restrito, do grau médio de
domméncia e do niimero de genes que controlam o comprimento (cm) e o niimero de n6s do ramo principal, obtidas em dois
cruzamentos de feyjdo-caupi. Teresina, PI, 2003.

Estimativa Comprimento do ramo principal (cm) Nimero de nos do ramo principal
Componentes de média' TE96-282-22G x TE96-282-22G x TE96-282-22G x TE96-282-22G x
TVx5058-09C 1T81D-1332 TVx5058-09C IT81D-1332
m 88,71* (3,86)° 84,67* (3,65) 14,99* (0,02) 15,24* (0,02)
a 53,44* (3,86) 56,83* (3,69) 3,68* (0,02) 3,43* (0,02)
d 60,69* (34,03) 30,83* (13,34) 4,67*(0,11) 2,12*(0,08)
R? (%) 0,93 0,98 0,97 0,98
Componentes de varidncia’
0‘-; 3449,52 2551,66 12,63 10,79
OA':: 2040,67 2072,36 9,34 7,87
G i 1779,78 945,84 1,38 4,53
G [3) 260,89 1126,52 7,96 3,34
G ; 1408,86 479,3 3,29 2,92
Herdabilidade
h? 59,16 81,22 : 73,91 72,94
a
hr2 51,60 37,07 10,92 41,97
Grau médio de dominancia 0,54 1,54 3,40 1,22
Numero de genes 5,00 9,00 36,00 19,00

! m: média das linhagens homozigoticas derivadas de F-: a: medida do efeito génico aditivo; d: medida dos desvios da dominancia.
&2 . , :2 . , . 22 e A2 - s A . A2 a
* O : variancia fenotipica; O : variéncia genotipica; O J: variancia aditiva, O [, : variancia devido a dominancia; O £ : variancia de
. 2 - 2 - .
ambiente; h o © herdabilidade ampla (%), h r : herdabilidade restrita (%).
3 Variéncia da estimativa.
* Significativo pelo teste t (P<0,05)



