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Resumo

O feijdo-caupi, conhecido como feijdo-de-corda na regido Nordeste, € uma leguminosa bastante cultivada nesta

regido, sendo considerada como fonte de renda e alimento bésico para sua populacéo. O objetivo deste trabalho
foi caracterizar morfoagronomicamente vinte genétipos de feijéo-caupi de porte semi-prostrado e estimar a
divergéncia genética entre eles por meio de andlise multivariada. Os ensaios foram conduzidos no campo
experimental da Embrapa Meio-Norte, Teresina-Pl, utilizando-se delineamento de blocos ao acaso com duas
repeticbes. Foram avaliados oito descritores quantitativos. O agrupamento foi realizado pelo hierarquico da
ligagdo média entre grupos (UPGMA), com base nas medidas de dissimilaridade das distancias generalizadas de
Mahalanobis. Estes métodos permitiram a visualizacdo de cinco grupos distintos e evidenciaram a existéncia
devariabilidade genética entre os gendtipos estudados.

Introducédo

O feijao-caupi (Vigna unguiculata (L.) Walp.), conhecido popularmente como feijéo-de-corda ou feijéo
macassar na regido Nordeste (Sales and Rodrigues 1988), € bastante cultivado nos trépicos semi-aridos da
Africa, Brasil e Estados Unidos. No Brasil, € cultivado nas regiGes Norte, Nordeste e Centro-Oeste, sendo,
assim, uma das leguminosas mais adaptadas, versatels e nutritivas (23-25% de proteina) entre as espécies
cultivadas (Maia 1986). Assim, constitui 0 alimento bésico da dieta das populagdes mais carentes, aém de ser
um grande gerador de renda e emprego nessas regifes.

A cultura do feijdo-caupi concentra elevada variabilidade genética, a qual tem sido mantida em bancos
de germoplasma. A Embrapa Meio-Norte mantém um banco ativo de germoplasma de feijao-caupi, visando
principalmente a alimentacéo do programa de melhoramento desta cultura. A divergéncia genética tem sido
estudada em varias culturas, visando a selecdo de genitores para formagdo de hibridos ou mesmo para a
formacdo de novas populagdes segregantes oriundas do intercruzamento de gendtipos divergentes com
caracteristicas agronémicas complementares (Machado et al. 2002, Barbieri et al. 2005, Bonett et al. 2006,
Viana et a. 2006, Amorim et al. 2007 and Arriel et a. 2007).

O objetivo deste trabalho foi caracterizar morfoagronomicamente gendtipos de feijao-caupi de porte
semi-prostrado e estimar a divergéncia genética entre eles por meio de andlise multivariada, visando a
introducao destes em esquemas de cruzamentos.

Material e M é&odos

O ensaio foi desenvolvido no Campo Experimental da Embrapa Meio-Norte, Teresina-Pl, no periodo de
outubro de 2010 ajaneiro de 2011.

Foram utilizados vinte gendtipos de feijéo-caupi de porte semi-prostrado, sendo uma cultivar crioula
(PINGO DE OURO-1-2), cinco cultivares melhoradas (BRS-XIQUEXIQUE; BRS-JURUA; BRS-ARACE;
BRS-GURGUEIA; BRS-MARATAOA) e quatorze linhagens (MNCO1-649F-1-3; MNCO1-649F-2-1;
MNCO1-649F-2-11; MNCO2-675F-4-9; MNCO2-675F-9-5; MNCO2-676F-1; MNCO2-677F-2; MNCO2-
677F-5; MNCO2-680F-1-2; MNCO2-689F-2-8; MNCO2-701F-2; MNCO3-736F-2; MNCO3-736F-6;
MNCO3-761F-1).

O delineamento experimental adotado foi em blocos ao acaso com duas repeticdes. A parcela foi
composta por uma fileira com espacamento de 1,0 m entre fileiras e 0,30 m entre covas.

Para a caracterizagdo morfoagrondmica, foram utilizados oito descritores quantitativos. comprimento da
vagem (COMPV), em centimetros, nimero de gréos por vagem (NGV), peso da vagem (PV), peso de gréos por
vagem (PGV), peso de 100 gréos (P100G), producdo total (Prod), em gramas, comprimento do foliolo terminal
(CFT) elargurado foliolo terminal (LFT), em centimetros.

Na andlise da diversidade genética foram empregados métodos multivariados, onde foram aplicadas
técnicas de agrupamento. Foi utilizada a distancia generdizada de Mahaanobis como medida de
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dissimilaridade, a partir da qual se realizou o agrupamento dos diferentes genétipos por meio do método
hierarquico UPGMA..
As andlises genético-estatisticas foram realizadas com o auxilio do software GENES (Cruz 2008).

Resultados e Discussdo

Por meio do teste F, foram detectadas diferencas significativas entre os gen6tipos, para os caracteres
COMV, P100G, PROD e LFT, o que indicou variabilidade genética entre os acessos, conforme apresentado na
Tabela 1. O coeficiente de variagdo para 0s quatro caracteres oscilou entre 4,83% a 46,67% para comprimento
de vagem e producéo total, respectivamente.

Tabela 1 - Quadro de andlise de variancia dos caracteres quantitativos estudados.

F.V. GL Quadrados Médios

COMV PV NGV PGV P100G PROD CFT LFT
Blocos 1 3,66 119,71 1,08 36,00 597 3478345 3,83 0,07
Tratamentos 19 4,99**  39,73ns 2,19ns 2494ns 8,35+ 27791,00r 0,75ns 0,70*
Residuo 19 0,96 19,67 1,07 12,89 2,89 1234235 0,80 0,28
Média 20,38 35,11 14,87 26,87 18,30 238,05 9,58 6,96
CV (%) 4,83 12,63 6,97 13,37 9,30 46,67 9,37 7,62

** e* ggnificativos a 1 e 5% de probabilidade, respectivamente, pelo teste F e ns ndo-significativo, pelo teste F.

O valor méximo de divergéncia genética, calculado com base na disténcia de Mahalanobis (Tabela 2),
foi obtido para 0 par MNCO2-677F-2 e BRS-GURGUEIA (D? = 126,76). Dentre todas as possiveis
combinagdes de cada um dos gendtipos avaliados com relacdo a distancia méxima obtida, verificou-se que a
maioria 0s genétipos apresentaram suas respectivas D2 méximas quando combinados com os genotipos
MNCO2-677F-2 e BRS-GURGUEIA, indicando-0s como os mais divergentes no grupo de gendtipos avaliados.
Devido a esta alta divergéncia, esses gendtipos sao indicados para utilizacdo em combinactes hibridas. Segundo
Oliveira et al. (2003), a grande amplitude de D? e os dtos valores estimados para os pares de genotipos
aumentam a probabilidade de obtencéo de gendtipos superiores nas geraces segregantes.

O menor vaor de D2 foi apresentado pelo par MNCO1-649F-2-1 e MNCO1-649F-2-11 (D2 = 3,49),
indicando grande similaridade entre esses dois genotipos para os caracteres avaliados.

Tabela 2 - Distancias de Mahaanobis (D?) entre os vinte gendtipos de feijao-caupi porte semi-prostrado.

GenGtipos 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20
1 1502 862 1597 3253 5L69 7279 3279 5919 2937 3093 3238 5890 4344 2842 748 3973 3931 5438 2462
2 349 882 1201 3232 5964 1978 37,53 2041 2046 1256 4030 2477 21,01 4324 2071 2202 2951 17,18
3 613 1731 3331 7424 2116 4147 228 17,52 2115 4682 2469 17,98 4661 2254 2402 2861 1218
4 68 27,36 8204 1294 2715 2011 1372 2019 4260 1942 812 4551 2295 17,9 1423 558
5 36,61 8L68 1484 2673 2698 1750 17,35 418 2545 1446 50,70 2970 2854 1289 158
6 4518 1882 666 2191 3293 1973 37,54 1129 3594 1105 2115 920 4253 24,09
7 5950 5066 4835 8249 31,91 5820 6267 97,25 57,29 6050 568 12676 8581
8 1679 517 703 790 1249 505 739 4000 822 1590 3064 976
9 2802 3277 1962 4056 1504 358 17,37 3208 1985 3520 288l
10 16290 773 98 937 1234 4795 573 1202 4882 1611
11 1999 2559 1509 993 5536 1171 2937 2597 728
12 1447 1178 2234 325 1249 1774 4475 2318
13 1478 2527 5615 11,66 3192 7461  3L71
14 1463 2320 833 1351 369% 1452
15 61,95 1526 2085 2423 625
16 41,93 3056 5965 46,21
17 129 4346 1277



19 20,71

1: MNCO1-649F-1-3, 2: MNCO1-649F-2-1, 3;: MNCO1-649F-2-11, 4: MNCO2-675F-4-9, 5: MNCO2-675F-9-5, 6: MNCO2-676F-1,
7: MNCO2-677F-2, 8: MNCO2-677F-5, 9: MNCO2-680F-1-2, 10: MNCO2-689F-2-8, 11: MNCO2-701F-2, 12: MNCO3-736F-2, 13:
MNCO3-736F-6, 14: MNCO3-761F-1, 15: PINGO DE OURO-1-2, 16: BRS-XIQUEXIQUE, 17: BRS-JURUA, 18: BRS-ARACE, 19:
BRS-GURGUEIA e 20: BRSMARATAOA.

O dendograma da Figura 1 é resultante da andlise aglomerativa intra e intergrupo referente aos vinte
gendtipos de feijdo-caupi, fundamentada nas medidas de dissimilaridade das distancias generalizadas de
Mahalanobis (D?).
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Figura 1 - Dendograma da similaridade genética entre vinte gendtipos, obtido por UPGMA, com base na matriz
de dissimilaridade dos dados morfol dgicos.

Os vinte gendtipos estudados foram separados em cinco grupos (Figura 1) a uma distancia em torno de
25% no agrupamento hierérquico dos gendtipos com base nos descritores avaliados. Observa-se nessa figura a
confirmagéo do gendtipo MNCO2-677F-2 como um dos mais divergentes entre todos, haja vista que 0 mesmo
Se encontra em um grupo separado dos demais.

Assim, observou-se divergéncia genética entre os gendtipos estudados e variabilidade entre os caracteres
analisados.
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