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Caracterizacao molecular dos acessos de feijoeiro
comum que compoem os ensaios de Valor de Cultivo e
Uso (VCU) dos anos de 2009/2010
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A demanda constante por cultivares de feijoeiro comum com caracteristicas morfo-agrondémicas favordveis é
continua e guia o programa de melhoramento do feijoeiro da Embrapa Arroz e Feijdo, sempre buscando novidades
para atender os setores produtivos e consumidor. Todas as cultivares, para fins de registro e comercializacio, devem
ser avaliadas quanto ao seu valor intrinseco para a agricultura e para os consumidores através do teste de VCU.
Ao final do ensaio, sdo identificadas as linhagens que apresentam desempenho superior as cultivares de referéncia
incluidas no teste. O emprego de ferramentas moleculares, como os marcadores microssatélites (SSR), visam a
caracterizacdo molecular dos gendtipos que compdem o ensaio, possibilitando estimar a extenséo da variabilidade
genética do conjunto de linhagens, bem como na determinagio da identidade genética de cada material. Nesse
estudo, o objetivo foi o de caracterizar a variabilidade genética de linhagens de feijoeiro comum que compdem
experimentos de VCU conduzidos nos anos de 2009/2010. Foram analisados 23 linhagens de feijoeiro comum (10
do grupo preto, 12 do grupo carioca, uma do grupo especial), oito cultivares comerciais e trés materiais controle
paraintegracio de dados. Cada linhagen e cultivar comercial foram representadas por trés plantas para possibilitar
aavaliagdo de dentro de cada material. Para as andlises moleculares foram utilizados 14 marcadores microssatélites
fluorescentes, porém trés (BM138, PV251 e BM 157) foram removidos das andlises posteriores por apresentarem
padrio monomérfico de amplificagio. Um total de 66 alelos foi identificado, com média de 5.7 alelos/marcador.
Entre os alelos identificados 19 foram classificados como alelos privados, ou seja, presentes em um tinico individuo.
O marcador que detectou o maior niimero de alelos privados foi 0 PV163 com oito. Os alelos privados foram
identificados em nove linhagens, com a linhagem CNFC11966 apresentando o maior niimero (trés). O valor médio
de PIC (Polymorphism Information Content) foi de 0,62 e a distancia genética média de Rogers modificada por Wright
foi de 0,7. A probabilidade de identidade (PI.) foi de 4,9x10” e foram encontradas duas linhagens geneticamente
idénticas para os marcadores avaliados (CNFC11952 e CNFP11976). Entre as linhagens, foram identificadas seis
(CNFP11994, CNFC11948, CNFC11956, CNFP11985, CNFC11952, CNFC11954) com plantas heterozigotas para pelo
menos um marcador. A utilizagdo de marcadores SSR permitiu a determinagédo darelagdo genética entreaslinhagens
avaliadas nos ensaios de VCU, além disso, possibilitou que importantes pardmetros genéticos fossem estimados. A
juncio das informagdes agrondmicas das linhagens com os dados moleculares permite que a selegéo das linhagens
seja conduzida de maneira mais eficaz, pois evita o desenvolvimento de cultivares comerciais com alto parentesco.
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