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Introdução 

O feijão-caupi é uma cultura de grande importância 
sócio-econômica nas regiões Norte e Nordeste do 
Brasil. Representa a principal fonte de proteína vegetal 
e um gerador de emprego e renda para a população 
nordestina (Freire Filho et al. [1]). O programa de 
melhoramento de feijão-caupi tem como meta principal o 
desenvolvimento de cultivares adaptadas à diferentes 
ecossistemas e sistemas de produção. Em programas 
onde a hibridação é necessária para a geração de 
variabilidade, a obtenção de populações segregantes 
com alta diversidade genética para os caracteres de 
importância agronômica é indispensável para o sucesso 
na seleção de linhagens superiores. A avaliação de 
gerações segregantes com relativo grau de homozigose, 
além de permitir a prática da seleção também pode ser 
usada para estudos de mapeamento e genômica, pois 
proporciona grande número de sementes e a 
possibilidade de utilização de bulks segregantes. A 
caracterização morfoagronômica de populações 
segregantes é de suma importância para associação de 
dados fenotípicos e moleculares em análises de QTLs 
(quantitative traits lócus). Estudos sobre caracterização 
de populações de feijão-caupi com base em descritores 
morfoagronômicos têm sido conduzidos (Negri et 
al.121). A avaliação de divergência fenotípica entre 
populações segregantes pode ser de grande 
importância como auxílio na separação de grandes 
populações em grupos distintos. A divergência com 
base em dados enzimáticos (Pasquet [3]) e moleculares 
(Fali et al. [4]) também tem sido acessada em feijão-
caupi Quando o número de genotipos é muito grande, 
os métodos de agrupamento pode envolver matrizes de 
dissimilaridade de ordem elevada e o agrupamento 
realizado pode provocar perda de informação do grau 
de dissimilaridade. Uma forma alternativa para avaliação 
da diversidade dentro de um grupo de genótipos ou 
populações é análise de dispersão gráfica, normalmente 
utilizando o espaço bidimensional (Cruz & Carneiro [5]. 
O objetivo desse trabalho foi avaliar a divergência 
fenotípica entre 364 populações F4 de feijão-caupi com 
base em 12 descritores morfoagronômicos. 

Material e Métodos 

Foram avaliadas 364 populações de feijão-caupi 
resultantes do cruzamento entre a linhagem IT85F-2687 x 
cultivar BR 14-Mulato. Esses parentais são contrastantes 
para reação aos vírus do mosaico severo do caupi (CSMV) 
e do mosaico do caupi transmitido por pulgão (CABMV). 
Esse cruzamento foi realizado com o objetivo principal de 
obtenção de populações segregantes endogâmicas 
contrastantes para reação ao CSMV e CANMV, visando a 
utilização destas em estudos posteriores de mapeamento 
genômico, dentro do projeto genômica do feijão-
caupi/NortEst/Renorbio. O experimento foi conduzido em 
condições de telado sob irrigação (microaspersão) no 
período de outubro a dezembro de 2006, na Embrapa Meio-
Norte, município de Teresina, PI. A parcela experimental foi 
representada por uma cova, no espaçamento 1,40 x 0,60 m. 
Foram semeadas três sementes por cova e realizada o 

desbaste para um planta por cova, 15 dias após a 
germinação. Os tratos culturais consistiram de capinas 
(manual e química) e de aplicação de inseticida e fungicida 
para o controle do manhoso e fungos, respectivamente. 
Foram avaliados os seguintes caracteres: cor da flor, 

formato da folha, porte da planta, tipo de tegumento, cor da 
vagem imatura, cor da vagem matura, cor do grão, cor do 
halo, cor do anel do hilo, número de dias para o início da 
floração, peso de 100 grãos e produção por planta. 
Foi realizada a análise discriminante por meio da análise de 

componentes principais. A técnica dos componentes 
principais permite simplificar um conjunto de dados 
contidas em n genotipos em poucos componentes que 
apresentam a propriedade de reterem o máximo da variação 
originalmente disponível. (Cruz & Carneiro [5]). Para a 
realização da análise, os dados foram previamente 
padronizados. 
As análises foram realizadas por meio do programa 

computacional GENES (Cruz [61). 

Resultados e Discussão 

A variação explicada pela análise de componentes 
principais é apresentada na Tabela 1. Observa-se que a 
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análise de componentes principais decompôs toda a 
variação fenotipica determinada pelos 12 descritores 
morfoagronômicos em 12 componentes principais .1, Os 
três primeiros eixos da análise de componentes 
principais explicaram 42,17% da variação fenotipica. 
Segundo Cruz & Carneiro [5], uma fração considerável 
da variação disponível é limitado ao valor mínimo de 
80%. Isso indica os apenas metade da variação 
disponível encontra-se nos três primeiros eixos e que 
seria necessário a utilização de pelo menos oito 
componentes para explicar 80% da variação disponível. 
Neste caso, seria recomendável fazer a dispersão 
gráfica bidimensional utilizando os oito primeiros 
componentes principais. No entanto, segundo Cruz & 
Carneiro [5]. Isso pode levar a distorções gráficas que 
impossibilitam inferir o padrão de similaridade das 
populações analisadas. 	Assim, para efeito de 
identificação das populações mais dissimilares, os 
dados serão interpretados com base na dispersão dos 
gráficos CPI x CP2 (Figura 1) e CP1 x CP3 (Figura 2). 
Pela Figura 1, observa-se que a população mais 
dissimilar da naioria das populações foi a de número 
239. Algumas populações poderiam ser consideradas 
dissimilares entre si, tais como: 339, 294, 331, 209, 317, 
262 e 28. Isso é confirmado também pela dispersão 
considerando CPI e CP3 (Figura 2). Alguns pares de 
populações podem ser consideradas dissimilares entre 
si, como é o caso da população 239 com as populações 
339, 323, 30, 83, 211, 317 e 209; entre a população 232 
com as populações 202, 363, 28 e 53; entre a população 
317 e as populações 29, 134,11 e 137; entre a população 
339 e as populações 363, 263, 239, 294, 19 e 28. 
Para efeito de estudos subseqüentes de mapeamento 

genômico do feijão-caupi com base nas 364 populações 
aqui estudadas, essas populações identificadas como 
mais dissimilares entre si devem ser preservadas, sendo  

as prioritárias em estudos subseqüentes de mapeamento 
genômico e de estudos de QTLs. Devido a baixa variação 
explicada pelos três primeiros componentes principais 
análise de dissimilaridade mais poderosa deve ser realizada 
com as populações F5, visando-se a confirmação desses 
resultados. 
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Tabela 1. Variação fenotípica de 364 populações F4 de feijão-caupi explicada pela análise de componentes principais, com base na 

variação determinada por 12 descritores morfoagronômicos. Teresina, PI, 2006. 

Componentes principais (/o) explicada (%) Acumulada 

1 15,51 15,51 
2 15,06 30,57 
3 11,59 42,17 
4 8,93 51,10 
5 8,79 59.90 

6 7,92 67.83 

7 6,95 74,78 
8 5,90 80,68 

9 5,82 86,51 
10 5,60 92,12 
11 4,65 96,77 
12 3,22 100,00 
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Figura 1. Dispersão gráfica de 364 populações F4 de feijão-caupi captada pelos dois primeiros eixos da análise de componentes 

principais (CPI e CP2), com base na variação fenotipica determinada por 12 descritores morfoagronômicos. Teresina, PI, 2006. 
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Figura 2. Dispersão gráfica de 364 populações F4 de feijão-caupi captada pelo primeiro (CP1) e terceiro (CP3) eixos da análise de 

componentes principais, com base na variação fenotipica determinada por 12 descritores morfoagronômicos. Teresina, PI, 2006. 
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