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Resumo - O objetivo deste trabalho foi estudar a divergéncia genética entre 20 linhagens de feijao-
caupi, subclasse fradinho, do banco ativo de germoplasma de feijdo-caupi da Embrapa Meio-Norte
por meio da distancia generalizada de Mahalanobis (D) e posterior agrupamento dos genétipos com
base no método de Tocher. Para isso foram considerados 30 caracteres qualitativos e cinco
quantitativos. Utilizou-se o delineamento de blocos ao acaso com quatro repeticdes. Foi detectada
diversidade genética entre as 20 linhagens, as quais foram agrupadas em 5 grupos tendo como base
os caracteres quantitativos, enquanto os qualitativos proporcionaram a formagao de 6 grupos. A maior
distancia de Mahalanobis ocorreu entre os gen6tipos MNC-1761 e MNC-1768.
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ANALYSIS OF THE GENETIC DIVERSITY AMONG LINES OF THE GERMPLASM ACTIVE
BANK OF COWPEA IN EMBRAPA MID-NORTH

Abstract — The objective of this research was to study the genetic divergence among 20 lines of
cowpea, blackeye subclass, of the Germplasm Active Bank of cowpea from Embrapa Mid-North based
by distance Mahalanobis (D) and grouping by Tocher method. The research was realized based in 30
qualitative traits and five quantitative, using a randomized block design with four replications. Genetic
divergence was detected among the 20 lines and grouping in 5 groups based in the quantitative traits,
and 6 groups based in the qualitative traits. The genotypes MNC-1761 and MNC-1768 were most

distant genetically.
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Introducao

O conhecimento da diversidade genética entre gendtipos & importante no melhoramento,
sobretudo para identificar combinagdes hibridas de maior heterozigose e de maior efeito heterético
(CARVALHO, 2003). Tomando-se por base essas combinagdes, a probabilidade de se recuperar
gendtipos superiores nas geragdes segregantes € maior.

O uso de genitores com insuficiente diversidade genética na formagao de populagées para
hibridagéo reduz a variabilidade genética quanto aos caracteres quantitativos (FEHR, 1987). Maurya
e Singh (1977) comentam que os genitores com ampla diversidade genética devem ser usados para
produzir melhores tipos segregantes.

Borém (1997) comenta que, para poder ser utilizada a divergéncia genética disponivel nos
bancos de germoplasma, € necessario que os gendtipos sejam caracterizados e documentados de
forma que o melhoramento possa identificar a potencialidade de uso destas constituigbes genéticas.

Nos programas de melhoramento de plantas, a informagdo quanto a diversidade e a
divergéncia genética dentro de uma espécie é essencial para o uso racional dos recursos genéticos
(LOARCE et al.,, 1996). Os estudos sobre a diversidade genética nas colegbes de germoplasma
podem ser realizados a partir de caracteres morfolégicos de natureza qualitativa ou quantitativa
(MOREIRA et al., 1994). Segundo Gaur et al. (1978), a analise multivariada (D?) pode ser empregada
como uma poderosa ferramenta para estimar a divergéncia genética com o intuito de auxiliar na
escolha de combinag¢des mais promissoras.

O presente estudo teve como objetivo estudar a divergéncia genética de 20 linhagens de feijdo-
caupi, subclasse fradinho, a partir de 30 descritores qualitativos e cinco quantitativos.

Material e Métodos

Foram avaliadas 20 linhagens de feijdo-caupi da subclasse fradinho. O experimento foi
instalado no Campo Experimental da Embrapa Meio-Norte, localizada no Municipio de Teresina (PI).
O delineamento experimental utilizado foi o de blocos casualizados, com quatro repeticbes. Cada
parcela teve as dimens&es 3,0 m x 5,0 m e constou de quatro fileiras de 5,0 m. O espagamento entre
fileiras foi de 0, 75 m e dentro da fileira de 0,25 m. A area Uutil foi representada pelas duas fileiras
centrais. Foram semeadas quatro sementes por cova. Foram mantidas apenas duas plantas por cova
apos o desbaste.

As linhagens estudadas foram as seguintes: (1) MNC-1751, (2) MNC-1752, (3) MNC-1753, (4)
MNC-1754, (5) MNC-1755, (6) MNC-1756, (7) MNC-1757, (8) MNC-1758, (9) MNC-1759, (10) MNC-
1760, (11) MNC-1761, (12) MNC-1762, (13) MNC-1763, (14) MNC-1764, (15) MNC-1765, (16) MNC-
1766, (17) MNC-1767, (18) MNC-1768, (19) MNC-1769, (20) MNC-1770.

Foram analisados os caracteres qualitativos que dizem respeito a planta (forma da folha, habito
de crescimento, porte, pigmentagdo do pedunculo da inflorescéncia, desfolhamento na maturidade e
ciclo da cultura), a flor (cor da flor e sua uniformidade, cor do calice, da asa, da quilha e do
estandarte, e tipo de inflorescéncia), a vagem (uniformidade da cor da vagem na maturagdo, na
maturidade fisiolégica e na maturidade de colheita, cor da vagem imatura e madura, distribuicdo das

vagens na copa da planta e forma da vagem) e a semente (cor da semente, classe e subclasse
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comercial, cor do cotilédone, tipo de tegumento, brilho da semente, cor do anel do hilo, cor do halo,
quanto a presenga do halo e forma da semente).

Foram avaliados os seguintes caracteres quantitativos mensurados: comprimento da vagem
(COMPV), numero de graos vagem (NGV), numero de dias para o inicio da floragao (NDIF), nimero
de vagens por pedunculo (NVP) e peso de 100 grdos (P100G).

A divergéncia genética foi estimada usando a estatistica de Mahalanobis (Dz). Com relagédo ao
estabelecimento de grupos, foi aplicado o método de Tocher, cujos calculos foram igualmente
embasados na distancia generalizada de Mahalanobis (D?). Para a realizagdo das analises de
divergéncia genética a partir dos caracteres quantitativos e qualitativos, utilizou-se o programa
GENES (CRUZ, 2006).

Resultados e Discussao

A utilizagdo do método de agrupamento de Tocher, fundamentado na matriz de dissimilaridade,
expressada pelas distancias de Mahalanobis (D?), possibilitou a distribuicao das linhagens estudadas
em cinco e seis grupos distintos com base nos descritores quantitativos e qualitativos,
respectivamente.

Os grupos formados com base nos descritores qualitativos foram: 1) 8, 9, 4 e 5; 1) 14, 20, 19,
2,12,16,17 e 15;1l1)10 e 11;1V) 1, 6, 7 e 13; V) 3; VI) 18 (Tabela 1).

Tabela 1. Grupos formados de acordo com o método de Tocher com base nos descritores qualitativos
para as 20 linhagens estudadas. Teresina-PI, 2008.

Grupos Acessos
| 8-9-4-5
Il 14-20-19-2-12-16-17-15
1 10 - 11
v 1-6-7-13
Y 3
\| 18

Enquanto os descritores quantitativos proporcionaram a formagao de cinco grupos, séo eles: (l)
12, 16, 14,6, 13,19, 15,20e 17; (1) 5,8, 7, 3, 1 e 2; (lll) 10, 11 (IV)4 e 9; (V) 10 (Tabela 2).

Tabela 2. Grupos formados de acordo com o método de Tocher com base nos descritores

quantitativos para as 20 linhagens estudadas. Teresina-PI, 2008.

Grupos Acessos
I 12-16-14- 6-13-19-15-20-17
Il 5-8-7-3-1-2
1l 10-11
\% 4-9
Y 10

Nos grupos formados pelos descritores quantitativos, os grupos Il e V tiveram as maiores

medidas de dissimilaridade. Indicando ser estes os mais favoraveis nos intercruzamentos. Os
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menores valores de D® foram obtidos entre os grupos | e V. Os genétipos que se apresentaram em
grupos diferentes podem ser considerados como promissores para cruzamentos com a finalidade de
incrementar a variabilidade genética entre os caracteres estudados.

Entre os grupos proporcionados pelo método de Tocher fundamentado pelos descritores
qualitativos, a maior medida de dissimilaridade foi apresentada pelo grupo Ill e VI. Por outro lado, a
menor medida de dissimilaridade pode ser observada entre os grupos IV e V.

O maximo valor da divergéncia genética foi obtido para a combinagéao das linhagens MNC-1761
e MNC-1768, significando menor similaridade entre os caracteres considerados. Maior similaridade foi
detectada entre as linhagens MNC-1762 e MNC-1766.

Os caracteres quantitativos que mais contribuiram para divergéncia genética foram: o nimero
de graos por vagem (NGV) e peso de 100 graos (P100G). Estes resultados indicam a existéncia de
variabilidade genética significativa para estes caracteres nas linhagens estudadas.

Concluséo
O cruzamento entre as linhagens MNC-1761 e MNC-1768 podera viabilizar novas combinagdes
génicas promissoras.
As caracteristicas nimero de graos por vagem e peso de 100 grdos foram as principais
responsaveis na quantificagdo da divergéncia genética entre as linhagens de feijdo-caupi estudadas.
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