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Resumo - Este trabalho teve como objetivo estimar a divergéncia genética entre 16 acessos da
colecdo de germoplasma de feijdo-caupi (Vigna unguiculata (L.) Walp.) da Embrapa Meio-Norte.
Foram utilizados 28 descritores qualitativos e cinco descritores quantitativos. A distancia generalizada
de Mahalanobis (Dz) foi utilizada como medida de dissimilaridade e o agrupamento com base no
método de Tocher. O carater comprimento de vagem explicou 46,83%da variagao total. A maior
distancia genética baseado nos descritores quantitativos foi observada entre os gendtipos Cacheado
Vagem Roxa e Canapu amarelo. Para os descritores qualitativos os mais distantes foram os pares
BR3 Tracuateua e Capela; Cacheado Vagem Roxa e Canapu Amarelo; Cacheado Vagem Roxa e
Vita 3; Cacheado Vagem Roxa e BR 14-Mulato; TVx 5058-09C e MNCO00-599F-9; IT82D-60 e
Capela. Os gendtipos Vita-7 e Rajado foram os que se mostraram mais proximos geneticamente
tendo como base os caracteres qualitativos. O método de agrupamento de Tocher proporcionou a
formacgéo de numeros diferentes de grupos para os caracteres quantitativos e qualitativos.
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GENETIC DIVERSITY IN COWPEA BASED IN MORPHOAGRONOMIC DESCRIPTORS
AND MULTIVARIATE ANALYSIS

Abstract — The objective of this research was estimate the genetic divergence between 16 accessions
of germplasm collection of the cowpea (Vigna unguiculata (L.) Walp.) from Embrapa Mid-North, based
in 28 qualitative descriptors and 5 quantitative. The generalized distance Mahalanobis (DZ) was used
as measure of dissimilarity and training groups are made based on the method of Tocher. The
characteristic length of pod explains 46.83% of the genetic divergence. The genotypes Cacheado
Vagem Roxa and Canapu amarelo are most distant genetically based in the quantitative descriptors
and according to qualitative descriptors, most distant were the pairs: BR3 - Tracuateua and Capela;
Cacheado Vagem Roxa and Canapu Amarelo; Cacheado Vagem Roxa and Vita3; Cacheado Vagem
Roxa and BR14-Mulato; TVx 5058-09C and MNCO00-599F-9; IT82D-60 and Capela. The genotypes
Vita-7 and Rajado were most proximal genetically based in the qualitative descriptors. The method of
grouping Tocher formed different groups to qualitative descriptors and quantitative.
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Introducdo

O feijao-caupi (Vigna unguiculata (L.) Walp.) é a leguminosa granifera, utilizada na alimentagéo
humana, mais cultivada nas areas semi-aridas do Nordeste brasileiro. E uma espécie rustica bem
adaptada as condi¢des de clima e solo da regido e ao mesmo tempo possuidora de uma grande
variabilidade genética, a qual a torna versatil, podendo ser usada em diferentes sistemas de
producgao, tradicionais ou modernos (FREIRE FILHO, 1998).

Estudos de divergéncia genética sdo importantes para o conhecimento da variabilidade
genética das populagdes e possibilitam o monitoramento de bancos de germoplasma (CRUZ;
CARNEIRO, 2003), pois geram informagdes Uteis para preservagéo e uso dos acessos (TOQUICA et
al., 2003). Esses estudos auxiliam a identificagdo de possiveis duplicatas, que segundo (VAN
HINTUM; VISSEN, 1995) aumenta o trabalho do curador e reduz o espago disponivel para
conservagéo de outras amostras, sem contribuir para o enriquecimento da variabilidade genética, e
fornecem parametros para escolha de progenitores, que ao serem cruzados, possibilitam maior efeito
heter6tico na progénie, isto €, aumentam as chances de obtengdo de gendtipos superiores em
geracbes segregantes. Tais estimativas sdo de grande utilidade nos programas de melhoramento
(CRUZ; CARNEIRO, 2003).

Por isso os bancos de germoplasma sao de suma importancia, pois colocam a disposigdo dos
pesquisadores ampla fonte de recursos genéticos, que podem fornecer genes que conferem
adaptacéo a diferentes estresses abitticos e resisténcia a inimeras pragas e doencas. Entretanto, os
acessos conservados em bancos de germoplasma sdo pouco utilizados devido a uma série de
dificuldades e deficiéncias, tais como falta de documentagéo, falta de descricdo adequada e falta de
avaliagdo das colegdes, o que limita a agdo de melhoristas (GEPTS, 2006).

O presente trabalho teve como objetivo estimar a divergéncia genética de acessos da colegao

de germoplasma de feijdo-caupi da Embrapa Meio-Norte por meio de analises multivariadas.

Material e Métodos

O experimento foi conduzido na Estagcdo Experimental da Embrapa Meio-Norte em Teresina
(PI) no ano agricola de 2007/ 2008 em regime de sequeiro. Foram avaliados 16 acessos de feijao-
caupi: 1 - BRS Novaera, 2 - BR3 Tracuateua, 3 - Cacheado Vagem Roxa, 4 - Vita 7, 5 - TVx 5058-
09C, 6 - BRS Paraguagu, 7 - IT82D-60, 8 — Inhuma, 9 - Canapu amarelo, 10 - MNC00-599F-9, 11 —
Capela, 12 - Corujinha-CE, 13 - Vita-3, 14 — Pretinho, 15 — Rajado, 16 - BR14-Mulato

Na avaliagdo, utilizam-se descritores quantitativos e qualitativos relacionados a planta, a flor, a
vagem, a semente, estabelecidos pelo IPGRI (Internacional Plant Genetic Resources Institute)
(IPGRI, 1995), com modificagdes.

Os tratamentos foram dispostos em delineamento experimental de blocos completos
casualizados, com quatro repeti¢cdes. A parcela foi constituida por 10 plantas. O espagamento entre
fileiras e entre covas na fileira foi de 1,0m e 0,60m, respectivamente. A semeadura foi procedida

manualmente e o desbaste foi realizado 15 dias apds o plantio.
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As analises estatisticas, tais como: andlise de variancia, calculo da distdncia de Mahalanobis
(D?) e método de otimizagdo de Tocher, foram realizadas utilizando-se o programa computacional
GENES (CRUZ, 2006).

Resultados e Discussao

Na analise de variancia univariada para os cinco descritores quantitativos analisados nos 16
acessos de feijdo-caupi, pdde-se observar efeito significativo (P<0,01) para todos os caracteres,
implicando na existéncia de variabilidade genética entre os acessos estudados.

Na analise da divergéncia genética, o carater comprimento de vagem explicou 46,83%da
variagao total, segundo (SINGH, 1981). Por esse mesmo método verifica-se que a variavel de menor
importancia foi o nimero de gréos por vagem, contribuindo com 5,43% da variagao total (Tabela 1).
Este fato evidencia a importdncia da utilizagdo de técnicas multivariadas na identificacdo de
caracteres, que realmente devem ser avaliados com base em um estudo prévio da sua contribuigcdo
para a variabilidade (PEREIRA, 1989).

A menor distancia genética, com base nos descritores quantitativos, foi observada entre os
gendtipos Pretinho e BR14-Mulato, entretanto o par mais divergente foi Cacheado Vagem Roxa e
Canapu Amarelo.

Na analise dos caracteres qualitativos os genotipos Vita-7 e Rajado apresentaram-se como os
gendtipos mais proximos geneticamente. Os pares de gendtipos BR3 - Tracuateua e Capela,
Cacheado Vagem Roxa e Canapu Amarelo, Cacheado Vagem Roxa e Vita3, Cacheado Vagem Roxa
e BR14-Mulato, TVx 5058-09C e MNCO00-599F-9, 1T82D-60 e Capela , apresentam o maior grau de
discordancia, estes diferem em 21 dos 28 caracteres avaliados, sendo assim os mais distantes
geneticamente. Tais informagdes podem ser Uteis para programas de melhoramento genético, por
fornecer subsidios para restringir o numero de genitores a participarem dos cruzamentos e
aumentando-se, conseqientemente, a probabilidade de obtencdo de gendtipos superiores nas

geragbes segregantes.

Tabela 1. Contribuigdo relativa dos caracteres para divergéncia genética entre os acessos estudados
segundo método de Singh (1981). Teresina-Pl, 2007.

Variavel Valor em %
NDIF 14,22%
COMPV 46,83%
NGV 5,43%
P100G 24,52%
NVP 8,98%

Na analise de agrupamento para os caracteres quantitativos pelo método de Tocher, baseado
na distancia de Mahalanobis, obteve-se a formagdo de cinco grupos: Grupo 1- Pretinho, BR14 —
Mulato, MNCO00-599F-9, Vita 7, TVx 5058-09C, Corujinha-CE; Grupo 2- Capela, Rajado, Vita-3,
Cacheado Vagem Roxa; Grupo 3- BRS Novaera, Inhuma, IT82D-60, BR3 Tracuateua; Grupo 4-
Canapu Amarelo; Grupo 5- BRS Paraguagu.
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Ja a analise de agrupamento feita com base nos caracteres qualitativos revelou existéncia de
trés grupos, o primeiro formado pelos genétipos Vita - 7, Rajado, BR14 — Mulato, Corujinha-CE , Vita -
3, Inhuma, Canapu amarelo, TVx 5058-09C, BRS — Novaera, BR3 - Tracuateua, BRS - Paraguacu e
Pretinho, o segundo grupo pelos genétipos MNCO00-599F-9, Capela e Cacheado Vagem Roxa e
terceiro grupo pelo gendtipo IT82D-60. As significativas distancias observadas inter e intragrupos
(Tabela 2) ressaltam a importancia para os programas de melhoramento, pelo possivel aporte de

novas combinag@es génicas que estas podem proporcionar.

Tabela 2. Média das distancias intra e intergrupos a partir dos cinco caracteres quantitativos
avaliados nos 16 gendtipos de feijao-caupi estudados, Teresina_Pl, 2007.

Grupos 1 2 3 4 5
1 44,3418
2 109,7094 30,2896
3 92,8047 127,3073 43,7733
4 184,424 308,2343 73,4812 -
5 68,3942 131,6844 84,5538 171,5901 -
Conclusdo

O comprimento de vagem € o carater que mais contribui para a variagdo genética entre os
gendtipos, sendo os acessos Vagem Roxa e Canapu os mais contrastantes com base nos descritores
quantitativos.
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