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RESUMO

A obtencdo de variedades de feijao-caupi mais produtivas, com caracteristicas de
interesse e adaptadas as condicbes sazonais locais, sdo fundamentais para a
seguranga alimentar e o fortalecimento da agricultura. O objetivo deste estudo foi
avaliar a eficiéncia dos métodos Descendente de uma Unica Semente ou Single Seed
Descent (SSD) e Bulk dentro de familias F2 e (Bulk/F2) em populagdes segregantes
de feijao-caupi, obtidas a partir do cruzamento entre as variedades Manteigao e Feijao
de Corda. Os métodos foram implementados conforme suas respectivas descrigdes,
com a populacédo segregante conduzida até a geracédo Fs (SSD) e Fa:5 (Bulk/F2). O
método SSD foi realizado em delineamento inteiramente casualizado, com trés
repeticdes e nove progénies, em casa de vegetagdo. Em contrapartida, o método
Bulk/F2 foi conduzido em delineamento de blocos casualizados, com 12 progénies na
geracao F2:3 e nove progénies nas geracgoes Fs.4 e Fa:5, também com trés repetigdes.
Os métodos SSD e Bulk/F2 apresentam eficiéncias distintas. O SSD se destaca na
identificacdo de progénies superiores, enquanto o Bulk/F2 é particularmente eficaz na
preservagao da variabilidade genética. O Bulk/F2 demonstrou resultados positivos em
relagdo ao numero de vagens, massa das vagens e massa de graos, evidenciando
sua capacidade de manter a diversidade genética. A sele¢ao de progénies com base
no desempenho produtivo foi mais eficiente pelo método Bulk/F2, enquanto o SSD
promoveu maior homogeneidade entre as progénies, sendo mais indicado para a
selecao de caracteristicas estaveis ao longo das geragdes. Dessa forma, o uso do
Bulk/F2 nas primeiras geragdes € importante para preservar a diversidade genética e
favorecer a selecao indireta de caracteristicas produtivas. Ja a utilizacdo do SSD nas
geragbes avangadas permite identificar progénies superiores homogéneas, sendo

estratégia eficiente para o melhoramento do feijao-caupi.

Palavras-chave: Vigna unguiculata. Métodos de melhoramento. Selecao de progénies.



ABSTRACT

Obtaining more productive cowpea varieties with interesting characteristics and
adapted to local seasonal conditions is essential for food security and strengthening
agriculture. The objective of this study was to evaluate the efficiency of the Single Seed
Descent (SSD) and Bulk methods within F2 and (Bulk/F2) families in segregating
cowpea populations obtained from the cross between the Manteigdo and Feijao de
Corda varieties. The methods were implemented according to their respective
descriptions, with the segregating population conducted up to the Fs (SSD) and Fa:5
(Bulk/F2) generations. The SSD method was performed in a completely randomized
design, with three replicates and nine progenies, in a greenhouse. In contrast, the
Bulk/r2 method was conducted in a randomized block design, with 12 progenies in the
F2:3 generation and nine progenies in the F3z.4 and Fa:5 generations, also with three
replicates. The SSD and Bulk/F2 methods show different efficiencies. SSD stands out
in identifying superior progenies, while Bulk/F2 is particularly effective in preserving
genetic variability. Bulk/F2 demonstrated positive results in relation to the number of
pods, pod weight and grain weight, evidencing its ability to maintain genetic diversity.
The selection of progenies based on productive performance was more efficient by the
Bulk/F2 method, while SSD promoted greater homogeneity among the progenies,
being more suitable for the selection of stable characteristics over the generations.
Thus, the use of Bulk/F2 in the first generations is important to preserve genetic
diversity and favor the indirect selection of productive characteristics. The use of SSD
in advanced generations allows the identification of superior homogeneous progenies,

which is an efficient strategy for improving cowpea.

Key words: Vigna unguiculata. Breeding methods. Progeny selection.
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1 INTRODUGAO

O feijdo-caupi (Vigna unguiculata (L.) Walp.), também conhecido como feijao-de-
corda ou feijdo-de-praia, € uma leguminosa cultivada principalmente em regides
tropicais e subtropicais, destacando-se pelo elevado valor nutricional. O seu cultivo é
fundamental para a seguranca alimentar e geracdo de renda, especialmente em
paises em desenvolvimento. A capacidade de adaptacao a condi¢cbdes adversas, como
seca, altas temperaturas e solos com baixa fertilidade, torna-o alternativa viavel para
pequenos, médios e grandes produtores (Freire Filho et al., 2011; Oliveira et al., 2019).

Para maximizar sua producdo, € fundamental desenvolver variedades que
apresentem caracteristicas desejaveis, como maior produtividade e adaptacdo a
diferentes ambientes. Nesse contexto, a implementacao de programas de melhoramento
para desenvolver variedades superiores € imprescindivel. Os programas de
melhoramento do feijdo-caupi tém evoluido, incorporando técnicas modernas e
tradicionais para atender as demandas dos agricultores e consumidores (Freire Filho et
al., 2023; Singh et al., 2002; Silva et al., 2021). A diversidade genética do feijdo-caupi
pode ser explorada por meio de diferentes métodos de selecéo (Aradjo et al., 2019).

No melhoramento de plantas autdgamas como o feijao-caupi, a condugao de
populagdes segregantes desempenha papel fundamental na obtencdo de novas
variedades. As plantas autbgamas se autofecundam, resultando em popula¢des com
variabilidade genética significativa. A formagdo dessas populagdes envolve
estratégias que aumentam a variabilidade genética e permitem a selegdo de
individuos com caracteristicas desejaveis (Borém e Miranda, 2013).

A avaliagdo de populagdes segregantes no melhoramento genético do feijao-
caupi envolve diversos critérios, entre eles a variabilidade genética e o desempenho
agronémico. Estudos recentes destacam a importancia desses fatores na identificacéo
de gendtipos superiores, com ampla diversidade e bom desempenho produtivo e
adaptativo (Marinho et al., 2021; Aquino et al., 2021).

Entre as principais técnicas utilizadas, destaca-se o cruzamento artificial, amplamente
utilizado para criar populagbes segregantes (Silva, 2009). Essa técnica envolve a
polinizagao controlada entre gendtipos distintos, onde se selecionam plantas parentais com
caracteristicas desejaveis e o pdlen é transferido para outra planta, evitando assim a
autofecundacgéao. As sementes resultantes formam a geragao F1, que € homogénea devido

ao vigor hibrido. Ao serem cruzadas entre si, geram a geragéo F2, caracterizada pela
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segregacgao das caracteristicas e possibilidade de selecionar individuos promissores nas
geracdes subsequentes (Freire Filho et al., 2014).

Dentre os meétodos utilizados na condugdo de populagbes segregantes,
destacam-se o método descendente de uma unica semente (Single Seed Descent -
SSD) e o método bulk dentro de familias F2 (Bulk/F2). O SSD consiste em selecionar
uma unica semente de plantas superiores em cada geracéao, favorecendo a escolha
das melhores progénies com base em caracteristicas especificas, como resisténcia a
doengas ou aumento da produtividade. A selegao principal ocorre nas geragdes
avangadas, mas pode incluir triagens nas gerag¢des iniciais, dependendo da
caracteristica a ser selecionada. Ja o Bulk/F2 envolve a mistura de sementes de varias
plantas, promovendo processo mais rapido e pratico, mas com menor precisido na
selegdo das caracteristicas desejadas devido a mistura genética (Freire Filho et al.,
2014; Ramalho et al., 2012).

A importancia desses métodos reside na capacidade de influenciar os resultados
do melhoramento genético. O SSD proporciona ganhos mais rapidos em caracteristicas
especificas (como produtividade, resisténcia a doencgas e adaptacéo a diferentes
condicbes ambientais) avangando até trés geragdes por ano, enquanto o bulk é
vantajoso quando se busca maior diversidade genética ou quando ha limitagbes
praticas para selecao individual (Borém e Miranda, 2013).

Embora estudos tenham sido realizados com sucesso no feijoeiro comum,
utilizando esses métodos, focando principalmente na produtividade de gréaos e teores
de fibra (Pontes Junior et al., 2011; Raposo et al., 2000; Silva et al., 2013; Ranalli et
al.,1996; Urrea e Singh, 1994), pesquisas especificamente no feijdo-caupi ainda séao
poucas. Essa limitacdo dificulta a identificagdo do método mais eficaz para otimizar os
resultados do melhoramento dessa espécie. Ainda assim, alguns trabalhos tém
contribuido nesse sentido, avaliando o desempenho de diferentes métodos de selecao
(Millawithanachchi et al., 2014) e as preferéncias de agricultores e melhoristas na
escolha de gendtipos superiores (Millawithanachchi et al., 2016).

Diante disto, o objetivo deste estudo foi avaliar a eficiéncia dos métodos de
selecao descendente de uma unica semente (SSD) e bulk dentro de familias F2 do
feijao-caupi, assim como analisar os métodos utilizados, identificar os caracteres mais
promissores para a selegao de progénies e determinar o método mais eficiente para

a selecionar cruzamentos superiores.
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2 REVISAO DE LITERATURA

O feijao-caupi € uma leguminosa herbacea, anual, autbgama, pertencente ao
género Vigna, classificado como Vigna unguiculata (L.) Walp., sua subespécie € a
unguiculata (Freire Filho et al., 2011). O subgénero Vigna se divide em seis grupos
principais: Catiang, Comosae, Liebrehtsia, Macrodontae, Reticulatae e Vigna, sendo
este ultimo o grupo do feijao cultivado (Freire Filho et al., 2005).

O feijao-caupi € rico em proteinas, vitaminas e minerais, tornando-se essencial
para a seguranca alimentar. Sua producdo esta alinhada aos Objetivos de
Desenvolvimento Sustentavel (ODS) da ONU, incluindo ODS 1 (Erradicagao da
pobreza), 2 (Fome Zero), 3 (Saude e Bem-Estar), 10 (Redugao das Desigualdades) e
15 (Agéo Contra a Mudanga Global do Clima). Assim, seu cultivo n&o apenas promove
a seguranca alimentar, mas também contribui para o cumprimento da Agenda 2030
no Brasil (Embrapa, 2024; Rocha et al., 2019).

2.1 ASPECTOS GERAIS DO FEIJAO-CAUPI

O feijao-caupi (Vigna unguiculata), ou feijao-de-corda, € uma leguminosa
importante nas regides tropicais e subtropicais. Suas caracteristicas botanicas
incluem crescimento determinado (com inflorescéncias superiores) ou indeterminado
(inflorescéncias da base para o apice), além de porte ereto, semi-ereto, prostrado ou
semiprostrado (Freire Filho et al., 2005).

O cultivo é realizado em covas com trés a cinco sementes e espagamento que
varia de 0,50 cm x 0,80 cm a 2,0 m. O ciclo do feijao-caupi é classificado em: extra
precoce (60 dias), precoce (61-70 dias), médio-precoce (71-80 dias), médio-tardio (81-
90 dias) e tardio (mais de 91 dias). O plantio pode ser feito no verdo ou na estagao
chuvosa, em sistemas de cultivo unico ou misto, apresentando relevante plasticidade
fenotipica em diferentes sistemas produtivos (Freire Filho et al., 2011a).

O manejo inclui o controle de pragas como cigarrinha-verde e pulgdo, além de
doengas fungicas (podridao das raizes, a podridao-cinzenta-do-caule, a murcha-de-
fusario, e a mela) e virais, principalmente o mosaico-severo-do-feijao-caupi,
transmitido pelo pulgdo, que impactam a produtividade. A colheita ocorre
aproximadamente 90 dias apds o plantio, com graos colhidos maduros e secos antes

do armazenamento (Embrapa, 2021; Gongalves et al., 2016; Santos et al., 2013).
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Nutricionalmente, o feijao-caupi é rico em proteinas, fibras e minerais, essencial
para a segurancga alimentar em areas com acesso limitado a alimentos proteicos. Sua
adaptabilidade a diferentes condigbes climaticas e capacidade de fixar nitrogénio
beneficiam o solo e outras culturas (Andrade et al., 2021; Lopes et al., 2018).

Economicamente, representa importante fonte de renda para agricultores
familiares, com crescente demanda no mercado interno e externo. Sua versatilidade
na culinaria e valorizagdo dos produtos regionais aumentam seu valor agregado
(Rocha; Silva; Menezes-Junior, 2017). Assim, o feijdo-caupi € fundamental para a
seguranca alimentar e o desenvolvimento socioecondmico, sendo necessario investir

em melhoramento genético e manejo sustentavel para maximizar seus beneficios.

2.2 VARIEDADES TRADICIONAIS DO FEIJAO-CAUPI

As variedades tradicionais do feijao-caupi constituem um patrimdnio agricola e
cultural significativo em diversas regides especialmente na Amazoénia Ocidental como
o Acre. (Siviero et al., 2017). Sua diversidade genética, valor nutricional e sociocultural
sao fundamentais para a segurancga alimentar.

As variedades tradicionais, frequentemente denominadas locais ou crioulas, sao
gendtipos ndo melhorados que foram selecionados por agricultores ao longo de
geragbes (Fonseca et al., 2015). Elas atendem as necessidades dos pequenos
agricultores, adaptando-se as condi¢des locais e preferéncias culinarias (Fisseha et
al.,, 2016; Cunha et al.,, 2013). O desenvolvimento dessas variedades reflete a
valorizacéo das tradi¢des culturais e apresenta baixo custo de produgéo.

Essas variedades apresentam notavel adaptacdo a condi¢cdes edafoclimaticas
adversas, como seca e altas temperaturas (Passos et al., 2007), além de contribuirem
para a biodiversidade agricola e a seguranga alimentar (Siviero et al., 2017). O cultivo
e consumo dessas sementes, além de promoverem a subsisténcia, sdo fundamentais
para a conservagao dos recursos genéticos locais (EMBRAPA, 2023).

Ao valorizar e cultivar essas variedades, as comunidades garantem sua
subsisténcia e contribuem para a conservagéo dos recursos genéticos (Embrapa, 2023).
Entretanto, as variedades tradicionais enfrentam desafios significativos. A introdugao
de cultivares comerciais modernos e a perda de conhecimentos tradicionais sobre seu
manejo tém resultado na erosdo genética e no declinio da diversidade agricola
(Marinho et al., 1997).
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Portanto, é essencial implementar estratégias para proteger essas variedades,
assegurando a resiliéncia das comunidades agricolas e a preservagao do patriménio
cultural associado ao feijdo-caupi. Promover a valorizagao e o resgate das variedades
tradicionais de feijdo-caupi é essencial para fortalecer a agricultura local. Isso pode
ser alcangado por meio do incentivo ao cultivo, consumo e comercializagdo dessas
variedades. Para isso, € necessario investir em pesquisas como programas
melhoramento e de capacitagdo que ensinem os agricultores sobre técnicas de
manejo sustentavel (Bonett et al., 2008; Ramalho; Abreu, 2015).

O desenvolvimento das comunidades locais nesse processo é fundamental, pois seu
conhecimento ancestral € um aditivo valioso na conservacgéo dessas variedades. Além de
suas caracteristicas nutricionais, que séo importantes para a saide humana, o feijao-caupi
se destaca pela versatilidade e sabor Unico, contribuindo para a diversificacéo alimentar e
valorizacao da cultura local. As diferentes cores, tamanhos e formatos dos graos também
o tornam ingrediente atraente na culinaria (Rocha, Silva e Menezes-Junior, 2017).

A utilizacdo da variabilidade genética presente nas variedades disponiveis e
conservadas pelos agricultores é essencial, pois permite o desenvolvimento de
variedades mais produtivas e atende as necessidades especificas dos agricultores e
consumidores. Isso é importante para preservar a biodiversidade agricola e garantir a
disponibilidade de recursos genéticos para futuros programas de melhoramento e
enfrentamento de desafios como mudancas climaticas e fatores biéticos (Boukar et
al., 2019). Ao promover o cultivo e consumo dessas variedades contribui para o futuro
sustentavel e resiliente.

Pesquisas no Acre destacam a variabilidade genética das variedades
tradicionais de feijdo-caupi, como o Manteigdo e o feijdo de corda, com grande
potencial para o melhoramento da espécie. Nascimento (2012) observou variagcao nas
sementes de feijdo-de-corda, sugerindo boas oportunidades para sele¢cdo. Souza
(2016) e Oliveira (2015) caracterizaram essas variedades em relacdo a morfologia,
ciclo e adaptacao, reforcando seu valor genético.

Outros estudos, como os de Oliveira et al. (2013), Nascimento (2016) e
Mendonga (2016), confirmaram essa variabilidade genética. Gomes (2016) encontrou
divergéncias entre 20 acessos de feijdo-caupi, ressaltando o potencial para programas
de selecdo. Lima (2016) e Marinho (2001) destacaram variacdes morfolégicas,
enfatizando a importancia do Manteigdo e do feijao de corda no melhoramento

genético regional.
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Além disso, a selecdo em progénies no Acre tem mostrado resultados
promissores. O estudo de Silva e Santos (2025) evidenciou a eficacia da selecéo
combinada, com ganhos genéticos significativos em caracteristicas agronémicas,
mostrando o potencial dessas variedades para programas de melhoramento e
sustentabilidade agricola.

A variabilidade morfoagronémica também se destaca. O estudo de Miqueloni et
al. (2018) identificou que 76,5% da variacao estava relacionada ao porte da planta,
cor da semente e florescimento, evidenciando o valor das variedades crioulas para a

conservacgdo e programas de germoplasma no Acre.

2.3 MELHORAMENTO GENETICO DO FEIJAO-CAUPI

O melhoramento genético do feijao-caupi pode ser realizado de trés maneiras,
conforme Borém, Miranda e Fritsche-Neto (2017) e Ramalho, Abreu e Santos, 2001:
1. Introducdo de Plantas: que consiste na incorporagdo de novas variedades ou
linhagens que podem agregar caracteristicas desejaveis, como maior resisténcia ou
melhor qualidade nutricional; 2. Selegdo entre Linhas Puras: neste método, sao
escolhidas as melhores linhas dentro de populagdes ja existentes, visando aprimorar
caracteristicas especificas e, 3. Métodos baseados na hibridagcdo: que envolve
cruzamentos entre diferentes genitores para criar novas combinagdes genéticas, além
da condugao de populagdes segregantes que permitem a selegéo de individuos com
caracteristicas superiores.

Para plantas autégamas, como o feijdo-caupi, os métodos de melhoramento
podem ser divididos em duas categorias principais:

a) Métodos para explorar a variabilidade genética existente que incluem: a) Introducéo de
Linhagens: este método foca na introdugéo de linhagens com caracteristicas superiores
j& conhecidas e b) Selecdo Massal: que consiste em selecionar um grande nimero de
plantas promissoras dentro da populacdo para manter a variabilidade genética;

b) Métodos que geram variabilidade artificialmente como: a) Método da Populagéo
(Bulk): em que agrupa varias plantas em uma Unica populacdo para promover a
variabilidade; b) Método Genealdgico (Pedigree): acompanhamento das linhagens ao
longo das geracdes para selecionar as melhores combinacdes; ¢) Método SSD (Single
Seed Descent): permite a selecao rigorosa por meio da escolha de sementes individuais

ao longo das geracdes e d) Método de Retrocruzamento: cruzamentos repetidos entre
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uma planta superior e uma planta parental para transferir caracteristicas desejaveis
(Borém, Miranda e Fritsche-Neto, 2017; Ramalho, Abreu e Santos, 2001).

Existem varios programas de melhoramento genético do feijdo-caupi em
diferentes paises e instituicbes. Alguns exemplos incluem o programa de
melhoramento do Instituto Internacional de Agricultura Tropical (IITA) e o programa de
melhoramento da Embrapa Meio-Norte que envolve a participacdo de 15 unidades da
Embrapa, universidades, empresas estaduais de pesquisa, centro tecnolégico de
ensino, empresas de sementes e agricultores (Rocha, et al 2013).

Ao longo de 30 anos, o programa de melhoramento genético do feijdo-caupi da
Embrapa, em parceria com outras instituicdes de pesquisa, lancou 73 cultivares de
diferentes tipos comerciais, incluindo branco liso, branco rugoso, fradinho, marrom tipo
sempre verde, marrom tipo mulato, marrom tipo canapu, manteiga e verde (Freire
Filho et al., 2011).

Os principais avancos alcancados pelo programa foram: maturacdo mais
precoce, resisténcia a diferentes virus, arquitetura de planta mais moderna, gréos
adequados ao mercado, altas produtividades em condi¢des de sequeiro e irrigadas,
adaptabilidade a diferentes ambientes de cultivo e genétipos adequados ao mercado
de vagens e graos imaturos (Rocha et al., 2013).

A utilizacdo do feijdo-caupi nas lavouras apresenta vantagens com relacdo a
producéo de graos, porém o desempenho produtivo pode ser limitado pela escolha errada
dos gendtipos e por este motivo se faz necessario adotar alguns critérios para selecionar,
tais como tolerancia a doencas, precocidade e porte ereto (Carvalho, et al., 2012). O
futuro dos programas de melhoramento depende da diversidade da espécie para que
novas variedades possam ser desenvolvidas (Siviero et al., 2017).

Neste contexto, pesquisas com o0 género Vigna tém apontado para a
disponibilidade de materiais genéticos com grande potencial para o melhoramento,
alta capacidade de rendimento e elevada qualidade nutricional o que permite estudos
para selecéo de variedades superiores, com vistas ao langcamento de novas cultivares

voltadas ao incremento produtivo da agricultura.

2.3.1 Vantagens e desvantagens dos métodos de melhoramento genético

O melhoramento genético € fundamental na agricultura moderna, visando a

maximizagdo da produtividade e a melhoria das caracteristicas das plantas. Este
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processo envolve a selecdo e cruzamento de plantas com caracteristicas desejaveis,
resultando em variedades que podem oferecer beneficios significativos, mas também
apresenta desafios.

Em relacdo as vantagens do melhoramento tém-se: 1. Aumento da
Produtividade: variedades melhoradas podem gerar mais alimentos em menor
espaco; 2. Resisténcia a Pragas: plantas resistentes reduzem a necessidade de
pesticidas, tornando a agricultura mais sustentavel; 3. Qualidade Nutricional:
variedades com melhores teores nutricionais podem beneficiar a saude dos
consumidores e 4. Adaptacdo Climatica: cultivares desenvolvidos para resistir a
condicdes climaticas extremas sdo essenciais diante das mudancas climaticas.

Quanto as desvantagens 1. Custo e Tempo: o processo de melhoramento pode
ser caro e demorado, exigindo investimentos significativos; 2. Perda de Diversidade
Genética: a selecédo intensiva pode reduzir a variabilidade genética, aumentando a
vulnerabilidade a doencas e 3. Acesso Limitado: pequenos agricultores podem ter
dificuldade em acessar tecnologias avancadas (Borém, Miranda e Fritsche-Neto, 2017;
Ramalho, Abreu e Santos, 2001).

Os métodos de melhoramento genético sdo essenciais para desenvolver plantas
mais produtivas e adaptadas as condicdes locais. A selecdo massal permite escolher as
melhores plantas de uma populacdo, mantendo a diversidade genética e melhorando
caracteristicas como rendimento e resisténcia.

Ja os métodos genealdgicos (ou de pedigree) acompanham os cruzamentos ao
longo das geragdes, facilitando a selegao de caracteristicas complexas, controladas
por varios genes e influenciadas pelo ambiente, como rendimento, tolerancia a seca
ou qualidade dos graos.

A hibridagcdo amplia a variabilidade genética ao cruzar plantas diferentes,
enquanto o retrocruzamento incorpora caracteristicas de interesse do melhorista,
como resisténcia a doencas, sem perder qualidades importantes da variedade. A
introdugcdo de novas linhagens também contribui para diversificar as caracteristicas
disponiveis nas populacdes cultivadas, enriquecendo o pool genético (Boréem, Miranda e
Fritsche-Neto, 2017).

Entretanto, os métodos de melhoramento também apresentam desvantagens. A
complexidade e técnica envolvida exige conhecimentos avancados e infraestrutura
adequada, o que pode ser um desafio para muitos agricultores. Além disso, os resultados

do melhoramento nem sempre s&o previsiveis e algumas combinacdes podem nao
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apresentar as caracteristicas desejadas. Por Gltimo, cruzamentos podem resultar em
efeitos indesejados ou na expressao de caracteristicas que ndo estavam presentes.

Ao comparar os métodos de selecdo de plantas, observam-se diferengas
significativas em seus atributos. O método Bulk/F2 (método populacional ou Bulk
dentro familias F2) cultiva plantas da geragdo F2 juntas, sem selec¢do individual,
colhendo as sementes em massa para formar a préxima geragédo. Apesar de ser um
método simples e com controle genético limitado nas fases iniciais, ele mantém a
variabilidade genética e permite a selegdo natural ao longo do tempo, com selegéo
individual ocorrendo em gerag¢des mais estaveis. No entanto, estudos indicam que o
meétodo pode apresentar maior interagdo genoétipo x ambiente, comprometendo a
estabilidade dos resultados (Silva et al., 2013).

Ja o método SSD (Single Seed Descent ou descendente de uma unica semente)
€ eficaz para acelerar o avango das geragbes e facilitar a obtengdo de linhagens
homozigotas. No entanto, ele pode restringir a variabilidade genética a longo prazo,
especialmente se for aplicado a partir de uma populagcdo pequena. Para minimizar
esse risco, adotar é importante estratégias como o uso de populagdes base amplas,
a conservagao de sementes das geracdes iniciais e o cultivo das populagbes em
diferentes ambientes (Allard, 1999).

Essas praticas ajudam a manter a diversidade genética e aumentam a
adaptabilidade das linhagens. Além disso, a recombinacgao entre linhas pode ser uma
alternativa para restaurar essa variabilidade no futuro. Contudo, é importante notar
que a condugdo do método pode ser mais trabalhosa em termos de organizagao e
controle do numero de plantas, especialmente em grandes escalas. (Allard, 1999;
Borém e Miranda, 2013).

Em contraste, 0 método genealdgico € mais lento, pois realiza cruzamentos com
acompanhamento da linhagem. No entanto, destaca-se pelo alto controle genético e
elevada complexidade de conducido. Enquanto o Bulk/F2 é ideal para resultados
rapidos em grandes populagdes, o método genealdgico € mais preciso, embora exija
mais tempo e recursos. A escolha do método ideal dependera das prioridades da
pesquisa (Silva et al., 2013; Pontes Junior et al., 2011; Raposo et al., 2000).

De acordo com Borém (1997), ndo ha um unico método que atenda a todos os
objetivos especificos no melhoramento genético. Ao selecionar métodos para

populagdes segregantes, € essencial analisar cada situagado considerando fatores
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como a obtencao de conhecimentos sobre a genética das caracteristicas, a facilidade
de condugdo, o tempo necessario e a economia em custos e mao-de-obra. Essa
avaliacao criteriosa permite uma escolha mais eficaz do método a ser utilizado.

Em sintese, o melhoramento genético traz beneficios importantes para a
agricultura. No entanto, é importante considerar suas desvantagens e 0s impactos
associados aos métodos utilizados. Uma abordagem equilibrada que leve em conta tanto
os beneficios quanto os desafios sdo essenciais para garantir futuro sustentavel na

producao agricola.

2.3.2 Hibridacdo no melhoramento do feijao-caupi

O melhoramento do feijoeiro é essencialmente baseado na hibridacdo de
cultivares, linhagens ou variedades, resultando em popula¢cdes segregantes, onde se
realiza a selecéo de linhagens superiores. Essa técnica de hibridacéo € fundamental no
melhoramento genético do feijdo-caupi, pois possibilita a combinacao de caracteristicas
desejaveis. O processo comeca com a selecao criteriosa de parentais que apresentem
caracteristicas complementares, assegurando que as melhores qualidades sejam
transmitidas a nova geracao (Freire Filho et al., 2014; Silva, 2009).

As flores do feijao-caupi sdo perfeitas e cleistbgamas, geralmente autopolinizando-
se ao abrirem pela manha (Kheradnam; Niknejad, 1971). Por essa razdo, a emasculacao
antes da abertura das anteras é essencial para cruzamentos controlados. Além disso,
suas flores grandes e com quilha e estigma retos facilitam o manuseio durante o processo
de hibridacdo. Ao aumentar a variabilidade genética, essa técnica pode acelerar o
melhoramento das cultivares, permitindo a introducéo rapida de novas caracteristicas que
atendem as demandas do mercado (Silva, 2009).

Existem quatro métodos de cruzamento para o feijdo-caupi, que diferem em
técnica e tempo de acordo com Freire Filho et al. (2014): Método 1: emasculacdo a tarde
(16h-18h), coleta de pdlen na manha seguinte (6h-8h30) e polinizacdo no mesmo
periodo; Método 2: emasculacdo a tarde anterior, coleta de pdlen na manha da
polinizacéo (tarde); Método 3: emasculacdo na manha anterior com coleta de pdlen e
polinizacdo na mesma manhé; Método 4: emasculacdo a tarde anterior, coleta de polen
a tarde posterior e polinizacdo na mesma tarde. Esses métodos variam em complexidade

e tempo, permitindo que os pesquisadores escolham a abordagem mais adequada para
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alcancar os resultados desejados. A hibridacdo ndo € apenas uma técnica, € uma ponte

para o futuro da agricultura, garantindo colheitas mais robustas e sustentaveis.

2.4 METODOS DE CONDUGCAO DAS POPULACOES SEGREGANTES

O melhoramento de espécies autégamas, como o feijdo-caupi tem como
objetivo, principal, a obtengdo de linhagens que detenham alelos favoraveis. Nas
sucessivas geragdes de uma populagédo segregante € possivel observar que a cada
geracgao de autofecundagdo, ha uma reducao de 50% na frequéncia dos locos em
heterozigose (Ramalho, Abreu e Santos, 2001).

Desta forma, na geragéo F2, 50% dos locos estdo em heterozigose e 50% estao
em homozigose. Na F3, a frequéncia de heterozigotos passa a ser de 25%, enquanto
que a de homozigotos passa para 75%, e assim, sucessivamente (ALLARD, 1999).

No melhoramento de plantas, identificar gendtipos superiores nas primeiras
geragdes € desafiador, pois ainda ha muita heterozigosidade, o que pode ocultar
caracteristicas importantes. A medida que a autofecundacdo avanca, ocorre aumento
na homozigose, tornando os efeitos genéticos mais evidentes e estaveis, o que facilita
a selecao dos individuos com maior potencial (Ramalho, Abreu e Santos, 20011.

Por isso, € recomendado iniciar a selegao quando a maioria dos locos ja estiver
em homozigose, pois assim é possivel tomar decisdes mais precisas na escolha das
melhores linhagens (Borém, Miranda e Fritsche-Neto, 2017; Ramalho, Abreu e
Santos, 2001).

Os métodos de conducdo de populacdo segregante de plantas autégamas
geralmente mais utilizados sdo os métodos genealdgico, método da populagdo (Bulk),
descendente de uma Unica semente (SSD) e Bulk nas geragcdes F2 ou Fs (Ramalho,

Santos, Zimmermann, 1993).

2.4.1 Método descendente de uma unica semente (SSD)

Este método propde redugdo no tempo para atingir a homozigose. O avancgo
das geragbes pode ser realizado fora da época apropriada de plantio da cultura.
Assim, o principal objetivo deste método € atingir a homozigose de forma rapida, sem

selegao (Borém, Miranda e Fritsche-Neto, 2017).
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As plantas sao cultivadas em estufa ou casa de vegetacao, para favorecer a
cleistogamia, processo biolégico em que ocorre a autofecundagéo antes da abertura
da flor. Esse processo € natural em algumas espécies vegetais, sendo eficiente para
plantas autégamas, como o feijao-caupi (Freire Filho et al., 2014).

Este procedimento de selegcdo foi sugerido para avancar as geragdes de
segregacao de hibridizagdo para homozigose por meio de selecdo de semente unica.
Neste método, apenas uma unica semente coletada de cada planta F2 € mantida e
aumentada para crescer a geragao Fs. Este processo continua até as geracdes Fs e
Fs, quando a homozigose ¢é alcangada gradualmente ao longo das geracgoes.

Esse processo é repetido até as geragdes Fs ou Fs, quando o nivel significativo
de homozigose é alcangado. A cada geracgao, a frequéncia de heterozigotos diminui
enquanto a de homozigotos aumenta, resultando na fixagao dos alelos desejaveis.

Esse método é particularmente eficaz para espécies autdgamas, como o feijao-
caupi, devido a sua alta taxa de autofecundacgao, que facilita a fixacdo dos alelos ao
longo das geragdes. No entanto, a homozigose completa pode nao ser alcangada em
todos os loci, especialmente quando caracteristicas poligénicas estdo envolvidas, ja
que essas caracteristicas dependem de multiplos genes para sua expressao
(Ramalho, Abreu e Santos, 2001).

Na geragao Fs, determinado numero de plantas individuais sao selecionadas e
a progénie é cultivada separadamente. Em F7 e Fs, as progénies de melhor
desempenho agrondmico s&o selecionadas para avaliagdo de rendimento
preliminares da cultura. O método SSD apresenta vantagens significativas, como
agilidade no avango das geracdes e a eficiéncia na selecdo de caracteristicas
desejaveis. Esse método acelera o desenvolvimento de novas variedades e facilita a
identificacdo de caracteristicas especificas, com a vantagem de demandar menos
tempo, espago e recursos (Ramalho, Abreu e Santos, 2001).

No entanto, apresenta algumas limitagdes, como o risco de selegao de genes
indesejaveis, a redugédo da diversidade genética, e a variagdo do desempenho das
linhagens devido as condigdes ambientais, o que exige monitoramento constante para
garantir a manutengdo das caracteristicas desejadas ao longo das geragdes
(Ramalho, Abreu e Santos, 2001). A seguir, apresenta-se uma comparagao de

atributos do método SSD, destacando seus principais aspectos positivos e negativos.
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2.4.2 Método Bulk dentro de familias F2

Considerando a facilidade e versatilidade de conducio o Bulk dentro de familias
F2, € muito utilizado. Por este método, a partir da geragéo F2, as plantas sédo colhidas
e suas sementes de todas as plantas sdo misturadas para obtengcdo da proxima
geracao. Esse procedimento € repetido por trés a quatro geragdes (Fs ou Fe), até a
maioria dos locos estarem em homozigose, quando entdo, sdo obtidas as progénies
e iniciada a selegao mais intensa (Borém, Miranda e Fritsche-Neto, 2017; Ramalho,
Abreu e Santos, 2001).

Em sintese das vantagens e desvantagens do método Bulk dentro de familias
F2. As vantagens sdo: 1. Maior variabilidade genética: mantém diversidade,
favorecendo caracteristicas desejadas; 2. Eficiéncia de tempo: a selecao é feita em
varias plantas ao mesmo tempo; 3. Facilidade de manejo: menos necessidade de
individualizagdo das plantas nas primeiras geragbes; 4. Identificacdo de
caracteristicas agrondmicas: ajuda a encontrar combinagdes vantajosas em um
ambiente diversificado.

Por outro lado, as Desvantagens sao: 1. Perda de linhagens: possibilidade de
perder caracteristicas superiores de linhagens individuais; 2. Dificuldade na selegao:
menos controle sobre caracteristicas especificas; 3. Dependéncia do ambiente:
resultados podem ser influenciados por fatores climaticos; 4. Risco de

homogeneizagao: pode levar a perda de diversidade ao longo do tempo.

2.4.3 Eficiéncia dos métodos de conducgao da populagao segregante

Os métodos de conducao de populagdes segregantes, como o Descendente de uma
Unica semente (SSD) e o Bulk dentro de familias F2, sdo amplamente utilizados em
programas de melhoramento genético devido a sua eficiéncia e simplicidade. Estudos
comparativos demonstraram que ambos os métodos podem ser especificos, dependendo
do objetivo do programa de melhoramento (Ramalho, Abreu e Santos, 2001).

Raposo et al. (2000) estudaram populagbes segregantes do feijoeiro comum
avangadas pelos métodos pedigree, bulk/F2 e SSD, obtendo estimativas de
parametros genéticos e fenotipicos com base na produtividade de grdaos. Observaram
qgue nao houve diferengas significativas entre os métodos na obtencao de progénies

superiores, sugerindo que todos podem ser eficazes quando bem conduzidos. No
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entanto, os métodos bulk/F2 e SSD mostraram-se mais vantajosos devido as suas
estimativas de parametros genéticos e fenotipicos e a facilidade de condugéo.

Mehta e Zaveri (2000) analisaram a perda de plantas com o método SSD em
geragdes segregantes (F2 a Fs) de quatro cruzamentos de feijdo-caupi. Observaram
que houve reducéao significativa na populagdo de F2 a Fs, principalmente devido a
germinagao ruim e a esterilidade causada por doengas. A maior perda ocorreu na
geragado em Fs5 (51,17%), seguida de F2 (27,86%) e F4 (25,04%). O estudo concluiu
que a perda de plantas ndo estava relacionada a geragdo, mas aos genotipos e as
condi¢des do experimento, como doengas e problemas de germinagao.

Costa e Zimmermann (2002) compararam os métodos de melhoramento,
incluindo a selecdo massal modificada, familias derivadas de populacbes nas
geragdes F3 e F4, e o genealdgico, quanto a eficiéncia na obtencédo de linhagens
resistentes a antracnose no feijoeiro comum. A selecdo massal modificada envolve a
selecdo de plantas com caracteristicas desejaveis, mas, ao contrario da selegao
massal tradicional, remove plantas indesejaveis em estagios iniciais, aumentando a
eficiéncia na obtengado de linhagens superiores. O estudo concluiu que este método
foi o mais eficiente, resultando no maior numero de linhagens resistentes a
antracnose. Observaram que as linhagens obtidas por familias derivadas na geracao
F4 apresentaram a maior variabilidade genética. A eficiéncia dos métodos variou
conforme os critérios utilizados para comparagao, evidenciando a importancia da
escolha de critérios como selecdo entre e dentro das familias na avaliacdo do
desempenho das linhagens.

Padi e Ehlers (2008) lecao precoce para rendimento de graos em feijao-caupi nas
savanas da Guiné e do Sudéo, desenvolvendo 131 linhagens F3:4 a partir do cruzamento
entre uma cultivar local e uma fonte ndo adaptada de gréos grandes. Os resultados
mostraram que a selecdo moderada néo conseguiu eliminar linhagens mal adaptadas.
Ainda, as linhagens F4 dos 10% melhores individuos Fs ndo apresentaram rendimento
superior, evidenciando a ineficacia da selecdo precoce. Os autores também
recomendaram metodos como descendéncia de semente Unica (SSD) e bulk para o
desenvolvimento de variedades com alto potencial de rendimento.

O estudo de Silva et al. (2008) investigaram o potencial genético de populagbes
segregantes de feijao comum. Na pesquisa avaliaram popula¢des F2, por meio dos
métodos de melhoramento SSD, Bulk e Bulk dentro de F2. Os resultados indicaram

variabilidade genética suficiente no cruzamento a partir da geragéo F2, destacando o
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método Bulk dentro de F2 como o mais eficiente, gerando progénies com teores de
proteina superiores em comparagao aos demais métodos.

Pontes Junior et al. (2011) avaliaram o teor de proteina em progénies de feijoeiro
comum utilizando trés meétodos de condugéao: bulk/Fs:s, bulk/F2:s8 e SSD até a geragao
Fs. O método bulk apresentou estimativa de herdabilidade para o teor de proteina, de
82,72%, seguido pelo bulk dentro de familias, com 75,70%. O método SSD,
apresentou herdabilidade de 58,04%, destacou-se como mais eficiente na geragéo de
familias superiores para o teor proteinas.

Silva et al. (2013) compararam métodos de melhoramento em feijoeiro comum
para variabilidade genética e eficiéncia na obtengao de progénies superiores em teor
de fibra bruta e produtividade de gréos, utilizando os métodos bulk, bulk/F2 e SSD. Os
resultados indicaram que as progénies dos métodos bulk e SSD tiveram maior
variancia genética e diferencas significativas em produtividade e teor de fibra bruta. O
bulk/F2 apresentou os melhores indices de geragdo de progénies superiores, sendo
recomendado para programas de melhoramento.

Millawithanachchi et al. (2016) avaliaram a eficacia dos métodos SSD e Bulk
modificado na extracdo de compostos bioativos de Vigna unguiculata. Os resultados
mostraram diferengas significativas na recuperagao dos compostos, com o método
Bulk modificado apresentando menor nivel de impurezas. A analise indicou alta
herdabilidade para a recuperagdo de compostos, sugerindo que ambos os métodos
séo eficazes para o melhoramento do feijao-caupi.

Millawithanachchi et al. (2015) avaliaram a eficacia dos métodos de
melhoramento pedigree, SSD e bulk modificado em dois cruzamentos de feijao-caupi,
com base no desempenho médio de caracteristicas selecionadas nas geragdes F4, Fs
e Fe. Na geracédo Fs, observaram diferengas significativas na maioria das
caracteristicas avaliadas. A herdabilidade foi alta para vagens e peso de cem
sementes, com correlagbes fenotipicas positivas entre rendimento e vagens. Os
resultados indicaram que os trés métodos produziram resultados comparaveis no
melhoramento do feijdo-caupi, sugerindo que a selecdo indireta para aumentar o
numero de vagens e o peso das sementes pode elevar o rendimento.

Lokesh e Niranjana (2018) investigaram uma populagéo segregante F2 e de seus
genitores para analisar a associagdo entre os componentes de rendimento e seus
efeitos diretos e indiretos no rendimento dos graos de feijdo-caupi. Os resultados

mostraram que caracteristicas como comprimento da vagem, dias apds a emergéncia,
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altura da planta, numero de vagens e numero de graos por vagem exerceram impactos
significativos no rendimento de graos. Isso sugere que a selecao desses caracteres
pode ser eficaz para o desenvolvimento de gendtipos de feijao-caupi com maior
rendimento.

Silva et al. (2021) avaliaram a heranga de resisténcia ao Cowpea aphid-borne
mosaic virus (CABMV) em feijao-caupi, utilizando os gendtipos parentais IT85F-2687
(resistente) e BR-14 Mulato (suscetivel). Foram geradas populagdes F1, F2, F7 e
retrocruzamentos, inoculadas com CABMV e avaliadas quanto a presenca e
intensidade dos sintomas. A analise estatistica dos dados foi realizada pelo teste qui-
quadrado, que revelou propor¢cao de segregacao de 1:3 na populagdo F2 (uma
resistente para trés suscetiveis) e de 1:1 na Fr (metade resistente e metade
suscetivel). Esses resultados indicam que a resisténcia ao virus é controlada por um
unico gene de heranga recessiva, ou seja, apenas plantas com duas copias do alelo

resistente expressam essa caracteristica.
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3 MATERIAL E METODOS

Durante a condugao dos experimentos, a temperatura média foi de 25 °C e a
umidade relativa média de 78%, valores que se enquadram na faixa ideal para o
desenvolvimento do feijao-caupi, entre 18 °C e 34 °C (Andrade Junior et al., 2002). De
acordo com dados do INMET, entre os anos de 2021 a 2024, a regido apresentou
temperatura média maxima de 31,7 °C, minima de 29,2 °C, umidade relativa média de
84,6% e precipitacdo média anual de 2.014 mm.

3.1 OBTENGAO E CONDUGAO DAS POPULACOES SEGREGANTES

Em novembro de 2019, foi realizado os cruzamentos entre as variedades
Manteigao e Feijao de corda em casa de vegetagcao na Horta da Universidade Federal
do Acre (UFAC), seguindo a metodologia de Freire Filho et al. (2014). A partir desses
cruzamentos, foram obtidas populagdes da primeira geragao (F1), provenientes da

combinacao entre os genitores selecionados (Figura 1).

Figura 1 - Esquema representando o cruzamento entre duas variedades tradicionais
de feijdo-caupi: Manteigdo (P1) e Feijao de corda (P2), resultando na
geragao F1. A geracéo F, foi obtida por autofecundacédo das plantas Fi,
originando a populagéao segregante com ampla variabilidade genética

Manteigao x Feijao de corda

A hibridacéo foi realizada por meio de emasculagéao e prote¢ao dos botdes florais
no final da tarde, com polinizagao efetuada na manha seguinte. Ambas as variedades
foram coletadas em propriedades rurais do Acre e integradas a colegao de
germoplasma do feijao-caupi da UFAC (Sisbio n® 34945-1).



32

Os progenitores foram selecionados com base em sua variabilidade em
caracteristicas agrondmicas importantes. Esses caracteres incluiram ciclo precoce,
altura, habito de crescimento, numero de vagens e sementes, comprimento das
vagens, tamanho e cor, florescimento e teor nutricional, com base em trabalhos
publicados (Lima, 2016; Miqueloni et al., 2018; Mendonga et al., 2018; Nascimento,
2017; Nascimento et al., 2023; Souza, 2016; Sousa et al., 2017).

Esse procedimento gerou os individuos F1 (semeados em 1° de maio de 2021), que
foram autofecundados para produzir as sementes F2 (populagdes segregantes), obtidas
em 16 de agosto de 2021, para aumentar a quantidade de sementes. A populagéo obtida
a partir da geragéo F2 foi dividida e conduzida pelos métodos descendentes de uma Unica
semente (SSD) e bulk/F2 em casa de vegetacdo e campo, respectivamente, ambos
realizados na Horta da UFAC (Figura 2), conforme Ramalho et al. (2012).

Figura 2 - Local de condugao dos experimentos com populagdes segregantes de
feijao-caupi, indicando as areas destinadas ao método Bulk/F, (campo) e
ao método SSD (casa de vegetagado), na Horta da Universidade Federal
do Acre (UFAC)

SSD

S Casa de vegetacdo

(Fonte: Google Earth, adaptado pela autora).

3.1.1 Método descendente de uma unica semente (SSD)

A partir da coleta de uma semente de cada planta F2, foram gerados individuos
das geracgdes F3 (semeados de 8 de outubro de 2021), F4 (semeados de 3 de outubro
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de 2022), Fs (semeados de 3 de outubro de 2023) e Fs (semeados de 28 de fevereiro
de 2024), cultivados em casa de vegetacao na Horta da UFAC.

O intervalo de um ano entre as semeaduras foi necessario para garantir o tempo
adequado de conducgao, avaliagédo e colheita das geragdes anteriores, respeitando a
limitacdo de espago e recursos disponiveis na casa de vegetacdo. Esse tempo
também permitiu selecionar as melhores sementes com base em critérios visuais,
como resisténcia a doencas e produtividade. Além de preparar adequadamente o solo
€ 0S vasos para a nova semeadura.

Em cada geracdo, uma semente foi selecionada de uma planta para dar origem
a geragao seguinte. Nas geragdes F4 (2022), F5 (2023) e Fs (2024), foram conduzidos
experimentos em delineamento inteiramente casualizado, com trés repeti¢cdes e nove
progénies. Isso permitiu a avaliagdo das progénies e a identificacdo de individuos
superiores até a geragao Fe.

Figura 3 - Substrato e recipientes utilizados para o cultivo das populag¢des de feijao-
caupi pelo método descendentes de uma unica semente (SSD) em casa de
vegetacao na Horta da UFAC
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A duracéo do periodo experimental foi cerca de 90 dias para cada geragdo, com
colheitas periddicas das vagens maduras, totalizando aproximadamente seis colheitas,
uma a cada semana. Para o plantio foram utilizadas duas sementes por vaso a 3 cm de
profundidade, e aos 10 dias apds a semeadura realizou-se 0 desbaste, mantendo uma
planta por unidade experimental. As progénies foram semeadas em vasos de polietileno
preto, com capacidade de 8 litros, considerando-se cada vaso como uma parcela
experimental. Foram utilizados solo e matéria organica como substrato na proporgéo 1:1,
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preenchendo-se cada vaso com 10 kg de substrato. O solo foi retirado da camada
superficial (0-20 cm) de uma area no campo experimental da UFAC.

A andlise quimica do solo e do substrato comercial foi realizada em 2023 para
representar as condigfes quimicas do ambiente experimental. Como 0s experimentos
foram conduzidos em casa de vegetacao, sob manejo uniforme e sem adubacéo, essa
andlise foi considerada adequada para caracterizar o ambiente de cultivo ao longo dos
anos (Tabela 1). A analise seguiu a metodologia proposta por Teixeira et al. (2017).

Tabela 1 - Resultados da analise quimica do solo e do substrato comercial utilizados
no experimento. Método SSD, casa de vegetagdo, Rio Branco - AC,
UFAC, 2023
pH Ca Mg H+Al SB CTC K P \% m
H,O  —memememememeoeeeeees cmolc dm----------------- ----mg dm™3----  ----ee %-------

57 4.5 2,9 2,36 7,8 10,2 168,2 28,6 76,8 0,0
pH = potencial hidrogeniénico; Ca = célcio; Mg = magnésio; H = hidrogénio; Al = aluminio; SB = soma de
bases; CTC = capacidade de troca catidnica; K = potéssio; P = fosforo; V = saturacdo por bases; m =
saturacéo por aluminio; H,O = agua; cmolc dm™ = centimol de carga por decimetro cibico; mg dm™ =
miligrama por decimetro cubico; % = porcentagem.

As variaveis foram: Comprimento da vagem (CMP): média do comprimento de
cinco vagens maduras (cm); Numero de vagem (NMV): média da contagem de vagens
produzidas; Massa de vagem (MMV): média da pesagem de vagens (g) e Massa de
graos (MMG): média da pesagem de graos produzidos (Q).

3.1.2 Método Bulk dentro de familias F2 (Bulk/F2)

A partir da populagdo segregante F2, os experimentos foram realizados
anualmente, avangando as geragdes: F2:3 (2022, margo a junho), Fz:4 (2023, abril a
julho) e F4:5 (2024, abril a julho).

Os experimentos foram conduzidos em delineamento de blocos casualizados
com, 12 progénies na geragao F2:3 e 9 na geragédo Fz4 e Fa5 cada uma com trés
repeticdes. A redugdo do numero de progénies nas geragdes subsequentes ocorreu
devido a baixa produc¢ao de sementes de algumas progénies, limitando a viabilidade
de seu cultivo e avaliagao.

O preparo do solo da area experimental consistiu de gradagem na camada de 0-
20 cm. Cada parcela foi constituida com quatro fileiras de 5,0 m, espagadas de 0,80
cm entre linhas e 0,60 m entre plantas com 10 sementes por metro linear. A

semeadura foi realizada colocando-se uma semente por cova (Figura 2).
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Figura 4 - Esquema experimental e preparo da area para condugado da populagéao
Bulk/F, em campo na Horta da UFAC
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Durante a conducgao dos experimentos, foram realizados capinas manuais e nao
houve adubagdo. No entanto, foram aplicados inseticidas como Oleo de Nim e Decis
25 EC na dosagem de 30 ml para cada 100 L de agua, para controlar pragas como
cigarrinha-verde (Empoasca kraemeri), vaquinha-verde-amarela (Diabrotica speciosa)
e o pulgao (Aphis craccivora) que séo as principais pragas que poderiam comprometer
a producao. Realizou-se colheitas das vagens para avaliagdes durante o periodo de
produgao do experimento, o que teve duragao de aproximadamente 120 dias.

A analise quimica do solo foi realizada em 2023 para caracterizar as condi¢des
do ambiente experimental. Como os experimentos foram conduzidos em campo e sem
adubacao, essa analise foi suficiente para representar as condicdes do cultivo ao
longo do estudo. Os atributos quimicos do solo foram determinados conforme a

metodologia descrita por Teixeira et al. (2017) e estdo apresentados na Tabela 2.

Tabela 2 - Resultados da analise quimica do solo e do substrato comercial utilizados
no experimento. Método Bulk/F2, campo experimental da Horta da UFAC,
Rio Branco - AC, 2023
pH Ca Mg H+AI SB CTC K P V m
H,O  --meemeeeee- ---cmolc dm----------------- ----mg dm™3----  ------- %-------

5,7 3,3 1,4 3,18 4,8 8,01 0,087 26,73 60,28 0,0

pH = potencial hidrogenibnico; Ca = célcio; Mg = magnésio; H = hidrogénio; Al = aluminio; SB = soma de
bases; CTC = capacidade de troca catidnica; K = potassio; P = fosforo; V = satura¢@o por bases; m =
saturacdo por aluminio; H,O = agua; cmolc dm™ = centimol de carga por decimetro cubico; mg dm™= =
miligrama por decimetro cibico; % = porcentagem.
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Na geracdo F23, todos os caracteres foram avaliados. Na geragdo Fs4, foram
avaliados os caracteres 2, 4, 6, 8, 9, 10 e 11. e na geracao Fas, restringiu-se a avaliacao
dos caracteres 8 a 11. A reducdo gradual no niumero de caracteres avaliados visou
concentrar a selecédo em atributos diretamente associados ao desempenho agronémico
das plantas, como produtividade e caracteristicas das vagens. Essa estratégia permitiu
maior eficiéncia na selecdo de individuos superiores e otimizacdo dos recursos
experimentais. A seguir as descri¢des dos caracteres avaliados:

1) Cor das flores (MCF): cor das pétalas - branca (1), violeta (2), lilas-rosada (3),
outras (4);

2) Cor da vagem madura (CVM): cor predominante da vagem seca - cor de palha
(1), bronze escuro (2), castanho escuro (3), preto ou roxo escuro (4), outras (5);

3) Vigor da planta (MVP): avaliado entre a 32 e 42 semana ap0s a semeadura com
base na altura e largura da planta: ndo vigorosa (3), intermediéria (5), vigorosa
(7), muito vigorosa (9);

4) Curvatura da vagem (CMV): forma predominante: direita (1), ligeiramente curva
(2), curva (3), enrolada (4);

5) Altura da planta (ATM, cm): do colo até a gema apical;

6) Dias até a emergéncia (MDE): niamero de dias do plantio a emergéncia dos
cotilédones;

7) Florescimento médio (FLM): numero de dias da emergéncia até 50% das plantas
apresentarem flor aberta;

8) Comprimento da vagem (CMP, cm): média do comprimento de 5 vagens
maduras;

9) Numero de vagens (NMV): média de vagens maduras;

10) Massa de vagens (MMV, g): média da massa de cinco vagens maduras;

11) Massa de graos (MMG, g): média da massa de gréos de 5 vagens maduras.

3.2 ANALISES ESTATISTICAS

3.2.1 Estatistica descritiva

As caracteristicas foram analisadas por meio da estatistica descritiva, com

determinacdo das médias, valores minimo e maximo, amplitude, desvio padréo e variancia.
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Também foi realizada a analise da distribuicdo das frequéncias relativas dos dados pelo
método de Sturges (1926), a fim de determinar o numero de classes nos histogramas.

As distribuicdes estatisticas, segundo Morettin e Singer (2019), incluem: normail:
simétrica em forma de sino em que a média, mediana e moda s&o iguais; assimétrica:
que pode ser a direita (cauda longa a direita) ou a esquerda (cauda longa a esquerda);
bimodal: com dois picos distintos; unimodal: com um unico pico e uniforme: em que

todos os valores tém a mesma probabilidade.

3.2.2 Analise de variancia

Os dados foram submetidos a anélise de variancia (ANOVA) ao nivel de 5% de
probabilidade e a decomposi¢cao dos componentes de variancia, conforme Ramalho
et al. (1993). As estimativas de parametros genéticos foram utilizadas para identificar
o tipo de acdo génica envolvida.

Os principais tipos de agao génica incluem aditiva, onde os efeitos de varios
genes se somam para determinar uma caracteristica; dominante, em que um alelo
dominante mascara o efeito de um alelo recessivo e acgado epistatica, quando a
expressao de um gene € influenciada por outro, independente do seu proprio efeito.
Essa analise fundamenta a escolha do método mais apropriado, para selecédo de
caracteres na fase inicial ou avangada do melhoramento (Cruz; Regazzi e Carneiro,

2004). Para estas andlises foi utilizado o programa Genes (Cruz, 2013).

3.2.3 Correlacao de Pearson

As correlacbes de Pearson foram obtidas para avaliar a relagdo entre os
caracteres avaliados. A matriz de correlacao foi gerada com o pacote “corrplot” para
facilitar a visualizacao das relagdes entre os caracteres estudados.

Modelos preditivos foram desenvolvidos por meio de analises de regresséo linear
multipla, para avaliar os efeitos combinados entre caracteres agronémicos do feijao-
caupi. As variaveis independentes foram selecionadas com base na significancia
estatistica dos coeficientes (p<0,05) e no valor de R2. Estas analises estatisticas foram

realizadas na plataforma R 3.4.0 (R Core Team 2020).
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3.2.4 Componentes Principais (PCA)

Para selecionar variaveis e verificar a variabilidade entre as progénies foi
realizada analise de componentes principais (PCA), baseada na matriz de correlagao
utilizando o pacote “vegan”. Estas analises estatisticas foram realizadas na plataforma
R 3.4.0 (R Core Team 2020).

3.2.5 Agrupamento de Tocher - Disténcia Euclidiana Média Padronizada
As distancias Euclidianas médias padronizadas foram calculadas e utilizada para

gerar agrupamento pelo método de otimizagao de Tocher, como complemento a PCA.

Para esta analise foi utilizado o programa Genes (Cruz, 2013).
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1 METODO DESCENDENTE DE UMA UNICA SEMENTE

As progénies F4, F5 e Fs de feijdo-caupi, obtidas por meio do método
descendente de uma unica semente (SSD), foram avaliadas quanto a caracteristicas
agronémicas relacionadas a produtividade, como comprimento médio de vagem
(CMV), numero médio de vagens (NMV), massa média de vagens (MMV) e massa
média de graos (MMG). A seguir, sao apresentados os resultados obtidos e a analise

das diferencas fenotipicas observadas entre as geracgdes.

4.1.1 Analise descritiva

A Tabela 3 apresenta os resultados da analise descritiva e de variancia das
caracteristicas agronémicas avaliadas nas geragdes Fs4, Fs e Fs do SSD. As
comparacgdes entre as geragdes evidenciaram variagdes fenotipicas, indicando que a
escolha de progénies com caracteristicas fenotipicas desejaveis ao longo das

geragoes, influenciou positivamente os atributos analisados.

Tabela 3 - Analise descritiva e de variancias das caracteristicas relacionadas aos
componentes de producao de feijdo-caupi nas geracdes Fi, Fs e Fs

Caracteres F X Min. Max. A S s2 QM CV (%)
F. 16,69 13,82 18,93 511 1,44 2,07 2,410 7,78
cMVv Fs 1457 1052 21,16 10,64 2,27 5,18 9,00* 12,80
Fe 1592 10,88 21,52 10,64 2,32 5,39 9,63 11,58
Fa 527 1,00 9,00 8,00 2,34 5,50 2,38ns 34,51
NMV Fs 33,14 6,00 77,00 71,00 18,34 336,59 192,34™ 30,38
Fe 9,42 1,00 18,00 17,00 4,71 2225 = 24,12 49,06
Fa 0,25 0,10 0,90 080 0,25 0,06 0,06"s 38,15
MMV Fs 8,25 4,60 16,00 11,40 2,75 7,75 6,93ns 33,96

Fe 20,12 2,79 33,43 30,64 8,29 68,87 22,650 47,30
Fs 5955 1500 122,00 107,00 30,20 912,14 640,68 33,02
MMG Fs 36,57 5,49 93,11 87,62 18,42 339,61 21887 34,22
Fe 17,55 1,95 3156 29,61 7,57 57,42 38,79"s 46,35
Simbolo F seguido de niumero indica gera¢gdes sucessivas. X = Média, Min. e Max. = minimo e maximo,
A = Amplitude, DP e S2 = desvio padrao e variancia da populagdo. QM = quadrados médios da analise
de variancia e CV = coeficientes de variagao experimental (%). Variaveis: Comprimento médio de vagem
= CMV (cm), Numero médio de vagem = NMV, Média da massa de vagem = MMV (g) e Média de graos
= MMG (g).

Na geracdo F4, 0 comprimento médio da vagem foi de 16,69 cm ao comparar

com a geragao Fs verificou-se queda de 12,7% (Tabela 3). A variancia (s?) também
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aumentou (60,04%) da F4 para a Fs, indicando maior heterogeneidade na geragéo Fs. A
literatura destaca que o comprimento da vagem € uma caracteristica importante para a
aceitacdo comercial e rendimento. Estudo de Almeida et al. (2021) sugerem que vagens
mais longas estéo correlacionadas a maiores rendimentos. Conforme a classificagéo
de Pimentel-Gomes e Garcia (2002) valores entre 10 e 20% s&o considerados médios,
20 e 30% altos e acima de 30% muito altos. O comprimento das vagens nas geragoes
Fa, Fs e Fe apresentou as médias de 16,69 cm, 14,57 cm e 15,92 cm, respectivamente, com
coeficientes de variagédo (CV%) de 7,78%, 12,80% e 11,58%, o que indica boa preciséo
experimental. Esses resultados sugerem que os dados para essa variavel apresentaram
uma distribuicao relativamente homogénea ao longo das geracdes (Tabela 3).

Para o nimero de vagens, na geracdo Fs houve no nimero médio de vagens
(33,14), em comparagdo com Fs4 (5,27) e Fe (9,42). Essa variacdo corrobora com
resultados de Oliveira et al. (2019), em que programas de selecdo podem resultar em
incrementos substanciais no numero de vagens. A amplitude elevada nesta
caracteristica na geracéo Fs sugere heterogeneidade, indicando que individuos dessa
geracao podem ser promissores para selecao (Tabela 3).

O aumento na massa da vagem ao longo das geracdes foi indicativo positivo
para a produtividade do feijdo-caupi. Resultados semelhantes foram obtidos por
Almeida et al. (2021), que relataram tendéncia crescente na massa das vagens em
populacdes de feijdo-caupi que foram melhoradas por selecdo e cruzamentos. A
amplitude indica que ha progénies com caracteristicas superiores, evidenciando a
diferengas fenotipicas entre as progénies analisadas.

Na geracdo Fs (0,25 @), Fs (8,25 g) e Fs (20,12 @), observou-se aumento
significativo na produgéo de massa das vagens (Tabela 3). A variancia elevada na
geracdo Fe (68,87) sugere que ha potencial para selecionar progénies com maior
massa de vagens. Esse resultado é promissor pois, vagens mais pesadas sdo
associadas a maior produtividade e podem atender a demanda do mercado. A alta
variancia (68,87) em Fs indicou existéncia de diferencas entre as progénies em relagcéo
a producédo de massa. Resultados semelhantes foram reportados por Santos et al.
(2024), sugerindo que a selegao favorece individuos com vagens mais pesadas,
corroborando com a variabilidade observada neste estudo. Mesmo na geragéo Fe, a
variabilidade observada entre as progénies pode ser atribuida a segregacao genética
ainda presente, ja que a fixacdo dos alelos pode néo estar totalmente concluida. Assim,

a variancia observada pode refletir a presenca de alelos ainda segregantes, o que é
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comum em programas de melhoramento em fases intermediarias (Ramalho et al., 2012;
Allard, 1999).

Para a massa de graos observou-se tendéncia decrescente da geracéo Fs (59,55
g) para Fs (17,55 g), possivelmente em razao da segregacao, que resulta em variabilidade
nas descendéncias, fazendo com que algumas plantas ndo herdem genes que
promovem maior massa de graos. Além disso, os efeitos indiretos da selecéo, ao priorizar
caracteristicas como comprimento e nimero de vagens, sem considerar todos os fatores
gue impactam na produtividade total, pode ocorrer diminuicdo na massa de graos
(Gomes et al., 2020; Nkhoma et al., 2020; Singh, 2001). Em relacdo a amplitude, houve
progénies com desempenho superior, 0 que € essencial para a selecdo de progénies
produtivas (Tabela 3).

Nas geracdes F4, Fs e Fs de nove progénies de feijdao-caupi, apenas o comprimento
das vagens apresentou diferenca (p<0,05) significativa, com resultados distintos entre as
geracdes Fs e Fs. A geracdo Fa ndo demostrou variagdo significativa (Tabela 3). Esses
resultados sugerem que avanco das geragdes resultaram em aumento no comprimento
de vagens, corroborando estudos que destacaram a evolugcdo positiva desta
caracteristica em programas de melhoramento (Cavalcante et al., 2017).

Assim como o0 numero de vagens, a massa das vagens também néo apresentou
diferencas significativas entre as geracdes avaliadas. Isso pode indicar que essa
caracteristica se manteve estavel ao longo das geracdes ou que o método SSD até
aquele momento néo foi suficiente para promover variagoes. A literatura sugere que a
selecdo por caracteristicas como a massa de vagens pode exigir maior numero de ciclos
de selecdo para se observar resultados promissores (Freire Filho, 2011; Torres et al.,
2015). Portanto, a partir da geracdo Fs € necessario avaliar as progénies e conduzir
experimentos com repeticao, pois assegurar que os resultados para caracteristicas como
0 numero de vagens e a massa das vagens sejam consistentes.

Para o nimero de vagens, nenhuma das gerac¢des houve diferencas significativas.
Esse resultado indica que essa caracteristica pode ser mais estavel entre as geracoes
ou menos influenciada pela selecao até aquele momento. Estudos anteriores também
relataram estabilidade no nimero de vagens ao longo das geracdes em feijdo-caupi,
indicando que pode exigir maior esforco na selecdo para identificar variacoes
significativas (Cavalcante et al., 2017). A auséncia de diferencas significativas sugere que
0 numero de vagens pode ser uma caracteristica com menor variabilidade genética em

comparagao com outras, ou que sua modificacéo atraves de selecéo requer periodo mais



42

prolongado, estratégias de selecdo mais especificas ou exigi ciclos adicionais para se
manifestar de forma mais evidente (Goncalves et al., 2019).

A auséncia de significancia para a massa de grdos em todas as geracoes
indicou que, apesar dos esfor¢os realizados na selecdo, essa caracteristica nédo
apresentou variacao suficiente para ser detectada estatisticamente. Esse resultado
sugere que a massa de graos por ser caracteristica complexa, influenciada por fatores
genéticos e ambientais, conforme discutido por Dias et al. (2015).

Os resultados obtidos mostraram avangos apenas para o comprimento de
vagens nas geracoes Fs e Fs, enquanto a estabilidade da massa e do numero de
vagens e a falta de variabilidade na massa de graos demandam atencéo especial. A
comparagdo entre as geragbes nao revelou diferengcas significativas nas
caracteristicas avaliadas. Isso pode estar relacionado a fatores ambientais, como altas
temperaturas e irrigacao inadequada (realizada pela manha), que podem ter afetado
o desempenho das plantas.

O coeficiente de variacdo (CV%) avaliou a variabilidade das caracteristicas entre as
geracdes. Para o nimero de vagens (49,6%) e massa de graos (47,3%), os valores elevados
indicam maior dispersdo em relacao as médias, sugerindo menor precisao experimental para
essas variaveis. Os resultados confirmam a eficacia do SSD como método de selecao.
Estudos mostram que métodos de selecdo bem conduzidos aceleram a fixacdo dos atributos

desejaveis (Cruz; Carneiro e Regazzi, 2014; Falconer e Mackay, 1996).

4.1.2 Frequéncias relativas

Na Figura 5 observa-se a distribuicdo de frequéncias relativas de quatro
caracteristicas de plantas de feijao-caupi provenientes do SSD F4. Para a distribuicdo do
comprimento das vagens houve tendéncia unimodal, com a maior concentracao (44%)
na classe entre 17,50 e 18,98 cm (Figura 5A).

O numero de vagens apresenta distribuicdo levemente assimétrica a direita, com a
maior frequéncia relativa (56%) na classe de 4 a 5 vagens. Essa producdo média €
relevante, pois estudos anteriores destacam a importancia da quantidade de vagens para
maior rendimento (Silva et al., 2018).

A diminuicdo das frequéncias nas classes superiores sugere limitacdo na
capacidade produtiva das progénies avaliadas, indicando que estratégias de selecao

podem ser necessérias para aumentar essa caracteristica (Figura 5B).
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Em contrapartida, a distribuicdo da massa de vagens foi caracterizada por uma
assimetria positiva acentuada, com 67% das vagens concentradas na classe de 15,60
a 17,00 g (Figura 5C). Este resultado indica padrdo favoravel para a obtencdo de
vagens com massa adequada, corroborando Oliveira et al. (2016), que ressaltaram a
importancia da massa das vagens para o valor comercial do feijdo-caupi. A baixa
frequéncia nas classes superiores pode sugerir a necessidade de focar na selecéo para
obter massa de vagens maiores.

Para a distribuicdo da massa de grédos houve comportamento unimodal e mais
uniforme (Figura 5D). A classe com maior frequéncia relativa (34%) foi entre 14 e 17

g, indicando producdo moderada.

Figura 5 - Distribuicdo de frequéncias relativas para o comprimento da vagem, cm (A),
namero de vagens (B), massa de vagens, g (C) e massa de graos, g (D) de
nove progénies de feijao-caupi provenientes do SSD F4, UFAC, 2022
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Esse resultado é importante, pois a massa dos graos estd diretamente
relacionada ao rendimento (Pessoa et al., 2023). Os resultados obtidos para estas
caracteristicas indicaram que, ao utilizar o método de melhoramento SSD, € possivel

selecionar as melhores sementes de plantas com caracteristicas de interesse,
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resultando em cultivos mais produtivos e de qualidade superior. Isso € possivel porque
o método SSD permite acompanhar e selecionar, em cada geracao, plantas com
desempenho agrondmico superior, promovendo o acumulo gradual de caracteristicas
desejaveis ao longo do processo de selegdo (Ramalho et al., 2012).

Na Figura 6, verifica-se a distribuicdo de frequéncias relativas de quatro
caracteristicas de plantas de feijao-caupi provenientes do SSD Fs. Com padrfes de

distribuicdo distintos para cada caracteristica.

Figura 6 - Distribuicdo de frequéncias relativas para o comprimento da vagem, cm (A),
namero de vagens (B), massa de vagens, g (C) e massa de graos, g (D) de
nove progénies de feijao-caupi provenientes do SSD Fs, UFAC, 2023
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Em relagdo ao comprimento da vagem, observou-se distribuicdo multimodal,
com maior frequéncia nas classes 13,6-14,9 cm e 14,9-16,2 cm, indicando maior
concentracdo de vagens com comprimentos proximos a estes valores. A classe 16,2-
17,1 cm apresentou frequéncia menor, com pouca representatividade de vagens com
esse tamanho (Figura 6A).

Para o numero de vagens (Figura 6B) houve distribuicdo assimétrica a direita,

com maior frequéncia na classe 25,0-30,4, indicando predominancia de plantas com
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esse numero de vagens. As demais classes apresentam frequéncias menores e mais
homogéneas, com menor variacdo em relacdo ao numero de vagens.

Observou-se que a massa de vagens apresentou distribuigdo unimodal, com
maior frequéncia nas classes de 7,4-8,7 g, o que indica uma concentragao
predominante de progénies com vagens dentro desse intervalo de massa (Figura 6C).

Para a massa de graos verificou-se distribuicdo unimodal similar & da massa de
vagens, com maior frequéncia na classe 31,2-38,01 g. As classes com valores menores
e maiores que a classe modal apresentaram frequéncias semelhantes, sugerindo
menor variabilidade em torno da média (Figura 6D). Os resultados evidenciam padroes
distintos nas caracteristicas analisadas das plantas de feijdo-caupi na geracdo Fs
destacando maiores concentragdes no comprimento e massa das vagens e graos.

Na geracéo F4 e Fs verificou-se mudancas nas caracteristicas avaliadas ao longo
das geracbes. O padrdo observado em Fs sugere que as praticas de selecédo
contribuiram para a homogeneizacdo destas caracteristicas, refletindo progresso do
melhoramento por meio do método SSD.

A andlise das distribuicbes de frequéncias relativas das caracteristicas de
progénies de feijdo-caupi da geracao Fs, sdo apresentadas na Figura 7. A distribuicdo
unimodal do comprimento das vagens, com concentracdo na classe de 13,4 a 18,9
cm, evidencia uma uniformidade fenotipica desejavel em programas de melhoramento
(Figura 7A). Essa estabilidade é benéfica, pois facilita a selecdo de gendtipos com
maior previsibilidade no desempenho agronémico (Oliveira et al., 2016).

Para o numero de vagens (Figura 7B), observou-se assimetria positiva, com
maior frequéncia em classes intermediarias. Essa distribuicdo sugere que ha potencial
para selecdo de progénies com numero ideal de vagens, o que pode favorecer a
produtividade. A selecdo de individuos com caracteristicas intermediarias pode,
inclusive, aumentar a adaptabilidade das plantas e sua resiliéncia a estresses
abiédticos, conforme demonstrado por Meira et al. (2017).

As distribuicdes unimodais e simétricas observadas para a massa de vagens e
a massa de graos (Figuras 7C e 7D) indicam boa homogeneidade dessas
caracteristicas entre as progénies avaliadas.

Figura 7 - Distribuicdo de frequéncias relativas para o comprimento da vagem, cm (A),
namero de vagens (B), massa de vagens, g (C) e massa de graos, g (D) de
nove progénies de feijao-caupi provenientes do SSD Fs, UFAC, 2024
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Tal uniformidade é desejavel em cultivares comerciais, pois contribui para maior
padronizacdo da produg&o, melhor eficiéncia de colheita e maior aceitagdo no
mercado consumidor (Oliveira et al., 2019). Esses resultados reforcam o potencial do

SSD na obtencédo de progénies com caracteristicas produtivas consistentes.

4.1.3 Correlagao entre caracteres

Na Figura 8, sao apresentados os coeficientes de correlagéo de Pearson entre
0s caracteres comprimento de vagens, massa de vagens, numero de vagens e massa
de graos da geracao F4 em progénies de feijdo-caupi.

As estimativas mostraram que, de maneira geral, as correlacbes entre esses
componentes de producdo foram positivas, de magnitudes medianas a altas.
Observou-se correlagao positiva entre comprimento de vagem e numero de vagens
(0,88) e entre comprimento de vagem e massa de graos (0,84). A associacao entre
estas caracteristicas sugere que progénies com vagens maiores tendem a produzir
maior numero de vagens e massa de graos (Figura 8). Estes resultados corroboram

com estudo realizado por Almeida et al. (2014), que relataram correlagées semelhantes
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entre esses caracteres, confirmando que o aumento no comprimento das vagens esta

associado a maior rendimento produtivo do feijao-caupi.

Figura 8 - Correlagdo de Pearson entre caracteres agrondmicos em nove progénies
de feijdo-caupi método SSD, geracéo F4, na Horta da UFAC, 2022

CMP NMV MMV MMG

CMP

Variaveis: CMP = comprimento médio da vagem (cm), NMV = nimero médio de vagem, MMV = média da
massa de vagem (g), MMG = média da massa gréos (g). * e ** significativo a 5% e 1% de probabilidade
pelo teste de correlagao de Pearson, respectivamente.

As estimativas mostraram que, de maneira geral, as correlagdes entre esses
componentes de producdo foram positivas, de magnitudes medianas a altas.
Observou-se correlagao positiva entre comprimento de vagem e numero de vagens
(0,88) e entre comprimento de vagem e massa de graos (0,84). A associacao entre
estas caracteristicas sugere que progénies com vagens maiores tendem a produzir
maior numero de vagens e massa de graos (Figura 8). Estes resultados corroboram
com estudo realizado por Almeida et al. (2014), que relataram correlagées semelhantes
entre esses caracteres, confirmando que o aumento no comprimento das vagens esta
associado a maior rendimento produtivo do feijao-caupi.

Similarmente, houve também correlacdo positiva significativa entre nimero de
vagens e massa de graos (0,89), essa relacédo reforgca que a maior quantidade de
vagens esté diretamente relacionada a maior producéo de gréos (Figura 8). Na literatura

relata-se que o numero de vagens € componente fundamental no rendimento de graos
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em leguminosas, conforme discutido por Susmitha et al. (2023) que destacaram a
importancia do numero de vagens para maximizar a produtividade no feijao-caupi.

Por outro lado, oservou-se correlagdo moderada e positiva entre a massa de
vagens e a massa de grdos (0,57), diferentemente das associa¢cdes observadas
anteriormente CMP e NMV, CMP e MMG, bem como NMV e MMG. Isso pode ser
explicado pela influéncia de outros fatores que contribuem para o rendimento total da
planta, como condi¢des ambientais, praticas de manejo e/ou caracteristicas genéticas
especificas (Almeida et al., 2014).

Na geracao Fa, as correla¢des indicam que a selecéo baseada em caracteres como
comprimento e nimero de vagens pode ser estratégia promissora para 0 aumento da
produtividade no feijdo-caupi. No entanto, € essencial considerar a interacdo desses
caracteres com outros componentes que afetam o desempenho agronémico desta espécie.

Na Figura 9, sdo apresentadas correlacdes significativas entre os caracteres
agrondmicos do feijao-caupi, como comprimento € numero de vagens, massa de
vagens e massa de graos. Ao comparar com a geragao F4, nota-se que, na Fs, ndo

houve correlagéo entre o comprimento da vagem e o numero de vagens.

Figura 9 - Correlacdo de Pearson de Pearson entre caracteres agrondmicos em nove
progénies de feijao-caupi método SSD, geracdo Fs na Horta da UFAC, 2023

CMP NMV MMV MMG

CMP

Variaveis: CMP = comprimento médio da vagem (cm), NMV = nimero médio de vagem, MMV = média da
massa de vagem (g), MMG = média da massa graos (g). * e ** - significativo a 5% e 1% de probabilidade
pelo teste qui-quadrado, respectivamente.

Esse resultado pode refletir interferéncia de fatores genéticos ou ambientais que

afetaram a expressdo dessas caracteristicas, como variagdes na segregagao ou
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pequenas mudangas (em temperatura, luminosidade, umidade ou irrigacdo) nas
condi¢cdes experimentais (Kalambe et al., 2019; Owusu et al., 2021).

A auséncia dessa correlacdo na geracao F5 pode indicar que o desenvolvimento
das vagens ndo acompanhou o numero de vagens produzidas, 0 que compromete o
rendimento. Ainda assim, foram observadas correlacbes positivas entre o
comprimento de vagem e a massa de vagens (0,64), e entre o nimero de vagens e a
massa de graos (0,76), sugerindo que, apesar da nao associacdo de alguns
caracteres, outros mantiveram relagcdes importantes para a produtividade. Segundo
Aliyu et al. (2022), esse comportamento pode estar relacionado a qualidade dos graos,
gue influencia diretamente no rendimento total da planta.

Essas evidéncias reforcam que a selecdo deve considerar ndo apenas a
quantidade de estruturas produtivas, mas também sua qualidade e contribuicdo
efetiva para o rendimento. A comparacdo entre F4 e Fs mostra que, mesmo com
avanco na selecéo, a expressdo dos caracteres pode variar conforme o ambiente ou
a base genética das progénies avaliadas. Estudos indicam que a variabilidade
genética e as interacdes gendtipo x ambiente influenciam significativamente a
expressdo dos caracteres agronémicos em feijao-caupi, sendo essencial considerar
essas interacdes no processo de melhoramento (Torres et al., 2015; Ribeiro, 2002).

A estabilidade das correlacbes na geracdo Fs € promissora para futuras
estratégias de selecdo, potencialmente resultando em ganhos de produtividade por
meio do aumento da massa e do numero de vagens. As correlacbes entre os
caracteres agrondmicos variaram ao longo das geracfes estudadas. Indicando que
fatores genéticos desempenharam papel importante na determinacdo dessas
caracteristicas, sendo pertinente considerar essas interagcfes para maximizar o
potencial produtivo do feijdo-caupi.

Na Figura 10, verifica-se os coeficientes de correlagdo de Pearson entre
caracteres agrondmicos em progénies de feijdo-caupi na geracdo Fs. Foram
observadas correlagbes positivas de mediana a alta magnitude na geracéo Fs, com
destaque para a massa de vagens e a massa de gréos (0,97) com forte associagao
entre essas variaveis, indicando que o aumento da massa das vagens resulta em
maior produtividade de graos (Figura 10).

Refor¢cando a importancia da selegcéo para caracteristicas relacionadas a massa
das vagens como meio eficaz para melhorar a produtividade do feijdo-caupi em

geracgodes futuras (Mohammed e Fikre, 2018; Tsegaye, Fikre e Bantayhu, 2020). Em
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relacdo ao comprimento de vagens, verificou-se correlacées positivas com a massa
de vagens (0,71) e massa de gréos (0,62), indicou que vagens mais longas podem

contribuir para melhoria da produtividade (Figura 6).

Figura 10 - Correlacéo de Pearson de Pearson entre caracteres agrondmicos, em nove
progénies de feijao-caupi método SSD, geracdo Fs na Horta da UFAC, 2024

CMP NMV MMV MMG

CMP 0,71*

Variaveis: CMP = comprimento médio da vagem (cm), NMV = niumero médio de vagem, MMV = média da
massa de vagem (g), MMG = média da massa gréos (g). * e ** significativo a 5% e 1% de probabilidade
pelo teste de correlagdo de Pearson, respectivamente.

As correlagbes observadas entre o numero de vagens e a massa de vagens
(0,77) e entre o numero de vagens e a massa de graos (0,73) indicam que maior
numero de vagens esta positivamente associado ao aumento significativo na massa
de gréos produzidos.

Essa relacéo positiva indica que a selecdo para aumentar o nimero de vagens
pode ser estratégia eficaz para melhorar a produtividade do feijdo-caupi (Tsegaye, Fikre
e Bantayhu, 2020). Em contrapartida, a auséncia de correlagéo entre o0 comprimento e
0 numero de vagens sugere que essas caracteristicas podem ser influenciadas por
fatores distintos (genéticos ou ambientais), indicando que o aumento do comprimento
nao necessariamente resulta em maior niumero de vagens (Figura 10).

Essa distingéo torna-se importante para os programas de melhoramento genético
pois, permite direcionar os esforcos da selecéo para caracteristicas como o numero de
vagens e a massa de graos, que impactam na produtividade (Mendonca et al., 2018).
Os resultados na geragédo Fs mostraram que, a sele¢cdo para aumento da massa de

vagens pode ser eficiente para incrementar a produtividade de graos no feijao-caupi.
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Tabela 4 apresenta os modelos preditivos obtidos por regressdo multipla entre
caracteres agronémicos do feijao-caupi nas geragdes F4, Fs e Fs. Os modelos foram
ajustados com base na significancia dos coeficientes (p<0,05) e no R? visando

identificar efeitos combinados entre as variaveis em cada geracéo.

Tabela 4 - Modelos preditivos entre caracteres agronémicos de feijao-caupi avaliados
pelo método SSD em trés geracdes

Modelos Preditivos ValorF R? p

Fa
CMP = 1,85 + (1,88 x NMV*) + (5,64 x MMV) + (0,01 x MMG) 20,18 0,77 <0,001

MMG = -0,87 + (8,65 x NMV**) + (41,55 x MV*) + (0,21 x CMP) 29,59 0,83 <0,001
NMV = 0,17 + (-2,63 x MMV) + (0,05 x MMG**) + (0,18 x CMP**) 36,31 0,85 <0,001

Fs
MMG = 3,79 + (0,70 x NMV**) + (-0,43 x MMV) + (0,88 x CMP) 671 0,53 <0,001

NMV = 26,57 + (1,638 x MMV) + (0,73 X MMG**) + (-2,26 X CMP) 795 057 <0,001

Fe
MMG = 0,56 + (0,14 x NMV) + (0,82 x MMV**) + (0,88 x CMP) 94,11 0,94 <0,001
MMV =-0,01 + (1,02 x NMV**) + (0,67 x MMG) 10,80 0,53 <0,001

Variaveis: CMP = comprimento médio da vagem (cm), NMV = nimero médio de vagem, MMV = média da
massa de vagem (g), MMG = média da massa gréos (g).

Todos os modelos propostos demonstraram diferengas significativas entre
geragbes e progénies. Os valores de p<0,001 indicando forte relacdo entre as
variaveis. Os coeficientes de determinacéo (R2) variando de 0,53 a 0,94 mostram que 0s
modelos explicaram grande parte da variacdo observada, especialmente nas geracoes
Fa e Fs, demonstrando que as interacdes entre CMP, NMV, MMV e MMG séo
determinantes na producao do feijao-caupi. Isso porque, conforme avanca o processo de
selecdo, as geracdes se tornam mais homogéneas e adaptadas, resultando em
caracteristicas agrondmicas mais consistentes e previsiveis. Os modelos preditivos séo
Uteis na selecdo de progénies superiores, pois identificam combinacbes de
caracteristicas que possuem forte influéncia no desempenho agronomico.

Os elevados valores de F e R?, como observados na geracao Fs para a massa de
graos (F =94,11; R2=0,94), indicam que as variaveis selecionadas explicam grande parte
da variabilidade observada nesta caracteristica. 1sso sugere que o modelo tem poder

preditivo, facilitando na selecéo de progénies com maior potencial para essa caracteristica.
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No entanto, a melhor predicdo para outras variaveis varia conforme a geracao, ndo sendo

possivel apontar um Unico modelo superior em todas as geracoes.

4.1.4 Selegao de caracteres e analise de agrupamento

Na Figura 11, referente a geracdo F4, observa-se a distribuicdo das progénies
analisadas em relacdo as variaveis, 0 que possibilita identificar padrdes e
associacdes. Os componentes principais PC1 e PC2 explicam, respectivamente, 39%

e 33% da variacéo total, somando 72%.

Figura 11 - Analise de PCA (matriz de correlagédo) para comprimento de vagens (CMP,
cm), massa de vagens (MMV, g); numero de vagens (NMV) e massa de
graos (MMG, g) na geragao F4na Horta da UFAC, 2022
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No eixo PC1, observa-se relacdo entre comprimento de vagens (CMP), massa
de vagens (MMV) e massa de graos (MMG). Conforme os resultados obtidos as
plantas com vagens maiores produziram vagens mais pesadas e maior massa de
graos. Em contrapartida, no eixo PC2, houve associacédo negativa entre numero de
vagens (NMV) em relagdo as demais variaveis. Assim, plantas com mais vagens
tendem a ter vagens de tamanho reduzido e menor massa de gréos (Hair et al., 2010).

As progénies de 1 a 9 se agruparam com base em semelhangas em suas

caracteristicas fenotipicas. As progénies 2 e 4, que estao proximas a massa de graos
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(MMG), mostraram valores elevados para essa variavel, enquanto a progénie 6
destacou-se por apresentar altos valores no niamero de vagens (Figura 11).

Verificou-se separacdo entre os grupos de progénies, o que facilita a
identificacdo das diferencas fenotipicas. As progénies 6 e 5 foram as mais distantes
entre si, indicando maior diversidade em comparacao com as demais (Figura 11). Em
contrapartida, as progénies 1, 3, 7, 8 e 9 estdo prOximas umas das outras,
evidenciando similaridade fenotipica.

Para a geragao F4, a PCA destacou relagdées importantes entre caracteristicas
numero, comprimento e massa de vagens e massa graos. Essas relagdes sdo uteis
para identificar progénies com atributos que podem aumentar a produtividade. Com
essas informacgdes, € possivel realizar a selegdo de cruzamentos entre as progénies
que apresentam essas caracteristicas vantajosas.

Na Figura 12, a geragao Fs em PC1 e PC2 explicam 87% da variabilidade dos
dados. Esse resultado indica que os caracteres analisados tém influéncia na distingéo

das progénies.

Figura 12 - Analise de PCA (matriz de correlagcédo) para comprimento de vagens (CMP,
cm), massa de vagens (MMV, g); numero de vagens (NMV) e massa de
graos (MMG, g) na geragao Fs na Horta da UFAC, 2023
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Observou-se relagao entre o comprimento e a massa das vagens, indicando que
essas caracteristicas podem ser selecionadas simultaneamente, favorecendo a

produtividade. Essa associagao é corroborada por estudo de Pereira et al. (2019) que
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afirmaram que vagens mais longas tendem a ter maior massa e, consequentemente,
resultam em maior produgao de graos.

Além disso, a relagdo entre o nimero de vagens (NMV) e a massa de grdaos (MMG)
sugere que o0 maior nUmero de vagens pode contribuir positivamente para a produtividade
total, embora essa relagdo possa ser influenciada por variacbes genéticas entre as
progénies e por condicdes ambientais, mesmo em ambientes controlados (Zandalinas et
al., 2018). Cruz, Regazzi e Carneiro (2014) enfatizam que a selecdo baseada em
caracteristicas intercorrelacionadas pode acelerar o ganho genético, desde que seja
realizada com critérios rigorosos para preservar a variabilidade.

A relagdo negativa entre o numero de vagens e as demais variaveis destaca o
risco de priorizar exclusivamente a quantidade de vagens, em detrimento do tamanho
e da qualidade das vagens (Figura 12). Essa estratégia de priorizar a producdo de
vagens sugere possivel compensacgao fisioldgica. Conforme Falconer e Mackay
(1996), o aumento na producgéo de estruturas reprodutivas pode afetar a alocacao de
recursos para fungdes essenciais como o crescimento vegetativo (folhas e raizes),
comprometendo outras caracteristicas da planta.

Para otimizar a producédo total, € essencial que os programas de melhoramento
considerem ndo apenas as caracteristicas individuais, mas também suas interacdes
(Cruz; Carneiro e Regazzi, 2014). A selecdo deve buscar manter equilibrio entre o
namero e o tamanho adequado de vagens, visando maximizar a massa de graos sem
perder o padrao desejado para o consumo ou comercializagao.

Observou-se que as progénies 1, 3 e 4 apresentaram diferencas nos valores
fenotipicos para os caracteres analisados, indicando maior potencial de diferenciagao.
Ja as progénies 5 e 6, com caracteristicas semelhantes, mostram um desempenho
mais consistente, especialmente em relagdo ao numero de vagens (NMV) e massa de
graos (MMG) (Figura 12). Em contraste, as progénies 2 e 7 apresentaram
desempenho inferior, sugerindo menor potencial produtivo.

A analise multivariada foi fundamental para identificar as progénies com maior
potencial para avango nos programas de melhoramento genético, pois permitiu
observar as interacdes entre os caracteres e seu impacto no desempenho geral das
progénies. Essa abordagem facilita a selegdo de progénies com caracteristicas
fenotipicas vantajosas, essencial para otimizar o processo de melhoramento genético
(Hallauer; Carena e Miranda Filho, 2010).
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As progénies situadas em PC1 foram as mais promissoras, pois combinam
caracteres favoraveis como maior nimero e massa de vagens e maior massa de
graos. O método SSD tem se mostrado eficaz na selegado de progénies promissoras.
Entretanto, segundo Melo (1989), sua eficiéncia € maior para caracteres de baixa
herdabilidade, desde que se mantenha uma base genética ampla ao longo das
geragdes, o0 que reforca a importancia de conduzir o processo com critérios que
preservem a variabilidade genética.

Na Figura 13, geracao Fe 0s dois primeiros componentes (PC1 e PC2) explicam

92% da variabilidade entre as progénies.

Figura 13 - Analise de PCA (matriz de correlagédo) para comprimento de vagens (CMP,
cm), massa de vagens (MMV, g); numero de vagens (NMV) e massa de
graos (MMG, g) na geracao Fe na Horta da UFAC, 2024
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A relagdao negativa do comprimento de vagens (CMP) em PC1 sugere que
vagens mais curtas estdo associadas a maiores valores de massa de vagens (MV),
numero de vagens (NMV) e massa de graos (MMG). Isso indica que, sob condigbes
de estresse ambiental como temperatura elevada, a redugcédo do comprimento das
vagens pode ser estratégia adaptativa. Essa adaptacdo pode permitir que as plantas
direcionem mais energia e recursos para a produgdo de graos, levando a maior
alocagao de recursos disponiveis em resposta a desafios ambientais (Falconer e
Mackay, 1996; Melo et al., 2015).

A relagdo observada entre massa de vagens, numero de vagens e media de
graos em ambos os componentes principais reforca que essas caracteristicas estao
interligadas. A massa total das vagens e a quantidade de gréos sao frequentemente
utilizadas como indicadores diretos da produtividade (Figura 13).
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O fato de que todas essas variaveis apresentem correlagdes positivas sugere
que a selegao focada em aumentar a massa e o numero total das vagens pode resultar
em ganhos na produtividade. A analise dos componentes principais demonstra a
contribuicdo das variaveis agrondmicas para a variabilidade entre progénies de feijao-
caupi nas geragoes F4, Fs e Fs. O primeiro componente principal (CP1) explica a maior
parte da variabilidade em todas as geracdes, com valores acumulados de 72%, 87% e
92% para F4, Fs e Fs, respectivamente. Isso sugere que, com o avango das geracoes,
ocorreu reducdo na variabilidade entre progénies, refletindo maior uniformidade
fenotipica (Cruz; Regazzi, Carneiro, 2012; Hallauer; Carena e Miranda Filho, 2010).

No SSD, a taxa de homozigose aumenta com as geragdes. Segundo Allard
(1999) e Hallauer, Carena e Miranda Filho (2010), a homozigose esperada para uma
populagao derivada de um cruzamento F, € dada por: Taxa de homozigose =1 - (1/2)",
resultando em 50% na F2, 75% na F4 e 87,5% na Fs. Com 0 aumento da homozigose,
ha maior uniformidade fenotipica nas progénies, o que é essencial porque facilita a
selecao de progénies com caracteristicas de interesse. O avango das geragdes pelo
SSD leva a fixagao progressiva de alelos, aumentando essa uniformidade fenotipica.

Na Tabela 5, ao utilizar o método de otimizagcao de Tocher, com base na distancia

Euclidiana média, as progénies foram alocadas em diferentes grupos.

Tabela 5 - Agrupamento de nove progénies de feijao-caupi pelo método de otimizagéo
de Tocher, com base na distancia Euclidiana média padronizada, referente
ao método SSD nas geracdes F4, Fse Fe

Grupos Progénies Distancia média

Fa

| 1,2,3,4,8e9 0,29*

| 7 0,46

]| 5 0,64

Iv 6 0,47
Fs

| 1,2,3,4,5,6e9 0,34*

| 8 0,47

]| 7 0,71
Fs

| 1,4,5,6e9 0,31*

| 3e7 0,42

]| 2 0,67

Iv 8 0,87

Distancia média entre progénies dentro do mesmo grupo®.
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O agrupamento pelo método de Tocher evidenciou reducéo na variabilidade genética
ao longo das geracdes (Tabela 5). Na F4, formaram-se quatro grupos distintos; na Fs, trés;
e na Fs, embora o0 nUmero de grupos tenha sido semelhante ao da F4, houve altera¢des na
distribuicdo das progénies. Essa mudanca pode ser atribuida & deriva genética, que
consiste na flutuacdo aleatéria das frequéncias alélicas entre geracbes. Como o método
SSD utiliza apenas uma semente por progénie para 0 avanco, o tamanho efetivo da
populacdo é reduzido, favorecendo esse efeito. A consequéncia é a fixagdo ou perda de
alelos ao acaso, o0 que pode alterar o agrupamento das progénies nas geracoes seguintes
(Falconer e Mackay, 1996; Resende, 1999).

No SSD, como apenas uma Unica semente € avancada para a geracao seguinte,
hé& um risco elevado de deriva genética, o que pode levar a perda de alelos benéficos por
acaso. Isso significa que algumas progénies podem perder variabilidade genética mais
rapidamente do que esperado pela segregacao natural, 0 que pode impactar a selecédo
de caracteres desejaveis (Hallauer, Carena e Miranda Filho, 2010).

A distancia média entre grupos variou ao longo das geragdées. Em F4, a maior
distdncia foi de 0,64; em Fs, aumentou para 0,71, sugerindo acréscimo na
variabilidade genética. Em Fs, essa distancia atingiu 0,87, possivelmente refletindo a
fixagao de alelos vantajosos em alguns grupos, o que acentuou a diferenciagao entre
progénies (Falconer; Mackay, 1996). Esse processo reduz a variabilidade dentro das
progénies e contribui para estabilidade fenotipica, que é a capacidade de uma
progénie expressar caracteristicas de forma consistente, mesmo sob diferentes
condicbes ambientais ou genéticas. Segundo Ramalho et al. (2012), essa estabilidade
€ desejavel no melhoramento por garantir previsibilidade no desempenho das

linhagens selecionadas.

4.2 METODO BULK DENTRO DE FAMILIAS F2

4.2.1 Analise descritiva

Na Tabela 6, sdo apresentadas as analises descritivas e de variancias das
progénies de feijdo-caupi provenientes do Bulk/Fz ao longo de trés geragoes.
Observou-se variabilidade nos caracteres na geracédo F2:3 (Bulk/F2), com destaque
para a MMG (massa de graos), que apresentou a maior amplitude (321,00). O NMV

(nimero de vagens) e a MMV (massa de vagens) também mostraram alta
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variabilidade. O elevado coeficiente de variacdo para MMV (29,81%) e CMP (31,73%)

sugere que essas caracteristicas ainda ndo estavam estabilizadas.

Tabela 6 - Analise descritiva em progénies de feijdo-caupi avaliadas pelo método
BulkF2 entre 2022 a 2024 na UFAC

Caracteres X Min. Max. A DP QM CV (%)
Bulk/F2:3
MDE 5,22 4,00 6,00 2,00 0,87 2,08** 7,39
FLM 51,31 44,00 64,00 20,00 4,92 51,72** 6,20
MCF 1,88 1,00 3,00 2,00 0,57 0,44ns 29,02
cmv 3,22 2,00 4,00 2,00 0,80 0,20"s 11,67
CVM 2,50 1,00 5,00 4,00 1,53 4,63 47,35
CMP 26,08 0,80 43,20 42,40 14,47 78,69** 31,73
NMV 19,28 5,20 34,20 29,00 5,60 473,08** 15,89
MMV 56,51 13,20 104,40 91,20 27,82 181,00** 29,81
MMG 133,10 26,00 338,00 321,00 57,67 7126,79* 30,42
NMG 15,83 10,00 18,00 8,00 2,09 12,07** 4,30
ATM 49,68 25,00 61,60 36,60 7,48 106,83"s 11,61
Bulk/Fz:4
cmv 1,98 0,40 1,98 1,58 0,40 0,05* 7,64
CVM 1,50 0,40 1,50 1,10 0,61 0,15* 14,42
CMP 18,02 5,04 34,20 29,16 4,02 12,03** 8,45
NMV 12,94 1,00 44,00 43,00 6,30 20,25** 16,53
MMV 28,19 5,50 60,30 54,80 11,02 140,47** 12,23
MMG 21,81 2,29 99,36 97,07 13,79 92,14n"s 26,48
Bulk/Fa:s
CMP 15,79 1,76 20,00 18,24 1,76 3,72ns 10,09
NMV 13,00 12.00 21,00 9,00 2,82 14,91* 18,01
MMV 24,68 2,02 57,75 55,75 12,80 180,57 49,39
MMG 18,85 1,37 42,53 41,16 9,69 99,54ns 49,65

ns e *: ndo significativo, significativo a 1% de probabilidade pelo teste F, respectivamente. X = Média,
Min. = minimo, Max. = maximo, DP = desvio-padrdo, QM = quadrados médios da analise de variancia
e CV = coeficientes de variagdo experimental (%). Variaveis: MDE = média de dias apés emergéncia,
FLM = florescimento médio (%), MCF = média de cor da flor, MVP = média do vigor da planta, CMV =
curvatura média da vagem, CVM = cor da vagem madura, CMP = comprimento médio da vagem (cm),
NMV = numero médio de vagem, MMV = média da massa de vagem (g), MMG = média da massa graos
(9), NMG = niumero médio de graos e ATM (cm) = altura média de planta. Simbolo F seguido de nimero
indice indica geragao.

Em Fs4, houve reducédo na média de CMP (comprimento de vagens), NMV
(nimero de vagens) e MV (massa de vagens), favorecendo individuos com menor
comprimento de vagens, entretanto, mantendo numero adequado de vagens e

producgédo. Os coeficientes de variagdo diminuiram para algumas caracteristicas, como
CMP (8,45%), indicando estabilidade (Tabela 6).
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Na geracdo Fas, as redugdes na variabilidade foram significativas para CMP
(15,79) e NMV (13,00). No entanto, o MMG (18,85) e MV (24,68) ainda apresentaram
altos coeficientes de variacdo (49,65% e 49,39%, respectivamente), indicando que
esses caracteres podem ser influenciados por fatores ambientais ou ainda estdo em
segregacao genética (Tabela 6).

Os resultados da analise descritiva demonstraram diminuicdo nos valores
médios de CMP, NMV e MMV. Entretanto, a reducéo nos coeficientes de variagao de
alguns caracteres indica que o método foi eficiente na fixagcdo de caracteristicas
desejaveis, embora alguns atributos ainda exijam maior controle genético e ambiental.
Esses resultados corroboram estudos de Cruz, Carneiro e Regazzi (2014) e Falconer
e Mackay (1996), que destacam a importancia da variabilidade genética inicial e sua

reducao progressiva ao longo das geragoes.

4.2.2 Frequéncias relativas

No método Bulk/F2:3, observa-se a distribuicdo de frequéncias relativas dos
caracteres dias apds emergéncia, florescimento, cor da flor e vigor da planta avaliados
(Figura 14). Para o numero de dias que compreende do plantio até a emergéncia
verificou-se maior concentragao de plantas entre 4 e 5 (33%) dias apds a emergéncia,
indicando que a maioria das plantas teve desenvolvimento semelhante nesse intervalo
(Figura 14A). A frequéncia foi menor em estagios mais precoces (4 a 5 dias) e
subsequentes (5 a 6 dias).

Esses resultados sdao semelhantes com os de Marinho et al. (2001), que
avaliaram nove gendétipos de feijdo-caupi, observaram variagdes de quatro a cinco
dias para emergéncia das plantulas. Em contraste, Lima (2016) em estudo com 16
genotipos de feijao-caupi, ndo observou diferenga, obtendo média geral de sete dias
para emergéncia da planta.

A distribuicdo de frequéncias relativas do florescimento indica que a maior
concentracéo (33%) ocorre entre 47,9 a 57,02 dias, com o maior numero de plantas
florescendo nesse intervalo (Figura 14B). Resultados sdo semelhantes aos obtidos por
Silva et al. (2013) que avaliando oito gendtipos de feijao-caupi, obtiveram média de 47 dias.

Para a cor das flores a maior frequéncia (34%) na classe de 1,78 a 2,04 (Figura 14C),
apresentando distribuicdo mais dispersa comparado a emergéncia e o florescimento

(Figuras 14A e 14B). O vigor das plantas apresentou maior frequéncia (32%) na classe
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de 3,4 a 4,2 (Figura 14D). A frequéncia diminui nas outras classes, indicando menor
variabilidade em comparacdo com a cor das flores.

Os resultados revelaram boa sincronia no desenvolvimento das plantas, com
variabilidade genética nas caracteristicas fenotipicas, como cor da flor, e maior frequéncia
de plantas com vigor elevado, o que reflete desempenho superior para esse atributo em
relacéo a outros.

Figura 14 - Distribuicdo de frequéncias relativas para dias apdés emergéncia (A),
florescimento (B), cor da flor (C) e vigor da planta (D) de progénies de
feijdo-caupi provenientes do Bulk F2:3 na UFAC em 2022
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Na Figura 15, observa-se a distribuigdo das frequéncias relativas para curvatura
da vagem madura, comprimento de vagem, numero de vagem e massa de vagem.

Figura 15 - Distribuicdo de frequéncias relativas para curvatura da vagem madura (A),
comprimento de vagem (B), numero de vagem (C) e massa de vagem (D)
de progénies de feijao-caupi provenientes do Bulk F2:3 na UFAC em 2022
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Para a curvatura da vagem, a maioria das vagens apresenta curvatura entre 1,9

e 2,7 cm, com frequéncia relativa de 33%, indicando predominancia de vagens com
curvatura moderada. As classes adjacentes apresentaram frequéncias menores e
semelhantes (Figura 15A). A distribuicdo do comprimento da vagem foi assimétrica,
com pico na classe de 20 a 25 cm, representando 49% das observacgoes,
concentrando a maioria das vagens nessa faixa (Figura 15B).

O numero de vagens variou em duas classes, de 15 a 18 e de 18 a 21 vagens,
com frequéncias semelhantes e altas (24% e 26%), indicando variabilidade nessa
caracteristica (Figura 15C). Quanto a massa da vagem, a maior parte se concentrou
predominante na classe de 26 a 31 g (42%), (Figura 15D).

Os resultados evidenciam variabilidade genética nas caracteristicas avaliadas
nas progénies de feijdo-caupi do Bulk Fz:3. Essa variabilidade € mais acentuada no
comprimento e na massa das vagens, onde as distribuicdes sdo assimétricas e se
concentram em classes especificas. Por outro lado, a curvatura e o numero de vagens
estabilidade dessas

apresentam distribuicbes mais uniformes, com maior

caracteristicas entre as plantas.



62

O comprimento entre 20 e 25 cm e massa entre 26 e 31 g sugere que esses
atributos sdo favorecidos na populacdo analisada, possivelmente em razdo das
condi¢des ambientais e do método de conducéo utilizado. Bertini et al. (2009) avaliaram
gendtipos de feijao-caupi e constataram que o comprimento da vagem e a massa de
sementes foram os caracteres que mais contribuiram para a diversidade genética. Coelho
et al. (2010) observaram divergéncia significativa entre 20 variedades crioulas e quatro
cultivares comerciais, com a massa de sementes sendo o caractere mais influente na
separacao dos genotipos, seguido pelo comprimento da vagem.

Na Figura 16 é apresentado a distribui¢cao de frequéncias relativas para a massa

de graos e o numero de graos.

Figura 16 - Distribuicdo de frequéncias relativas para a massa de graos (A) € numero
de graos por vagem (B) em progénies de feijao-caupi provenientes do Bulk
F2:3 na UFAC em 2022

50 - 80 -
A B
42 68
g ] g 60 -
2 g
& 307 5
£ = ® w0
8 ]
Q 20 - Q
<d=) 17 (5
g & 20/
Q10 8 8 o
* w 8 8 8 8
0 " " " " " 0 ‘ , , , ,
1 s ‘ﬂx—@ ‘l%%f@p“@ 2% 6l 'ﬂsﬂm 2% NES ‘%19,1 A° ‘nﬂ'ﬂ o
R g S O™ R A0 T 0T AT BT el
Classes (massa de graos - g) Classes (niimero de grdos por vagem)

Para massa de graos, observou-se que a maior frequéncia relativa (42%) se
concentrou na classe de 116,41 e 154,28 g. A classe de 78,54 a 116,41 g (25%)
também apresentou frequéncia consideravel (Figura 16A). Verificou-se variabilidade
com tendéncia para valores intermediarios nesta caracteristica. Comparativamente,
os resultados foram superiores aos encontrados por Santos et al. (2023), que
analisaram dez cultivares e obtiveram média de 37,36 g, e por Alencar et al. (2021),
que estudou 76 gendtipos e obteve média de 54,52 g.

O numero de graos por vagem demonstrou distribuicdo mais concentrada (Figura
16B). A maior frequéncia relativa (68%) esta na classe de 16,27 a 17,67 graos por
vagem. As demais classes apresentam frequéncias relativas muito baixas (8%),
indicando baixa variabilidade no numero de graos por vagem, com a maioria das

vagens apresentando 17 numeros de graos aproximadamente.
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Resultados inferiores foram obtidos por Torres et al. (2012) estudaram 20
genotipos e encontraram variagao de 8,65 a 13,50 graos, com média de 11,88 graos
e Silva e Neves (2011), ao analisarem 20 genotipos de feijdo-caupi, obtiveram média
de 14,26 graos por vagem.

Na Figura 16, é apresentada a distribuicdo de frequéncias relativa para a altura
da planta. Observou-se distribuicdo assimétrica a direita, indicando que a maioria das
plantas apresentaram altura em torno de 49,18 a 53,93 cm, com 59% das plantas
dentro dessa faixa. Além disso, houve tendéncia para plantas mais altas dentro dessa

faixa de distribuicao.

Figura 16 - Distribuicdo de frequéncias relativas para altura da planta de progénies em
feijao-caupi provenientes do Bulk Fz2:3, UFAC, 2022
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Embora ndo exista uma altura ideal definida para o feijao-caupi, recomenda-se
que as plantas apresentem altura suficiente para garantir uma colheita eficiente,
minimizando danos ou perdas. Para o feijdo comum, a altura ideal para a colheita
mecanizada varia entre 50 e 55 cm (Acquaah, 2012).

As progénies avaliadas neste estudo apresentaram altura média de 49,68 cm,
valor que esta proximo da faixa recomendada para o feijao comum. No entanto, para
o feijdo-caupi, essa faixa pode variar dependendo das condi¢gdes especificas de
cultivo e do método de colheita adotado, sendo necessario avaliar a adequagao dessa
altura para cada contexto.

Na Figura 17 observa-se a distribuicAo de frequéncias relativas para
comprimento da vagem, numero de vagens, massa da vagem e massa de graos por

vagem (método Bulk F3:4).
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O comprimento da vagem demonstrou distribuicdo assimétrica, com 63% das
vagens entre 18,68 e 19,83 cm (Figura 17A). O numero de vagens variou
principalmente entre 12,43 e 13 gréos por vagem, com frequéncia de 50%, indicando
variabilidade moderada (Figura 17B).

A maior parte das vagens tem massa entre 25,63 e 29,41 g (38% de frequéncia)
(Figura 17C). Ja a massa de graos por vagem concentra-se na faixa de 17,17 a 20,08
g, abrangendo 50% das observacdes (Figura 17D).

Figura 17 - Distribuicdo de frequéncias relativas para o comprimento de vagem (A),
numero de vagem (B) e massa de vagem (C) e massa de graos por vagem
(D) em progénies de feijao-caupi provenientes do Bulk Fz.2 na UFAC em 2023
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Os resultados indicam variabilidade genética, mais evidente no nimero e na
massa das vagens, enquanto o comprimento das vagens é mais homogéneo. A
predominéncia de vagens entre 18,68 e 19,83 cm e massa entre 17,17 e 20,08 g
sugere que esses caracteres sao favorecidos na populacéao estudada, possivelmente
influenciados pelo ambiente e manejo. Estudos apontam que comprimento da vagem
e massa dos grados sdo caracteres importantes para diversidade genética no feijao-
caupi (Coelho et al., 2010; Rocha et al., 2013; Diniz et al., 2019).

Para o caractere curvatura da vagem a distribuicdo foi assimétrica a direita,

com 63% das vagens entre 1,49 e 1,62 cm (Figura 18). A menor frequéncia (12%)
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ocorreu na faixa de 1,62 a 1,75 cm, enquanto 25% das vagens ficaram entre 1,23 e
1,36 cm (Figura 18). A curvatura média estimada é de aproximadamente 1,55 cm,

indicando variagao entre as progénies avaliadas.

Figura 18 - Distribuicdo de frequéncias relativas para curvatura da vagem madura em
progénies de feijao-caupi provenientes do Bulk F2:3 na UFAC em 2023
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Estudo anterior aponta que a curvatura da vagem pode ser influenciada por
fatores genéticos e ambientais, impactando diretamente a produtividade e a
adaptacao da cultura (Freire Filho et al., 2011).

No método Bulk/Fa4:5, sdo apresentadas as distribuicdes de frequéncias relativas
para comprimento, numero e massa de vagens e massa de graos (Figura 19).

O comprimento da vagem apresentou menor variabilidade fenotipica, com 56%
das vagens entre 15,4 e 17,57 cm (Figura 19A). Ja o niumero de vagens, a massa de
vagens e a massa de graos demonstraram maior dispersao, indicando variabilidade
genética moderada entre as progénies (Figuras 19B, 19C e 19D).

A distribuicdo bimodal da massa de vagens sugere a presenca de grupos distintos
de desempenho. Essa variabilidade € importante para o melhoramento genético, pois
permite selecionar genotipos superiores, mantendo diversidade e favorecendo

estabilidade fenotipica (Cruz; Carneiro e Regazzi, 2014; Falconer e Mackay, 1996).

Figura 19 - Distribuicdo de frequéncias relativas para o comprimento da vagem, cm (A),
namero de vagens (B), massa de vagens, g (C) e massa de graos, g (D) de
nove progénies de feijdo-caupi provenientes do Bulk F4:5 na UFAC em 2024
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4.2.3 Correlagéo entre caracteres
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As estimativas de correlagdes de Pearson entre as caracteristicas avaliadas

em progénies de feijao-caupi sdo apresentadas na Figura 20.

Figura 20 - Correlagao de Pearson entre caracteres agrondbmicos em nove progénies

de feijao-caupi método Bulk F2:3, campo experimental da UFAC em 2022
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Varidveis: MDE = média de dias apds emergéncia, FLM = florescimento médio (%), MCF = média de cor da
flor, MVP = média do vigor da planta, CMV = curvatura média da vagem, CVM = cor da vagem madura, CMP
= comprimento médio da vagem (cm), NMV = nimero médio de vagem, MMV = média da massa de vagem
(9), MMG = média da massa graos (g), NMG = numero médio de gréos e ATM (cm) = altura média de planta.

* e ** significativo a 5% e 1% de probabilidade pelo teste de correlacio de Pearson, respectivamente.

Na geragao F2:3 do método Bulk, os caracteres agronémicos apresentaram, de

forma geral, correlagdes positivas de magnitude moderada, variando entre 0,30 e
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0,69, conforme classificacdo proposta por Cohen (1988). Esse padrao indica que ha
associagao entre os caracteres, o que pode auxiliar na selegcdo indireta de
caracteristicas de interesse.

Santana et al. (2022) destacam trés aspectos importantes na interpretacao de
correlacbes a magnitude, direcdo e significancia. Na geracdo F2:3, as correlacdes
fenotipicas variaram de 0,01 a 0,79 (Figura 20). Correlacdes positivas significativas, como
entre massa de vagens (MMV) e massa de graos (MMG), sugerem que o aumento de
um carater tende a refletir no outro, o que pode ser explorado para sele¢éo indireta.

Ja correlagdes negativas indicam antagonismo, em que 0 ganho em um carater
pode resultar em perda no outro, como observado entre CMP e NMV. Segundo
Falconer e Mackay (1996), parte dessas correlagdes pode ser atribuida a influéncia
comum do ambiente sobre os caracteres. Assim, entender essas relagdes é essencial
para orientar as estratégias de selecao e reduzi efeitos indesejados.

Verificou-se correlagao positiva entre o vigor da planta (MVP) e a curvatura de
vagem (0,54), o numero de vagens (0,55) e o comprimento de vagem (0,51). Isto
indica que plantas mais vigorosas tendem a desenvolver vagens com maior curvatura,
produzir maior numero de vagens e apresentar vagens mais longas (Figura 20).

Estudos demonstram que o vigor das plantas é um caractere determinante para
a qualidade e a quantidade das vagens, como evidenciado no estudo de Labhya et al.
(2024), em que analisaram a variabilidade genética e associagbes de caracteres para
rendimento e seus atributos em diferentes gendtipos feijoeiro. Portanto, a selegdo de
plantas com maior vigor pode n&o apenas resultar em colheitas mais produtivas, mas
também em vagens com caracteristicas desejaveis. Estudos sobre variabilidade
genética em leguminosas, como o de Onder; Kahraman e Ceyhan (2013), corroboram
a importancia dessa correlagao entre vigor e componentes de produgao.

A correlagdo positiva de 0,79 entre a curvatura da vagem (CVM) e o numero de
vagens (NMV) indica que, com 0 aumento do numero de vagens, a curvatura também
tende a aumentar (Figura 20). A correlagéo positiva de 0,79 entre a curvatura da
vagem (CVM) e o numero de vagens (NMV) indica que, com o aumento do numero
de vagens, a curvatura também tende a aumentar (Figura 20). Essa associagao pode
refletir numa influéncia genética comum, em que genes relacionados ao
desenvolvimento reprodutivo e ao crescimento das estruturas vegetativas atuam
simultaneamente sobre ambas as caracteristicas (Cruz; Regazzi; Carneiro, 2014).

Além disso, fatores fisiologicos, como o acumulo e distribuigdo de fotoassimilados, e
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0 posicionamento das vagens na planta podem afetar a morfologia das vagens e a
produtividade, resultando em uma resposta coordenada (Taiz et al., 2017). Isso é
relevante para o melhoramento genético, pois selecionar plantas com mais vagens
pode impactar a curvatura. Em culturas como o feijdo comum e a soja, entre outras, o
efeito pode ser positivo, melhorando a aparéncia e o sabor, ou negativo,
comprometendo a uniformidade e a colheita (Falconer e Mackay, 1996).

As estimativas negativas de correlagdo entre pares de caracteristicas sugerem
que a melhoria em um carater pode resultar em prejuizos ao outro, por isso nao é
recomendavel a selegcdo baseada em apenas um dos atributos (Carvalho et al., 2004).

A correlagao negativa observada entre o florescimento (FLM) e o numero de
graos (NMG) (-0,33), indicando que o florescimento precoce pode estar associado ao
menor numero de graos. Isso pode ocorrer devido a redugdo no periodo de
enchimento dos graos, conforme discutido por Conceicéao et al. (2017), que ressaltam
a importancia do tempo de florescimento na produtividade das plantas.

De forma semelhante, a correlagdo negativa entre o numero de vagens (NMV) e
a massa de graos (MMG) (-0,35) sugere compensacao entre a quantidade e o peso
dos graos, evidenciando que o aumento no numero de vagens pode nao ser
acompanhado por aumento proporcional na massa total dos graos.

Os resultados indicam que os caracteres agronémicos nao variam de forma
independente, havendo interagdes complexas entre eles. Isso pode ser atribuido a
fatores genéticos, ambientais ou fisiolégicos que influenciam conjuntamente a
expressao dos caracteres (Falconer e Mackay, 1996). A correlagao entre o vigor da
planta e caracteristicas da vagem, como curvatura, comprimento e numero de vagens,
sugere que a melhoria do vigor das plantas pode ser uma estratégia eficaz para
otimizar a produtividade do feijao-caupi.

Na Figura 21, no método Bulk na geracao Fs.4, SG0 apresentadas as estimativas de
correlagbes de Pearson entre caracteristicas avaliadas em progénies de feijdo-caupi.
Observou-se correlagdo de 0,63 entre a curvatura da vagem madura (CMV) e o
comprimento da vagem (CMP), indicando que progénies com vagens mais curvas
tendem a ter vagens mais longas. O comprimento da vagem é importante para a
selegcao em programas de melhoramento genético (Oliveira et al., 2013; Santos et al.,
2023; Teixeira et al., 2007).

Figura 21 - Correlagao de Pearson entre caracteres agrondbmicos em nove progénies
de feijdo-caupi método Bulk F3:4 campo experimental da UFAC em 2023
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Variaveis: CMV = - curvatura média da
vagem, CVM = cor da vagem madura, CMP = comprimento médio da vagem (cm), NMV = niamero médio
de vagem, MMV = média da massa de vagem (g), MMG = média da massa graos (g). * e ** significativo a
5% e 1% de probabilidade pelo teste de correlagao de Pearson, respectivamente.

Além disso, a correlagdo moderada de 0,37 entre o comprimento da vagem
(CMP) e a massa de graos (MMG) sugere que vagens maiores estdo associadas a
maior producéo de graos. A correlacédo de 0,40 entre o numero de vagens (NMV) e a
massa de vagem (MMV) indica que o maior numero de vagens pode aumentar a
massa total das vagens (Owusu et al., 2021; Santos e Lima, 2015).

Esses resultados evidenciam a importancia da selegdo de caracteristicas
desejaveis no melhoramento do feijao-caupi. Focar no comprimento das vagens pode
aumentar a produgdao de graos, enquanto priorizar o numero de vagens pode
incrementar a massa total das vagens (Figura 21).

Nesse contexto, € importante ressaltar que correlagbes nédo implicam
causalidade, pois as condicbes ambientais também podem influencia-las. Cruz et al.
(2012) ressaltam que entender as interagdes entre caracteristicas agronémicas é
essencial para o melhoramento genético. Portanto, ao considerar o melhoramento do
feijao-caupi, deve-se analisar tanto as correlagbes quanto as interagdes entre
diferentes caracteristicas em diversas condi¢gdes ambientais.

Na Figura 19, método Bulk geracédo Fa4:5, sdo apresentadas as correlagbes de
Pearson entre caracteristicas em progénies de feijao-caupi.

Figura 22 - Correlagao de Pearson entre caracteres agrondmicos em nove progénies
de feijao-caupi método Bulk F4:5 campo experimental da UFAC em 2024
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Variaveis: CMP = comprimento médio da vagem (cm), NMV = nimero médio de vagem, MMV = média da
massa de vagem (g), MMG = média da massa gréos (g). * e ** significativo a 5% e 1% de probabilidade
pelo teste de correlagao de Pearson, respectivamente.

A correlacao de 0,99 entre a massa de vagens (MMV) e a massa de gréos (MMG)
indica que vagens mais pesadas estdo associadas a maior producao de gréo (Figura
19). Portanto, selecionar plantas com vagens mais pesadas pode resultar em maior
producao de biomassa total (Santos e Santos, 2004).

Adicionalmente, a correlacao de 0,52 entre o comprimento da vagem (CMP) e a
MMV sugere que vagens longas tendem a ser mais pesadas, embora essa relagéao
seja menos intensa do que entre MMV e MMG (Benvindo et al., 2010). A correlagéo
de 0,49 entre CMP e MMG mostra que vagens maiores contribuem para o aumento
na producao total de graos, mas a influéncia da massa de vagens é mais significativa
(Souza et al., 2013).

A eficiéncia do método Bulk/F2 ficou evidente ao longo das geragdes. Na F2:3,
correlagbes positivas entre vigor da planta, curvatura, numero e comprimento da
vagem indicaram progresso inicial na selegéo. Enquanto Fs.4, a forte correlagao entre
curvatura e comprimento da vagem mostrou maior precisao, enquanto a relagdo com
a massa de graos sugeriu aumento produtivo. Em Fa4:5, a elevada correlagéo entre
massa de vagens e massa de graos confirmou a eficacia do método, resultando em
plantas mais produtivas e estaveis. Isso reforca a importancia do método na obtengao
de variedades superiores.

Os modelos preditivos apresentados na Tabela 7 indicam relagdes significativas

entre caracteristicas agronémicas do feijdo-caupi ao longo das geragdes do Bulk/F2.
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Tabela 7 - Modelos preditivos entre caracteres agronémicos de feijao-caupi avaliados
pelo método Bulk/F2 em trés geragdes

Modelos Preditivos ValorF R? p
Bulk F2:3
NMV =452 + (-0,17 x MV) + (1,03 x CMP) 4,47 0,69 <0,05
MV= -2,95 + (0,84 x NMV) + (1,91 x CMP) 701 067 <0,02
Bulk F3:4
MV = 18,86 + (2,04 x NMV) + (1,15 x CMP) 834 084 <0,05
Bulk Fa:s

MMG = 5,59 + (0,14 x NMV*) + (0,78 x MV**) + (0,26 x CMP**)  1437,0 0,99 <0,001

Variaveis: Comprimento de Vagens (CMP), Massa de Vagens (MV); Namero de Vagens (NMV) e Massa
de Graos (MMG).

Na geracédo F2:3, 0 nimero de vagens (NMV) e a massa de vagens (MMV) foram
influenciados pelo comprimento de vagens (CMP), com coeficientes de determinacao
(R?) de 0,69 e 0,67, respectivamente, sugerindo boa explicacdo das variaveis.

Para geracao Fs4, a MMV mostrou forte associagdo com NMV e CMP (R? =0,84),
indicando maior precisdo na selecdo. Enquanto na geracdo Fa:s, a massa de graos
(MMG) apresentou alta correlacdo com NMV, MMV e CMP (R2=0,99; p<0,001),
confirmando a eficacia do método na selecdo de plantas mais produtivas.

Esses resultados corroboram estudos anteriores que destacam a eficiéncia de
métodos de melhoramento, como o Bulk, na selecdo de caracteristicas desejaveis em
feijdo-caupi (Silva et al., 2013; Pontes Junior et al.,, 2011). Raposo et al. (2000)
concluiram que métodos como o Bulk/F2, quando conduzidos adequadamente,
permitem a obtencdo de progénies superiores, considerando estimativas de
parametros genéticos e fenotipicos, além da facilidade e flexibilidade de conducéo.

Moura et al. (2013) avaliaram a geracdo F2 de cruzamentos de feijao-caupi
visando a selecao para precocidade e identificaram cruzamentos promissores para a
reducao do ciclo da cultura. Isso evidencia a importancia da selecéo de caracteristicas

agrondmicas especificas para o desenvolvimento de cultivares mais adaptadas.

4.2.4 Selegao de caracteres e analise de agrupamento

Na Figura 23, a andlise de componentes principais (PCA), demonstrou a

relacdo entre os caracteres agrondmicos comprimento de vagens (CMP), nimero de
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vagens (NMV), massa de graos (MMG) e massa de vagens (MMV) nas progénies de
feijdo-caupi avaliadas pelo método Bulk/F2:3.

Os resultados da PCA mostraram que o primeiro componente principal (PC1)
explicou 66% da variacdo total dos dados, enquanto o segundo componente (PC2)
contribuiu com 22%, totalizando 88% da variabilidade explicada. Essa alta proporcao
indicou que os dois primeiros componentes foram eficientes na representacdo das

relagdes entre as variaveis estudadas.

Figura 23 - Analise de PCA (matriz de correlagédo) para comprimento de vagens (CMP,
cm), massa de vagens (MMV, g); numero de vagens (NMV) e massa de
grdos (MMG, g) método Bulk F2:3 na UFAC em 2022
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Observou-se que a massa de vagens (MMV) teve a maior influéncia no eixo PC1,
destacando-se como o carater importante para a separacdo das progénies 8 e 9, que
apresentaram alta MMV. Essa evidéncia sugere que a selecéo para esse carater pode
ser determinante para o aumento da produtividade nas progénies analisadas.

Além disso, os caracteres CMP, NMV e MMG mostraram vetores préximos no
espaco dos componentes principais, indicando relagéo positiva entre eles. Isso implica
gue melhorias em um desses caracteres podem estar associadas a avangos nos
outros, 0 que é relevante para estratégias de melhoramento genético.

As progénies 12 e 10, por sua vez, se distanciaram das demais (Figura 23),
sugerindo maior divergéncia genética. Essa informacdo permitiu identificar as
progénies que apresentam caracteristicas unicas e/ou superiores, potencialmente

Uteis para programas de melhoramento.
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Nesse sentido, as progénies 5 e 3 apresentaram valores negativos tanto para
PCl quanto para PC2, indicando caracteristicas agrondmicas distintas em
comparacao as demais progénies avaliadas. Essa distincdo pode ser explorada na
identificacdo de progénies com potencial para adaptacdes especificas ou resisténcia
a estresses ambientais (Figura 23).

Os resultados obtidos corroboram com estudos anteriores realizados por Freire
Filho et al. (2012) e Santos et al. (2014), que enfatizam a importancia do PCA como
ferramenta na selecdo de genotipos superiores em feijdo-caupi. A utilizacdo dessa
técnica ndo apenas facilita a visualizacdo das relacbes entre caracteristicas
agrondmicas, mas também contribui para melhor entendimento da variabilidade
genética disponivel nas progénies estudadas (Bertini et al., 2010).

Na Figura 24, referente a geragao Fs:4 0s componentes principais 1 (53%) e 2
(31%) foram selecionados como suficientes e adequados para explicar os dados em
cerca de 84% da variagao total, além de apresentarem autovalores maior que 1 (2,13

e 1,23 para a CP1 e CP2, respectivamente).

Figura 24 - Analise de PCA (matriz de correlagcédo) para comprimento de vagens (CMP,
cm), massa de vagens (MMV, g); numero de vagens (NMV) e massa de
grdos (MMG, g) método Bulk F3.4 na UFAC em 2023
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Observa-se a proximidade dos vetores referentes ao niumero de vagens (NMV)
e a massa de vagens (MMV), que apontam para a mesma dire¢do (Figura 24). Essa
relacdo entre esses dois caracteres sugere que o aumento no numero de vagens pode
estar associado a 0 aumento na massa das vagens, 0 que € relevante para estratégias

de melhoramento visando a produtividade.



74

Por outro lado, a analise demonstrou que a massa de graos (MMG) apresentou
vetor em direcdo oposta ao comprimento de vagens (CMP), indicando relacéo
negativa entre esses caracteres. Isso indica que a sele¢cdo para maior comprimento
de vagens pode comprometer a producéo de graos, o que deve ser cuidadosamente
considerado durante o processo de melhoramento (Figura 24).

As progénies 4 e 6 se destacaram por apresentarem valores positivos no
primeiro componente principal (PC1), o que indica que essas progénies sao
influenciadas por caracteristicas agrondmicas favoraveis associadas a esse
componente (Figura 24).

Essas caracteristicas incluem o numero de vagens (NMV) e massa de vagens
(MMV), caracteres que contribuem significativamente para a produtividade das
plantas. Assim, a sele¢cado dessas progénies pode ser considerada vantajosa para no
melhoramento do feijao-caupi.

Por outro lado, as progénies 2 e 9 apresentaram valores negativos no PC1,
sugerindo que elas possuem caracteristicas menos desejaveis sob as condi¢cdes
avaliadas (Figura 24). Essa posicdo negativa pode estar relacionada ao menor
namero de vagens ou massa de vagens inferior, limitando assim o potencial produtivo.
A identificacdo dessas progénies menos favoraveis é importante para direcionar os
esforcos de selecdo em busca de progénies mais promissores.

Adicionalmente, a progénie 1 destacou-se especificamente no eixo referente a
massa de graos (MMG). Essa progénie apresentou influéncia nesse carater, indicando
potencial elevado para produzir mais graos. A alta MMG é um indicador importante para
a produtividade, sendo essencial considerar essa caracteristica na selecdo de novas
variedades de feijdo-caupi. Portanto, a combinacao das informacdes obtidas por meio
da PCA permitiu identificar quais progénies apresentam os melhores caracteres
agronémicos (Figura 24).

Esses resultados corroboram a literatura referente a eficacia da PCA como
ferramenta na sele¢ao de progénies promissoras em feijao-caupi, conforme discutido
por Silva Filho et al. (2013) e Gumede et al. (2022). O uso do PCA nao apenas facilitou
a identificacdo de relagdes complexas entre caracteristicas agrondmicas, mas
também contribui para melhor entendimento da variabilidade genética disponivel nas
progénies analisadas (Medeiros et al., 2017; Aquino et al., 2021).

Na Figura 25, referente a geracdo F4:5 0s componentes principais 1 (66%) e 2

(22%) juntos explicam 88% da variagao total dos dados.
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Figura 25 - Analise de PCA (matriz de correlagédo) para comprimento de vagens (CMP,
cm), massa de vagens (MMV, g); numero de vagens (NMV) e massa de
grédos (MMG, g) método Bulk F4:5 na UFAC em 2024
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Observou-se forte relacdo entre MMG (massa de graos) e MMV (massa de
vagens), indicando que plantas com mais vagens tendem a ter maior massa de graos.
Essa relagdo é fundamental para a selecionar progénies com potencial produtivo
elevado (Medeiros et al., 2017). Por outro lado, o numero de vagens (NMV)
apresentou relagdo negativa com a massa de graos (MMG) e a massa de vagens
(MMV). Isso indica que, em algumas progénies, aumentar o numero de vagens nao
resulta necessariamente em aumento na massa total de grdos ou vagens. E
fundamental considerar essa relagdo ao selecionar progénies, pois focar apenas na
quantidade de vagens nao garante o aumento na producgao total de graos.

Estudos como de Silva et al. (2021) corroboram essa observacgao, enfatizando a
importancia de compreender as interacdes entre essas caracteristicas para otimizar a
produtividade do feijdo-caupi. As progénies 4 e 7 destacaram-se positivamente no PC1,
enquanto as progénies 6 e 1 apresentaram menor influéncia dos caracteres produtivos.

Esses resultados reforcam a eficacia do método de selecéo utilizado (Pessoa et al.,
2023) e ressaltam a importancia da analise multivariada na identificacéo de progénies
superiores. Os resultados demonstraram as caracteristicas que mais influenciaram em
cada geracao. Na geracdo F23, 0 primeiro componente principal (CP1) explicou 66% da
variancia total. Conforme os resultados dos escores, as caracteristicas massa de vagens
(MMV), comprimento de vagens (CMP) e o numero de vagens (NMV) foram os principais

contribuintes para a variabilidade observada nesta geracao.
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Em F3:4, 0 CP1 explicou 53% da variancia total. Assim como na geragao anterior,
MMV, NMV e CMP se destacaram como os principais fatores de variacdo. Por sua
vez para Fas, 0 CP1 explicou 66% da variancia total. Nesta geracéo, as caracteristicas
massa de graos (MMG) e o comprimento de vagens (CMP) foram os principais
contribuintes para a variabilidade observada.

Os resultados obtidos estdo em consonancia com pesquisas anteriores que
destacaram a massa de vagens e o0 numero de vagens como componentes
agrondmicos que influenciam diretamente a produtividade de graos no feijao-caupi
(Andrade et al., 2021; Passos et al., 2007; Sobral et al., 2009).

Os componentes principais tem se mostrado ferramenta eficaz para avaliar a
variabilidade genética e identificar caracteristicas que mais influenciaram as progénies de
feijdo-caupi, facilitando a selecdo de progénies superiores (Torres et al., 2012). Dessa
forma, a massa de vagens (MMV), o nimero de vagens (NMV) e o comprimento de
vagens (CMP) se destacam como caracteristicas essenciais nas progénies analisadas.

Na Tabela 10, a andlise de agrupamento pelo método de otimizacdo de Tocher
demonstrou a estrutura genética das progénies de feijao-caupi ao longo das geracdes

Bulk/F2, considerando a distancia Euclidiana média padronizada.

Tabela 10 - Agrupamento de nove progénies de feijao-caupi pelo método de
otimizacdo de Tocher, com base na distadncia Euclidiana média
padronizada, referente ao método Bulk/F2 em trés geracdes

Grupos Progénies Distancia média

Bulk/F2:3

| 1,2,3,4,5,6e7 0,24*

|| 8,9e10 0,48

]| 12 0,69
Bulk/F3:4

| 1e6 0,23*

| 4eb5 0,52

]| 3e8 0,57

v 2e9 0,38

Vv 7 0,40
Bulk/ Fa:5

| 1,2,3,5,6,7,8¢e9 0,31*

Il 4 0,65

Distancia média entre progénies dentro do mesmo grupo®.

Na geracao F2:3, o Grupo | incluiu sete progénies (1 a 7) com a menor distancia
média (0,24), indicando maior similaridade genética entre elas. O Grupo |l, composto
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pelas progénies 8, 9 e 10, apresentou distancia média maior (0,48), sugerindo
divergéncia genética mais acentuada. Por sua vez, a progénie 12 formou Grupo
isolado (Ill) com a maior distancia (0,69), evidenciando distingdo genética significativa.

Avangando para a geragao Fz:4, observou-se maior dispersédo das progénies em
cinco grupos, com distancias variando entre 0,23 e 0,57. Nesse contexto, as progénies
1 e 6 mantiveram-se geneticamente préximas (0,23), enquanto as progénies 3 e 8
apresentaram a maior distancia dentro dos agrupamentos (0,57), indicando aumento
na diversidade genética (Tabela 10). Em Fas a maioria das progénies (1, 2, 3, 5, 6, 7,
8 e 9) foi agrupada no grupo | com distancia de 0,31, sugerindo maior estabilidade
genética em comparagcao com as geracoes anteriores (Tabela 10).

Em contraste, a progénie 4 formou Grupo isolado (Il) com a maior distancia (0,65),
destacando-se como geneticamente distinta e reforcando as tendencias (aumento da
diversidade F2:3, estabilidade com avanco da geracédo Fz:.4 e isolamento de progénies
distintas Fa4:5) observadas nas geragdes anteriores.

Esses resultados indicam que o método Bulk/F2 foi eficaz na manutencao da
variabilidade genética nas primeiras geracdes, enquanto se observa tendéncia de maior
estabilizacdo e uniformidade nas geracdes avancadas. Estudos como os de Freire Filho
et al. (2023) e Sobral et al. (2009) corroboram a importancia da analise de agrupamento
na selecéo de progénies promissores em feijdo-caupi. No geral, os métodos de Tocher

e da PCA mostraram semelhanca no padréo de agrupamento das progénies.
4.3 COMPARACAO ENTRE OS METODOS

A comparagao da eficiéncia entre os métodos descendentes de uma unica
semente (SSD) e Bulk/F2 foi realizada com base nas caracteristicas comprimento de
vagens, numero de vagens, massas de vagens e graos, além dos resultados obtidos
nas analises fenotipicas.

4.3.1 Analise descritiva

Os resultados das analises descritivas e de variancias para cada caracteristica

e método sao apresentados na Tabela 11.



78

Tabela 11 - Andlise descritiva e de variancias dos caracteres produtivos em nove
progénies de feijdo-caupi obtidas por dois métodos de conducgdo de
populacdes segregantes na UFAC em 2024

Métodos Caracteres X Min. Max. A DP QM CV (%)
Ccmvmv 1592 1088 21,52 10,64 232 963 1158
NMV 942 1,00 1800 17,00 471 24127 49,06

SSD (Fe) MMV 20,12 2,79 3343 30,64 829 22,65 47,30
MMG 17,55 1,95 31,56 2961 7,57 3879 46,35
Ccmv 15,79 12,00 19,75 7,75 3,10 3,72 10,09

Bulk/F2 (Fa:s) NMV 13,00 9,00 21,00 12,00 8,00 14,91* 18,01
MMV 2468 2,02 57,75 5573 16395 18057 49,39
MMG 18,85 1,37 4253 41,16 93,95 99,54" 49,65

Simbolo F seguido de niumero indica gera¢gfes sucessivas. Média = X, minimo e méximo = Min. e Max.,
A = Amplitude, desvio padrao e variancia, respectivamente = s e s2. Quadrado médio da analise de
variancia = QM e coeficiente de variagdo experimental = (CV%). Variaveis: Comprimento médio de
vagem = CMV (cm), Numero médio de vagem = NMV, Média da massa de vagem = MMV (g) e Média
de grdos = MMG (g).

Entre os métodos, observou-se diferenga significativa (p<0,05) apenas para o
comprimento de vagens no método SSD Fes e para o numero de vagens no método
Bulk/F4:5, conforme indicado pelo teste F a 5% de probabilidade (Tabela 11). Desse
modo, existe diferenga em relacdo as progénies avaliadas pelos dois métodos de
melhoramento (SSD e Bulk/F2), com possibilidade de selecionar progénies superiores
para esses carateres.

Os métodos SSD Fs e Bulk/F4:5 apresentaram variagcdes nas caracteristicas de
producao do feijdo-caupi, evidenciando diferengcas entre as progénies e nas
caracteristicas das populagdes segregantes. Os caracteres avaliados permitem a
identificacdo da variabilidade genética dentro das progénies obtidas pelos diferentes
métodos, além de possibilitar a analise da relagdo entre essa variabilidade (Cruz et
al., 2014; Dias et al., 2015).

O comprimento da vagem apresentou médias semelhantes entre os métodos SSD
Fe (15,92 cm) e Bulk/Fas (15,79 cm), com valores minimos e maximos proximos. O
desvio-padrao foi maior no Bulk/Fa4s (3,10) comparado SSD Fs (2,32), indicando maior
variabilidade dentro desse método. O método SSD Fs demonstrou médias superiores no
comprimento das vagens (15,9 g) e na massa (20,1 g), devido a selecdo continua de
individuos com caracteristicas especificas ao longo das gerac¢des (Santos et al., 2023).

Em contrapartida, o método Bulk/F4:5 apresentou média maior na massa de

vagens (24,68 g), evidenciando sua efichAcia em aumentar a produtividade e a
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qualidade das vagens colhidas, semelhante aos resultados de Carvalho et al. (2012) e
Pontes Junior et al. (2011) em populacdes segregantes de feijoeiro.

Para amplitude (diferenca entre valores minimos e maximos) que infere sobre a
variabilidade genética das progénies, constatou-se variacdo, com potencial para selecéo
de progénies superiores (Tabela 11). O comprimento das vagens variou de 10,8 a 21,5
cm no método SSD Fs e de 12,0 a 19,7 cm no Bulk/F4:5. Enquanto o numero de vagens
apresentou variacdes entre 1,0 e 18,0 (SSD Fs) e entre 9,0 e 21,0 (Bulk/Fa:s).

A maior amplitude na massa de vagens e massa de graos observada no Bulk
Fa:5 indica que esse método pode favorecer a identificagdo de progénies com alto
potencial produtivo. No entanto, essa variabilidade pode resultar em respostas menos
previsiveis sob diferentes condigbes ambientais, como variagdes no solo, regime
hidrico ou temperatura. Por outro lado, o0 método SSD na geragao Fe, ao reduzir
progressivamente a heterozigosidade, tende a ser mais eficiente na fixacdo de
caracteres especificos, como produtividade, arquitetura de planta e uniformidade na
maturacdo (Cruz; Carneiro e Regazzi, 2014).

A média da massa de graos foi superior no Bulk/F4:5 (18,8 g) em relagdo ao SSD
Fe (17,5 g). No entanto, a variabilidade foi maior no Bulk/F4:5, com desvio-padrao de
93,9 em relagao a 7,57 no SSD Fs. O coeficiente de variagao foi elevado para ambos
os métodos, com valores de 46,35% (SSD Fe) e 49,65% (Bulk/Fa4:5), refletindo alta
dispersao dos dados.

Conforme a classificacdo de Pimentel-Gomes e Garcia (2002) o coeficiente de
variacao (CV%) com valores entre 10 e 20% sédo considerados médios, 20 e 30% altos e
acima de 30% muito altos, seguindo essa classificacdo, o comprimento das vagens no
método SSD Fs, assim como o comprimento e o nimero de vagens no Bulk/Fa:s,
apresentaram variacdes médias, indicando boa preciséo experimental (Tabela 11).

Para massa de gréos, os valores oscilaram de 1,9ga 31,5gno SSD Fee de 1,3
g a 42,5 g no Bulk/Fas. Ao comparar os métodos, o Bulk/Fa:s apresentou amplitude
superior na massa de vagens, atingindo 57,7 g, em contraste com o SSD Fe (33,4 g).
Essa diferenca indica maior diversidade fenotipica entre as progénies selecionadas
no Bulk/Fs45. Essa variabilidade € importante, porque facilita a identificacdo de
progénies superiores do feijdo-caupi (Tabela 11).

As variagbes observadas nas caracteristicas como comprimento, nimero e
massa de vagens, avaliadas podem ser resultados de fatores genéticos, ambientais

ou de conducédo experimental (Acharjee e Sarmah, 2013; Publio Janior et al., 2017).
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Assim, como pela diversidade genética entre as progénies e das condicdes em que
foram conduzidas, como afirmam Pereira et al. (2012) e Moreto et al. (2007).

Essa diversidade permite que diferentes progénies respondam de maneiras
distintas as condigbdes ambientais, resultando em altos coeficientes de variagao
(Tabela 9). Santos et al. (2023) e Santos e Vencovsky (1986) destacam que as
interacdes entre gendtipos e ambientes sao determinantes para o desempenho das
culturas, mencionando ainda que, a variabilidade permite a identificacdo de individuos
com caracteristicas promissoras que podem ser utilizados como base para novas
geragcdes e com selecdo adequada pode contribuir com desenvolvimento de
variedades mais adaptadas e produtivas.

Os métodos de condugao de populagdes segregantes, Bulk/F45 e SSD Fe,
apresentam caracteristicas distintas que influenciam os resultados conforme a
caracteristica avaliada. O método Bulk/F4:5 resultou em médias superiores para
numero de vagens, massa de vagens e massa de graos, além de apresentar menor
coeficiente de variagdo para o numero de vagens, o que sugere maior estabilidade
genética para essas caracteristicas. Por outro lado, o0 método SSD Fs, com menor
variabilidade dentro das progénies, mostrou-se mais adequado para a fixacdo de
caracteristicas especificas, como o comprimento da vagem, conforme apontado por
Raposo et al. (2000) e Silva et al. (2013).

4.3.2 Frequéncias relativas

Na Figura 26 observa-se a distribuicdo de frequéncias relativas do comprimento
e numero de vagens comparados aos métodos SSD e Bulk/Fa:s.

Observa-se que 22% das vagens analisadas pelo método SSD Fe apresentaram
comprimentos variando entre 13,4 e 18,9 cm, com distribuicdo uniforme e semelhantes
entre as quatro classes (Figura 26A). De forma similar, 56% das vagens obtidas por meio
do método Bulk/F4:5 apresentaram comprimentos em torno de 15,4 e 17,5 cm, entretanto,
com distribuicdo concentrada em uma Unica classe, indicando maior homogeneidade no
comprimento das vagens em comparagao com o SSD Fs (Figura 26B).

Para o numero de vagens no método SSD Fs a maior frequéncia relativa (45%)
concentra-se na classe intermediaria variando de 9 a 12, enquanto as outras classes

apresentam valores menores (Figura 26C). Em contrapartida, o Bulk/F4:5 apresentou
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distribuicdo bimodal, com picos nas classes intermediarias, indicando maior

variabilidade no numero de vagens comparado ao SSD Fe (Figura 26D).

Figura 26 - Distribuicdo de frequéncias relativas para o comprimento de vagens (A e
B) e numero de vagens (C e D) referentes aos métodos SSD Fs e Bulk/F4:5,
respectivamente, obtidas em 2024
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Observa-se que 22% das vagens analisadas pelo método SSD Fs apresentaram
comprimentos de vagens variando entre 13,4 e 18,9 cm, com distribuigcdo uniforme e
semelhantes entre as quatro classes (Figura 26A).

De forma similar, 56% das vagens obtidas por meio do método Bulk/Fa:s
apresentaram comprimentos em torno de 15,4 e 17,5 cm, entretanto, com distribuicéo
concentrada em uma Unica classe, indicando maior homogeneidade no comprimento das
vagens em comparagéo com o SSD Fe (Figura 27B).

Para o numero de vagens no método SSD Fs a maior frequéncia relativa (45%)
concentra-se na classe intermediaria variando de 9 a 12, enquanto as outras classes
apresentam valores menores. Em contrapartida, o Bulk/Fa4:5 apresentou distribuicdo
bimodal, com picos nas classes intermediarias, indicando maior variabilidade no

numero de vagens comparado ao SSD Fe.
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Existem diferencas nas caracteristicas fenotipicas das vagens obtidas por meio dos
dois métodos. O SSD Fs, que se caracteriza por apresentar selegdo mais criteriosa nas
progénies, tende a reduzir a variabilidade nas caracteristicas fenotipicas em comparacao
ao meétodo Bulk/F4:s. Isso ocorre porque o SSD € mais seletivo, priorizando progénies
com caracteristicas desejaveis, 0 que resulta em vagens mais uniformes e homogéneas.

Por outro lado, o Bulk/F4:5 por ser menos seletivo e mais intenso, pode manter
maior variabilidade nas caracteristicas devido a mistura de sementes de diferentes
progénies. Essa diferenga na abordagem de selecdo influencia diretamente a
variabilidade observada no comprimento e numero de vagens, resultando em vagens
com numeros e tamanhos mais variados. A falta de selegao rigorosa no Bulk/F4:5 pode
fazer com que vagens menores e maiores também sejam incluidas, resultando em
médias e medianas mais baixas e menos consistentes em comparagéo ao SSD Fe.

Na Figura 27, observa-se a distribuicdo das frequéncias relativas das massas de

vagens e gréos.

Figura 27 - Distribuigdo de frequéncias relativas para a massa de vagens (A e B) e
massa de graos, g (C e D) referentes aos métodos SSD Fe e Bulk/Fz,
respectivamente, em progénies de feijdo-caupi obtidas em 2024
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A massa de vagens no método SSD Fs demonstrou distribuicdo mais concentrada
com valores em torno de 21,8 a 23,8 g e frequéncia de 34% (Figura 27A). Ja o Bulk/Fa:s
demonstrou distribuicdo bimodal, com picos em 17,9 a 23,1 g (33%) e 23,1 a 28,4 ¢

(34%). As frequéncias nas extremidades também reduzidas (Figura 27B).
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Para a massa de graos, o SSD Fs apresentou distribuicdo relativamente
uniforme, com frequéncias proximas (22%) em trés classes. Na classe de 17,7 a 20,6
g houve frequéncia ligeiramente superior (34%). Enquanto no Bulk/F4:5 a distribuigdo
foi assimétrica positiva, com pico proeminente na classe de 13,3 a 17,3 g (45%), com
maior concentragdo de massa graos nessa faixa.

Na comparacdo das frequéncias obtidas entre os métodos, foram observadas
diferencas na variabilidade fenotipica, além de evidenciar como esses métodos
influenciam a eficiéncia do melhoramento do feijdo-caupi em diferentes contextos. A
escolha do método mais adequado deve considerar 0s objetivos especificos do programa
de melhoramento, priorizando a estabilidade genética para a manutencdo de
caracteristicas desejaveis ao longo das geracoes e a diversidade fenotipica para permitir
a selecao de individuos com variaces vantajosas (Raposo et al., 2000; Silva et al., 2013).

O método Bulk/F4:5 permite investigagdo mais ampla do potencial genético
disponivel, o que pode ser particularmente valioso para o feijdo-caupi em que a
adaptacdo em diferentes ambientes é essencial. De acordo com Allard (1999), a
variabilidade genética € um dos principais fatores que contribuem para a adaptacéo das
plantas a condicbes ambientais diversas. A capacidade de selecionar individuos com
caracteristicas desejaveis com alta variabilidade possibilita o desenvolvimento de
variedades mais robustas e resilientes.

Por outro lado, o SSD Fs, embora resulte numa populagédo mais homogénea, é
frequentemente associado a reducdo da heterozigosidade (Ramalho et al., 2012).
Como discutido por Duvick (1984), essa homogeneidade pode ser uma desvantagem
se houver mudangas ambientais ou patdégenos, porque populagdes homogéneas
podem ser mais suscetiveis a incidéncia de fatores abidticos. Portanto, enquanto a
homogeneidade é desejavel para garantir a qualidade das vagens, € importante que
os programas de melhoramento também considerem estratégias para manter
equilibrio adequado de diversidade genética. Estudo de Ceccarelli e Grando (2022)
sugerem que a combinacdo dos métodos de melhoramento pode ser eficaz para o
desenvolver variedades adaptadas as condicdes locais.

Portanto a escolha entre os métodos SSD Fs e Bulk/F4:5 deve ser feita com base
nos objetivos especificos do programa de melhoramento e nas condi¢des ambientais
em que as variedades serdo cultivadas. Destacando a importancia da diversidade
genética como componente fundamental para o sucesso a longo prazo das praticas de

melhoramento genético (Kumar et al., 2021; Salgotra e Chauhan, 2023).
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4.3.3 Parametros Genéticos

Na Tabela 12, sdo apresentados os parametros referentes as variaveis
comprimento da vagem, nimero de vagens, massa de vagem e massa de obtidas
pelos métodos SSD Fs e Bulk/F4:5. Verifica-se que as estimativas de herdabilidade e
acuracia variaram entre os caracteres e métodos. A variabilidade entre as progénies,
independentemente do método utilizado para conduzir a populacédo segregante, €
confirmada pelas estimativas da variancia genética e dos valores da herdabilidade

média em sentido amplo (Tabela 12).

Tabela 12 - Estimativa de variancia fenotipica (Vr), ambiental (Ve) e genética (Vg),
herdabilidade no sentido amplo (h?), coeficiente de variagcdo (CVy),
razao entre o coeficiente de variacdo genético e ambiental (CVg4/CVe) €
acuracia (Ac) em nove progénies de feijao-caupi obtidas pelos métodos
de melhoramento SSD Fe e Bulk/F4:5, em 2024

Caracteres  Métodos Yf \{e \{9 h? C\({’Z \ CVy/CVe P:c
/

CMV SSD 3,36 1,19 2,17 64,65 9,26 0,79 0,80
Bulk/F2 1,24 084 039 3185 3,98 0,39 0,56

NMV SSD 8,43 7,47 0,96 11,41 10,41 0,21 0,33
Bulk/F2 4,97 1,82 314 6322 13,63 0,75 0,79

MMV SSD 7,91 31,68 0 0 0 0 0
Bulk/F2 60,19 4954 1064 17,69 13,22 0,26 0,42

VMG SSD 13,56 23,14 0 0 0 0 0
Bulk/F2 33,18 29,21 3,96 11,95 10,56 0,21 0,34

Variaveis: Comprimento médio de vagem = CMV (cm), Numero médio de vagem = NMV, Média da
massa de vagem = MMV (g) e Média de graos = MMG (g). Método descendente de uma Unica semente
(SSD Fs) e Método Bulk dentro de familias F2 (Bulk/Fa:s).

De acordo com a classificacédo de Resende e Duarte (2007), a acuracia varia de
0 a 1, pode ser muito alta (Ac = 0,90), alta (0,70 < Ac < 0,90), moderada (0,50 < Ac <
0,70) e baixa (Ac < 0,50). Segundo Sebbenn et al. (2000), coeficientes de varia¢do
entre 7% e 15% sé&o considerados médios, enquanto iguais ou superiores a 15% sao
considerados altos. O coeficiente de variacdo genética é fundamental para avaliar a
variabilidade genética numa populagéo, porque expressa a magnitude da variagdo em
relacdo aos valores médios dos caracteres (Sabale et al., 2018).

Para o comprimento da vagem, o método SSD Fs apresentou maior variancia
genética (2,17) e herdabilidade no sentido amplo (64,65%) em comparac¢ao ao método
Bulk/F4:5 (0,39; 31,85%, respectivamente). O coeficiente de variagao genética foi mais
elevado no SSD (9,26%) em relag&o ao Bulk/Fa4:5 (3,98%), demostrando que o SSD Fs
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€ mais eficaz para melhorar o comprimento de vagem. A acuracia foi igualmente
superior no SSD Fs (0,80), indicando maior confiabilidade na selegéo.

Para o nUmero de vagens, observou-se contraste significativo entre os métodos.
O Bulk/F4:5 apresentou maior variancia genética (3,14) e herdabilidade (63,22%) em
relagédo ao SSD Fe (0,96; 11,41%). O coeficiente de variagéo genético também foi maior
no Bulk/Fa:s (13,63%) comparado ao SSD Fs (10,41%), evidenciando que este método
proporciona maior variabilidade genética disponivel para selecdo. A acuracia no
Bulk/F4:5 (0,79) também se destacou em relagcdo ao SSD Fs (0,33), indicando maior
eficiéncia do Bulk/Fa:s na selecéo para esse carater (Costa et al., 2008; Resende, 2002).

Os resultados obtidos para massa de vagens demonstraram diferengas entre os
métodos. No SSD Fe, a variancia genética foi nula (0), indicando auséncia de
variabilidade genética para selecdo ndo sendo viavel selecionar esse caracter por
meio deste método. Ja no Bulk/F4s, a variancia genética foi de 10,64 e a herdabilidade
de 17,69%. O coeficiente de variacdo genético do Bulk/Fa4:s foi de 13,22%, enquanto o
SSD Fs apresentou valor nulo. A acuracia também foi maior no Bulk/Fss (0,42),
reforgando a superioridade deste método para essa caracteristica (Tabela 12).

Verificou-se que a variancia genética da massa de graos obteve resultado similar
ao da massa de vagens. O SSD Fs apresentou variancia genética iguais a zero,
indicando auséncia de variabilidade genética aproveitavel, enquanto o Bulk/Fa:s
demonstrou variancia genética e herdabilidade de 3,96 e 11,95%, respectivamente
demonstrando possibilidade de melhorias nesta caracteristica por meio desse método.
O coeficiente de variagao genético do Bulk/Fa:s foi de 10,56%, enquanto no SSD Fe foi
nulo. A acuracia também foi maior no Bulk/Fas (0,34), reforgando a maior eficiéncia
deste método nesta caracteristica (Tabela 12).

A acuracia entre os métodos variou significativamente, o0 SSD Fs apresentou altas
acuracias para comprimento de vagens (0,80) e moderadas para o numero de vagens
(0,33) enquanto o Bulk/F4:5 obteve melhores acuracias em numero de vagens (0,79) e
baixas em massas de vagens e graos.

O SSD Fs mostrou-se superior para o comprimento da vagem, com maior
variabilidade genética e herdabilidade favoravel. Em contrapartida, o método Bulk/Fa:5
apresentou maior eficiéncia na selegéo para o numero de vagens, massa de vagens

e massa de graos, refletindo maior aproveitamento da variabilidade genética.
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Dessa forma, a escolha do método deve ser orientada pelos objetivos do
programa de melhoramento, considerando a caracteristica de interesse e sua
respectiva resposta ao processo seletivo. O método SSD Fs pode ser preferivel
quando se busca selegao para caracteres especificos como comprimento de vagens,
uniformidade de tamanho dos graos, entre outros desejaveis, enquanto o Bulk/Fa:s se
destaca pela variabilidade disponivel e na selegc&o para atributos produtivos.

Existem varias alternativas para avaliar a eficiéncia dos métodos de conducgéo de
populacdes segregantes. Uma delas é preservar a variabilidade genética até as
avaliacbes em experimentos repeticdo (Raposo et al., 2000).

No método SSD, que utiliza progénies obtidas a partir da geracao Fs, espera-se
que a variabilidade seja maior inicialmente, pois, nessa fase, em média 87,5% dos locos
ja estdo homozigotos e ha liberacdo de 1,75 de variancia genética aditiva. No entanto,
uma das principais caracteristicas do método SSD € a busca pela homogeneidade
das progénies, o que implica na reducao da variabilidade genética ao longo das
geracoes. Isso permite a fixacdo de caracteristicas desejaveis, como resisténcia a
doencgas ou uniformidade no tamanho dos gréos, mas pode reduzir a variabilidade
para outros atributos que ndo séo selecionados.

Como descrito por Allard (1999), a selegdo descendente de uma unica semente
promove rapida fixacdo dos alelos, reduzindo a heterozigosidade e favorecendo a
identificacdo de progenies superiores. Esse efeito foi observado principalmente na
fixagao de caracteres como comprimento de vagem (CMP) e massa de vagens (MMV),
que apresentaram menores coeficientes de variagdo nas geragdes avangadas. Por
outro lado, no método bulk/F2, a variabilidade entre as progénies é equivalente a da
geracao F2, resultando em variancia genética aditiva.

Nesse caso, a selegcdo é feita sem focar na homogeneidade, permitindo que a

D

variabilidade genética seja mantida. Portanto, ao comparar esses métodos,
importante considerar tanto a homogeneidade promovida pelo SSD quanto a
variabilidade preservada no bulk/F2 (Ramalho et al., 2012).

De acordo com Sebbenn et al. (2000), coeficientes de variacao entre 7% e 15%
sdo considerados médios, enquanto iguais ou superiores a 15% sao considerados
altos. O coeficiente de variacdo genética € fundamental para avaliar a variabilidade
genética numa populacéo, porque expressa a magnitude da variagdo em relacéo aos

valores médios dos caracteres (Sabale et al., 2018).
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4.3.4 Correlacéo entre caracteres

Na Figura 28, séo apresentadas as correlagdes de Pearson entre os caracteres
relacionados aos componentes de produgao avaliados em ambos os métodos SSD Fs

e Bulk/F4:5 de populacdes segregantes.

Figura 28 - Correlagao de Pearson entre caracteres agrondbmicos em nove progénies
de feijdo-caupi nos métodos SSD Fs (A) e Bulk/Fa4:5 (B) na UFAC em 2024
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Variaveis: Comprimento de Vagens (CMP), Massa de Vagens (MMV); Nimero de Vagens (NMV) e
Massa de Grdos por Planta (MMG). * e ** - significativo a 5% e 1% de probabilidade pelo teste qui-
quadrado, respectivamente.

A compreensao das correlagbes ajuda a identificar como a sele¢do de uma
caracteristica afeta outra e possibilita a selecao indireta de caracteristicas que sao
dificeis de medir (Ramalho et al., 1993).

Embora a correlacdo simples quantifigue apenas a relacdo linear entre pares de
caracteres, sem indicar causa e efeito, o grau de associacao € significativo, uma vez que
a selecdo de um carater pode alterar o comportamento do outro (Cruz et al., 2014). As
estimativas de correlagdes fenotipicas sao uteis para a selecdo indireta,
especialmente quando a caracteristica de interesse apresenta baixa herdabilidade ou
dificuldades na avaliagao (Cruz et al., 2012; Junior et al., 2024).

Segundo Figueiredo Filho e Silva Junior (2009), os coeficientes de correlagéo de
Pearson medem a associacao linear entre duas variaveis, podendo ser determinados
pela distribuicao de frequéncias ou pelo compartilhamento de variancia. Cohen (1988)
classifica esses coeficientes da seguinte forma: a) pequenos (0,10 - 0,29), b) médios
(0,30 - 0,49) e c) grandes (= 0,50).
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Neste contexto, houve correlacdes positivas significativas e de alta magnitude entre
pares de caracteres. No método SSD Fs, observou-se forte correlagdo entre o
comprimento da vagem (CMP) e a massa de vagens (MMV) (0,71). Além disso, a
correlacdo entre comprimento da vagem (CMP) e a massa de graos (MMG) foi
significativa (0,62) (Figura 28A). Conforme os resultados, pode-se inferir que que plantas
com vagens mais longas tendem a apresentar maior massa nas vagens e maior producao
de gréos, indicando que vagens maiores podem apresenta nimero maior de graos.

O numero de vagens demonstrou correlacdes significativas com a massa de vagens
(0,77) e a massa de graos (0,73), sugerindo que aumento no numero de vagens esta
associado a maior producdo de biomassa e graos (Figura 28A). A correlacdo mais
expressiva foi observada entre massa de vagens e massa de gréos (0,97), com
associacao extremamente forte entre esses caracteres. Este resultado sugere que o
aumento na massa das vagens impacta diretamente na produtividade total da planta.

Por outro lado, o método Bulk/F4:5 houve correlagdes relativamente mais fracas,
ainda assim significativas, em comparagao ao SSD Fs. A relagdo entre o comprimento
da vagem (CMP) e a massa de vagens (MMV) foi de 0,52, enquanto a correlagcéo entre
comprimento da vagem (CMP) e massa de graos (MMG) foi de 0,49 (Figura 28B).
Esses resultados podem indicar maior influéncia de fatores ambientais ou variagcao
genética mais acentuada entre as progénies nesse método.

Entretanto, é importante ressaltar que mesmo com essas correlagcdes reduzidas,
a relacdo entre massa de vagens e massa de graos (0,97) permaneceu
excepcionalmente forte (0,99), enfatizando a relevancia deste carater na predigao da
produtividade (Figura 28B). Essa constancia reforca a importancia da massa das
vagens como um carater chave para o melhoramento genético.

Tais correlagcbes eram esperadas, uma vez que que 0 aumento na massa de
vagens pode ser consequéncia do aumento no comprimento, nimero de gréos, massa
de gréos ou vice-versa. Santos e Santos (2004), Alencar et al. (2021) e Carvalho et al.
(2012) também encontraram resultados semelhantes para esses pares de caracteres.

Cruz et al. (2004) explicam que isso ocorre devido ao pleiotropismo ou ao
desequilibrio de ligagao génica entre pares de caracteres, o que permite a selegao
simultdnea de dois ou mais caracteres ao selecionar apenas um deles. No entanto,
segundo os autores € necessario cuidado porque ao selecionar um carater pode

resultar numa selegao indesejada de outro.
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A correlagao entre a massa de vagens e a massa de graos foi forte em ambos
os métodos, indicando que a sele¢dao de vagens mais pesadas afeta diretamente a
producao total da planta.

No entanto, no método Bulk/F4:, as correlagbes entre o comprimento das vagens
e outros caracteres produtivos foram mais fracas do que no SSD Fs, mostrando maior
influéncia de fatores ambientais na expressao dessas caracteristicas. Dentre as
progénies avaliadas, as progénies 2, 5 e 8 se destacaram no Bulk/F4:5, enquanto as
progénies 3, 6 e 9 demonstraram maior estabilidade genética no SSD Fe.

A importancia das correlagdes entre os caracteres estudados n&o apenas valida
as relagbes esperadas com base no conhecimento existente, mas também fornecem
subsidios para o desenvolvimento de estratégias eficazes de sele¢cdo em programas
de melhoramento. A escolha do método pode influenciar os resultados obtidos, no
entanto, ambos os métodos destacaram a importancia da massa das vagens como
preditor confiavel da producéo do feijao-caupi.

Na Tabela 13 s&o apresentados modelos preditivos entre caracteres
agronémicos de feijao-caupi avaliados pelos métodos SSD Fs e Bulk/Fa:s. Os modelos
preditivos apresentaram diferencas significativas entre os métodos, demonstrando

diferentes interacdes entre os caracteres nos dois métodos de melhoramento.

Tabela 13 - Modelos preditivos entre caracteres agrondmicos de feijao-caupi
avaliados pelos métodos SSD (Fs) € Bulk/F2 (Fa:5) na UFAC, 2024

Modelos Preditivos ValorF R? p
SSD (Fs)
MMG = 0,56 + (0,14 x NMV) + (0,82 x MMV**) + (0,88 x CMV) 94,11 0,94 <0,001
MMV = -0,01 + (1,02 x NMV**) + (0,67 x MMG) 10,80 0,53 <0,001
NMV = 0,17 + (-2,63 x MMV) + (0,05 x MMG**) + (0,18 x CMV**) 36,31 085 <0,001
Bulk/F2 (Fa:5)
MMG = 5,59 + (0,14 x NMV*) + (0,78 x MMV**) + (0,26 X CMV**) 1437,0 099  <0,001

Variaveis: Comprimento médio de vagem = CMV (cm), Niumero médio de vagem = NMV, Média da
massa de vagem = MMV (g) e Média de grdos = MMG (g).

No método SSD Fs, a massa de graos (MMG) foi fortemente influenciada pela
massa de vagens (MMV) (p<0,001) e pelo comprimento de vagens (CMP). A equacéao
preditiva apresentou coeficiente de determinacéo elevado (R?=0,94), indicando que o
modelo explica grande parte da variagdo observada. Para a massa de vagens (MMV)
(R2=0,85), foi influenciada principalmente pelo nimero de vagens (NMV), com
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R2=0,53, enquanto o numero de vagens (NMV) foi influenciado pela massa de vagens
(MMV), massa de grados (MMG) e comprimento de vagens (CMP).

No Bulk/Fa:s, a predicdo da massa de grédos (MMG) também foi significativamente
influenciada pela massa de vagens (MMV) (p<0,001) e pelo comprimento de vagens
(CMP), porém com R2 ainda mais elevado (0,99) e modelo mais robusto para este
meétodo (Tabela 9). O numero de vagens (NMV) também apresentou influéncia
significativa sobre massa de grdos (MMG), reforcando sua importancia na
produtividade do feijao-caupi.

Montgomery, Peck e Vining (2012) destacam que boa modelagem permite
identificar os principais fatores que influenciam o rendimento e/ou produtividade.
Draper e Smith (1998) enfatizam a importancia da selegéo criteriosa das variaveis
para evitar sobre ajuste.

Miller (2002) argumenta que técnicas de regressao multipla, quando aplicadas
de forma adequada, podem otimizar modelos e melhorar a predicdo de resultados.
Por isso é importante avaliar a relevancia pratica das variaveis selecionadas dentro
do contexto especifico do cultivo, garantindo que as escolhas feitas contribuam
efetivamente para a melhoria da produtividade e da qualidade das plantas. Os
modelos preditivos forneceram indicios do desempenho esperado para a selecéo de
caracteres, o0 que permite inferir que a progénies em estudo sdo promissoras para

selecao dos caracteres supracitados.

4.3.5 Selegao de caracteres e analise de agrupamento

Na Figura 29, os dois primeiros componentes explicam varidncia acumulada de
92% a 88% a da variagao total, SSD Fs e Bulk/Fa4:5, respectivamente.

Para o SSD Fs as variaveis que mais contribuiram para o componente principal
1 foram as caracteristicas massa de vagens (31,21%) e massa de graos (30,64%),
sendo responsaveis por 61,85% da variagao total do componente 1. Enquanto que o
comprimento de vagens (41,83) e o numero de vagens (23,11%) contribuiram com
64,94% da variagéao total do componente 2 (Figura 29A).

No Bulk/Fas as variaveis que mais contribuiram para o componente principal 1
foram as caracteristicas massa de vagens (30,05%) e massa de gréos (29,52%), sendo
responsaveis por 59,57% da variacao total do componente 1. Enquanto que 0 himero

de vagens contribuiu com 62,20% % da variagéo total do componente 2 (Figura 29B).
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Figura 29 - Analise de componentes principais em nove (1-9) progénies de feijao-caupi,
referentes ao comprimento de vagens (CMP, cm), massa de vagens (MMV,
g); numero de vagens (NMV) e massa de graos (MMG, g), provenientes dos
métodos SSD Fs e Bulk/F4:5 na UFAC em 2024
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Torres et al. (2012) avaliaram linhagens de feijao-caupi por meio da anélise de
componentes principais e constataram que todas as variaveis de producdo
influenciaram significativamente a variabilidade entre as linhagens. O componente
principal 1 explicou quase toda a variabilidade, atingindo 99,2%.

A PCA, ndo apenas reduz a dimensionalidade dos dados, mas também identifica
padrées de agrupamentos e variabilidade das caracteristicas que mais contribuem
para a variacao total dos dados (Jolliffe, 2002).

A analise PCA demonstrou padrées distintos na relagéo entre as variaveis nos dois
métodos (Figuras 29A e 29B). No SSD Fs, 0 comprimento de vagens (CMP) foi oposto
as demais variaveis (MMV, NMV e MMG), 0 que sugere que as progénies com vagens
mais curtas tendem a ter maiores valores nas caracteristicas de producéo. No entanto, a
variacao explicada pelo PC1 é maior no método Bulk/F4:s (66%) em comparacdo ao SSD
Fe (58%). Isso indica que o método Bulk/Fa:5 pode ser mais eficiente em reter a variabilidade
entre as progénies, especialmente em relacdo a producao.

A menor explicacdo da variancia pelo PC2 no método Bulk/Fa:5 (22%) sugere
que, embora haja distancia entre as progénies, essa diferenca é menos acentuada
quando comparada ao SSD Fe. Isso pode indicar que o método SSD Fs € mais
sensivel na identificacdo de diferencas entre as progénies em relacdo as
caracteristicas produtivas, permitindo melhor agrupamento.

A analise de componentes principais mostrou que a massa de vagens e a massa

de graos séo os principais determinantes da produtividade, enquanto o comprimento
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da vagem teve impacto menor, principalmente no Bulk/F4:5. Esse resultado reforca a
importancia de selecionar progénies com maior producdo de biomassa. Esses
resultados ressaltam a importancia de escolher o método de sele¢&o apropriado com
base nas caracteristicas interesse. O SSD Fs pode ser mais adequado para identificar
diferencas sutis em caracteristicas produtivas, enquanto o Bulk/F4:5 oferece analise
mais robusta da variabilidade entre as progénies.

Os resultados indicam que, no método SSD Fs, a produtividade esteve mais
associada ao numero de vagens e a massa de graos, enquanto no Bulk/Fas, os
principais determinantes foram a massa de vagens e de graos. A analise de
componentes principais evidenciou diferencas entre os métodos, destacando que o
Bulk/F4:5 tem maior variancia proporcionada pela massa de vagens e graos, enquanto
0 SSD Fs enfatiza a importancia do numero de vagens na produtividade.

Na Tabela 14 ao utilizar o método de otimizacdo de Tocher, com base na
distancia Euclidiana média, as progénies foram alocadas em diferentes grupos em
relacdo aos métodos estudados. No SSD Fs, as progénies foram distribuidas em
quatro grupos distintos, indicando maior diferenciacdo genética.

Tabela 14 - Agrupamento de nove progénies de feijao-caupi pelo método de
otimizacdo de Tocher, com base na distadncia Euclidiana média
padronizada, nos métodos SSD Fs e Bulk/Fa4:5

Grupos Progénies Distancia média
SSD (Fs)
| 1,4,5,6e9 0,31*
[l 3e7 0,42
1 2 0,67
\Y; 8 0,87
BulkF2 (Fa:s)
| 1,2,3,5,6,7,8e9 0,31*
1 4 0,65

Distancia média entre progénies dentro do mesmo grupo®.

O método de otimizagdo de Tocher agrupa individuos assegurando que as
distancias dentro dos grupos sejam menores do que entre os grupos (Tabela 10). O
método de Tocher proporcionou discriminagao mais objetiva em comparagéao a PCA,
que nao demonstrou padrées de agrupamento evidentes. Enquanto a PCA permitiu
visao geral, o método de Tocher reuniu as progénies em grupos distintos entre os

métodos, tornando as duas técnicas complementares.
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O primeiro Grupo (I) reuniu a maioria das progénies (1, 4, 5, 6 e 9) com distancia
média de 0,31, demonstrando maior similaridade genética entre elas. O segundo Grupo
(I, formado pelas progénies 3 e 7, apresentou distancia média de 0,42, evidenciando
dissimilaridade intermediaria. As progénies 2 e 8 foram alocadas em Grupos isolados (lll
e V), com distancias médias 0,67 e 0,87, respectivamente, o que indica maior divergéncia
genética dessas progénies em relacdo as demais (Tabela 14).

Em contrapartida o método Bulk/Fas apenas dois grupos foram formados,
indicando menor diferenciagcdo genética entre as progénies nesse método em
comparacao com ao SSD Fe. O primeiro Grupo (I) demonstrou a maioria das progénies
com distancia média de 0,31, evidenciando maior homogeneidade genética dentro
desse agrupamento (Tabela 14). A progénie 4 foi alocada no Grupo Il, com distancia
média de 0,65, apresentando maior divergéncia genética em relacdo as demais
progénies analisadas.

O método SSD Fs houve formacéo de mais grupos, permitindo a identificacdo
de progénies geneticamente distintas (como as progénies 2 e 8) (Tabela 14). Isso
sugere que esse método pode ser mais eficiente na preservacdo da variabilidade
genética ao longo das geracoes.

Por outro lado, o Bulk/Fas, resultou em agrupamentos mais homogéneos,
possivelmente devido a mistura de progénies ao longo das geracoes. A excecao foi a
progénie 4, que se destacou por sua maior divergéncia genética. A menor distancia
média nos Grupos | de ambos os métodos (0,31) sugere a presenca de progénies
geneticamente similares, enquanto as progénies alocadas isoladamente (nos Grupos
[l e IV do SSD Fs e no Grupo Il do Bulk/Fa:s) s&o potenciais fontes de variabilidade
para programas de melhoramento genético (Tabela 14). O método SSD Fs
demonstrou maior diversidade genética entre as progénies em comparacdo com o
Bulk/Fa:s, indicando que a escolha do método pode impactar na variabilidade.

Conforme os resultados o Bulk/Fass € mais eficiente na selecdo de caracteres
relacionados a produtividade, enquanto o SSD Fe € mais adequado para a fixacao de
caracteristicas especificas. A escolha do método depende do equilibrio entre
variabilidade genética e estabilidade fenotipica.

Os métodos de melhoramento Bulk/F2 e SSD apresentam vantagens distintas, e
a escolha entre eles deve considerar o objetivo do melhoramento. O Bulk/F2 se

destaca na selegdo de progénies com maior potencial produtivo devido a sua
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variabilidade genética superior. Em contraste, 0 SSD é mais adequado para a selegao
precisa e estavel de caracteristicas especificas.

Os resultados mostraram que o método Bulk/F2 obteve médias superiores para o
numero de vagens, massa das vagens e massa de graos, além do coeficiente de variagcao
menor no numero de vagens, sugerindo maior estabilidade genética. Ja o SSD
apresentou menor variabilidade dentro das progénies, proporcionando homogeneidade
entre os individuos selecionados e sendo ideal para atributos mais estaveis.

A analise dos modelos preditivos revelou que a relacdo entre os caracteres
agrondmicos varia conforme o método utilizado. O Bulk/F2 demonstrou modelo mais
robusto com maior coeficiente de determinacdo (R?), indicando sua eficacia na
previsao da produtividade do feijao-caupi.

Além disso, a analise dos componentes principais mostrou que a variancia entre
as progénies € explicada de maneira distinta por cada método. Portanto, a escolha do
meétodo deve ser orientada pela caracteristica de interesse e sua resposta ao processo
seletivo. O SSD é recomendado para caracteristicas mais especificas, enquanto o
Bulk/F2 é preferivel para atributos relacionados a producéo.

Assim, a selecdo do método deve considerar as exigéncias do melhoramento
genético e os objetivos do estudo. Ambos sao fundamentais para avangos na

produtividade e qualidade do feijao-caupi.
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5 CONCLUSOES

O Bulk/F2 é mais eficiente na obtenc&o de progénies superiores de feijao-caupi.

A selecao de progénies com base no desempenho produtivo € mais eficiente
quando realizada com o método Bulk/F2.

O método SSD proporcionou maior homogeneidade entre as progénies, sendo

mais indicado para a sele¢é@o de caracteres estaveis ao longo das geracgdes.
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