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RESUMO

PEREIRA, Thayse Cristine Vieira. Subsidios para aplicacao
do melhoramento vegetal na arquitetura de raizes do
feijdo: Parametros genéticos e diversidade entre linhagens
elite. 2016. 62 p. Dissertacao (Mestrado em Producdo Vegetal)
— Universidade do Estado de Santa Catarina. Programa de P0s-
Graduacao em Producdo Vegetal, Lages, 2016.

Os fatores abioticos mais importantes que afetam o rendimento
da cultura do feijdo (Phaseolus vulgaris L.) sdo a baixa
fertilidade do solo, a deficiéncia hidrica e as altas temperaturas.
De acordo com os modelos climaticos recentes, a
disponibilidade de agua pode ficar ainda mais restrita, de modo
que a agricultura de baixa entrada passa a ter cada vez maior
relevancia. As caracteristicas mais promissoras para melhorar a
tolerancia/resisténcia ao déficit hidrico e otimizar a absorcao de
nutrientes descritas na literatura estdo relacionadas ao sistema
de raizes. O objetivo foi fornecer subsidios para aplicacdo do
melhoramento vegetal na arquitetura de raizes do feijdo,
determinando o0s parametros genéticos do carater e a
diversidade entre linhagens elite. Para tantos dois experimentos
foram conduzidos. No primeiro foi avaliada a arquitetura de
raizes do feijdio em populagbes fixas e segregantes
comparativamente, determinando a herdabilidade do carater e a
distribuicdo da variacdo genética aditiva e ndo aditiva ao longo
das geracOes segregantes (F3, Fs, Fs e Fg). No segundo
experimento foram avaliados 20 gendtipos elite quanto a oito
caracteres de importancia agrondmica, incluindo a arquitetura
das raizes, com o0s objetivos de predizer a divergéncia genética
entre linhagens elite e selecionar genitores para compor blocos
de cruzamentos. Os resultados obtidos no primeiro
experimento permitem inferir que a selecdo para raizes no






feijdo deve ser realizada em geragdes avancadas. Com o
segundo experimento ficou constatado a divergéncia genética
significativa entre linhagens elite para a arquitetura de raizes.
Fato que possibilita um avango genético inicial para o
melhoramento de raizes, ndo necessitando a busca a priori de
alelos favoraveis em genotipos crioulos. Situacdo que tornaria
0 desenvolvimento de uma cultivar eficiente muito mais
dispendioso.

Palavras-chave: Selecdo de Genitores. Phaseolus vulgaris L.
Raiz. Heranca.






ABSTRACT

PEREIRA, Thayse Cristine Vieira. Subsidies for the
application of plant breeding in bean root architecture:
Genetic parameters and diversity among elite lines. 2016.
82 f. Dissertation (Master of Plant Production) University of
the State of Santa Catarina. Postgraduate Program in Plant
Production, Lages, 2016.

The important abiotic factors that influence yield of bean
(Phaseolus vulgaris L.) are the infertility of the soil, drought
and high temperatures. Recent climate models predict that
water availability can be even more restricted, so that the low
input agriculture has greater relevance. The promising traits to
improve tolerance / resistance to water deficit and optimizing
the absorption of nutrients are described in the literature related
to the root system. The objective was to provide subsidies for
the application of plant breeding in bean roots of architecture,
determining the genetic parameters of the character and
diversity among elite lines. Two experiments were conducted.
The first was evaluated bean root architecture in fixed and
segregating populations compared. Determining the heritability
of the character and distribution of additive genetic variation
and not additive along the segregating generations (F3, F4, F5
and F6). In the second experiment evaluated 20 genotypes elite
as the eight characters of agronomic importance, including the
architecture of roots, aiming to predict the genetic divergence
among elite lines and select parents to compose crossings
blocks. The results of the first experiment allowed, in short, to
infer that the selection for roots in the beans should be done in
advanced generations. In the second experiment it was found
significant genetic divergence between elite lines to root
architecture. This fact allows an initial genetic breeding step






for roots, the search does not require a priori favorable alleles
in landraces. Situation that would make the development of an
efficient growing more expensive.

Keywords: Parents selection. Phaseolus vulgaris L. Root.
linheritance
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1 INTRODUCAO GERAL

O feijdo (Phaseolus vulgaris L.) é uma leguminosa,
pertencente a familia das fabaceas, de grande importancia
econOmica e social (ASSEFA et al., 2014). Este grdo constitui
uma fonte barata de proteinas (22%), vitaminas e nutrientes
minerais (MIKLAS et al., 2006). Possuindo assim, notavel
destaque na alimentacdo da sociedade de baixa renda, em todo
o0 mundo (KIMANI e DEDERA, 2009).

Produzido em diversas regides do planeta e em
praticamente todo o territdrio brasileiro, sob as mais diversas
condicdes de ambiente, o feijdo é cultivado principalmente por
pequenos e médios produtores. Sendo que aproximadamente
60% do feijdo mundial € cultivado sobre condi¢des de estresses
hidricos e nutricionais (BEEBE, 2012), o que pode gerar
perdas superiores a 50% no rendimento de graos
(WORTMANN, 1998).

Nas Gltimas décadas o melhoramento de plantas obteve
grande progresso no desenvolvimento de novas cultivares,
criando genotipos cada vez mais produtivos (BARILI et al.,
2015). Contudo, as cultivares modernas sempre foram
selecionadas para responder a ambientes 6timos (WISSUWA
et. al, 2009). A agricultura de baixa entrada traz uma nova
preocupacdo para o melhoramento vegetal: serd necessério
adequar a planta ao ambiente? A importancia de concentrar
esforgos para criar constituicGes genotipicas que apresentem
bom desempenho em condi¢bes de ambiente limitantes é
eminente (BEEBE et al., 2008).

A seca € a maior limitacdo do rendimento agricola a
nivel mundial, e esta se tornando mais preocupante com o
aquecimento global (STONE et al., 2014). A baixa fertilidade
do solo € um constrangimento primario, muitas vezes
negligenciado pelas altas doses de fertilizantes utilizadas
(RAMAEKERS et al.,, 2010). Como forma de minimizar 0s
prejuizos relacionados aos estresses abidticos a agricultura
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contemporanea utiliza amplamente corretivos, fertilizantes e
irrigacdo, entre outros recursos, adaptando o ambiente a planta.
Gendtipos com sistema de raizes bem desenvolvido podem
capturar agua e nutrientes com maior eficiéncia (WASSON et
al., 2012). Reduzindo a dependéncia da fertilizagéo intensiva
e dairrigacéo.

As raizes ja foram alvo do melhoramento de plantas
na busca de caracteristicas benéficas que conferem
resisténcia a pragas e patdgenos de solo (BERNARDI,
2008). A fixacdo de nitrogénio atmosférico através de
simbiose com bactérias fixadoras nas raizes de leguminosas
representa outra situacdo em que as raizes foram objeto de
selecdo (BOHRER et al., 1998). A manipulacgéo do sistema de
raizes também pode oferecer aumentos na captacdo de
recursos hidricos e nutricionais, mas essas caracteristicas so
despertaram real interesse dos programas de melhoramento
genético recentemente.

A arquitetura de raizes, termo utilizado para uma
avaliacdo global do sistema de raizes, influencia o volume de
solo que as raizes podem explorar. Existem expectativas de
que a modificacdo da anatomia de raizes pode reforcar o
desempenho da planta no campo (BURRIDGE et al., 2016). A
introducdo da variacdo alélica DRO1 em linhas de arroz para
aumentar o angulo de crescimento de raizes levou a plantas
de enraizamento mais profundo e um maior rendimento sob
condigdes de seca.

Em outro exemplo, as raizes das plantas de feijao
foram modificadas para aumentar a captura de fosforo
(BURTON et al., 2013). A selecdo a campo de variedades de
feijdo com um menor angulo de raiz basal (para melhorar a
exploracdo do solo superficial) e pelos de raizes longos (para
aumentar o contato com o solo) levaram a um aumento de
quase 300% na biomassa de plantas em solos com fosforo,
incremento duas vezes maior que o esperado pelos beneficios
aditivos dessas caracteristicas de forma isolada.
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Ao longo da ultima década, muitas QTLs, genes e vias
moleculares que controlam a arquitetura do sistema de raizes
foram descobertos (TOOP et al., 2013; KELLERMEIER et al.,
2013; HAGERTY et al., 2015). No entanto, raramente essas
informacdes tém sido utilizadas com sucesso para 0 avanco
da producdo vegetal. Faltam informacdes que auxiliem o0s
melhoristas a definir quando e como realizar a selecdo para
raizes. Assim, o objetivo deste estudo foi fornecer subsidios
para aplicacdo do melhoramento vegetal na arquitetura de
raizes do feijao, determinando os parametros genéticos do
carater e a diversidade entre linhagens elite.
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2 PARAMETROS GI;NETICOS DA ARQUITETURA
DO SISTEMA DE RAIZES NO FEIJAO

2.1 RESUMO

O objetivo foi avaliar a arquitetura de raizes do feijao
em populacdes fixas e segregantes comparativamente,
determinando a herdabilidade do carater e a distribuicdo da
variacdo genética aditiva e ndo aditiva ao longo das geracdes
segregantes, como subsidios para o melhoramento. Foram
avaliados no mesmo ambiente quatro genitores (populacdes
fixas) e 48 populacGes segregantes. Sendo 12 progénies,
resultantes de um cruzamento dialelo completo com reciprocos,
em quatro geragdes (Fs, Fs, Fs Fs). O delineamento utilizado
foi de blocos aumentados (3 blocos), com quatro tratamentos
comuns (genitores) e 48 tratamentos regulares (segregantes). A
andlise evidenciou a divergéncia da arquitetura do sistema de
raizes entre as populacbes, nas diferentes geracGes e
profundidades. Foram realizadas andlises contrastando, em
cada geracdo e profundidade, a posicdo relativa dos
heterozigotos em relagdo a média dos seus respectivos
genitores homozigotos. As progénies na geracdo Fs
apresentaram desempenho promissor, atribuido a variancia
genética ndo aditiva. No entanto, foram relatados baixos
indices de herdabilidade nesta geracdo nas profundidades O-
0,10m (16 % h?m3-r4), 0,10-0,20m (-52% h?r3.r4) € 0,20-0,30m
(-11% h?rs.r4). Devido a falta de tecnologia, para obtencéo de
hibridos economicamente viaveis para a cultura do feijao, esse
vigor heterdtico ndo pode ser explorado comercialmente. Com
0 aumento da homozigoze ocorre o predominio da variancia
genética aditiva. Indices de herdabilidade satisfatorios foram
obtidos com a selecdo na geracdo F4 para profundidades O-
0,10m (59% h?%r4-rs) € 0,10-0,20m (89% h2rs.rs). Enquanto que
para a profundidade 0,20-0,30m somente na geracdo Fs a
herdabilidade realizada atingiu 52% h?rs.rs, representando um
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grau de correspondéncia entre o valor fenotipico e o valor
genético confiavel. Assim, visando a formacdo de uma
linhagem homozigota a conducdo de mais geracdes de
autofecundacéo e recomendada para a selecdo efetiva de raizes
no feijao.

2.2 INTRODUCAO

Os fatores abidticos mais importantes que afetam o
rendimento da cultura do feijdo (Phaseolus vulgaris L.) sdo a
baixa fertilidade do solo, a seca e as altas temperaturas
(ASSEFA et al., 2014). A arquitetura de raizes é promessa para
melhoria da produtividade agricola em condi¢es limitantes
(HENRY et al., 2010). Plantas com um sistema de raizes
profundo e bem distribuido possuem maior eficiéncia no uso
dos recursos hidricos e nutricionais (HO et al., 2005).

No entanto, apesar das previsdes climaticas que
apontam menor entrada de agua nos sistemas agricolas
(LOBELL e GOURDIJI, 2012), das projecbes de aumento
populacional e aumento na demanda da producdo de alimentos
(RAMALHO et al., 2009), da escassez ou estagnacao futura
dos recursos nutricionais (LYNCH, 2011) e da importéncia do
sistema de raizes perante esses fatos, a selecdo de raizes no
campo ndo tem sido rotina nos programas de melhoramento
vegetal (HERDER et al., 2010). Por razbes praticas, 0sS
esforgos dos melhoristas sdo focados tipicamente em melhorias
nas caracteristicas acima do solo, com énfase Obvia sobre o
rendimento de graos.

Faltam informagdes que auxiliem os melhoristas a
definir como e quando realizar efetivamente a selecdo para
raizes. Nas Ultimas décadas existiram avancos nos estudos com
raizes (JUNG e MCCOUCH, 2013). Foram classificados genes
que controlam alguns caracteres de raizes especificos (LIAO
et. al, 2004). Também foram realizados estudos que relacionam
0 desenvolvimento de raizes com diversos fatores como
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horménios (SREEVIDYA et al., 2010), nutrientes (JOST et al.,
2009), niveis de agua (MOLINA et al., 2001), populacGes
microbianas (LYNCH, 2007). Porém, a literatura € dispersa,
altamente fragmentada e complexa de compilar. Os resultados
obtidos até o momento ndo permitem uma compreensdo
sistémica da genética da raiz em condic¢Oes de campo.

O conhecimento dos componentes fenotipicos e
genotipicos na expressdo da arquitetura de raizes, nas
condicBes reais de cultivo, é essencial para selecdo bem-
sucedida de gendtipos adaptados a agricultura de baixa entrada
(BURRIDGE et al., 2016). Estudos sobre a variacdo genética e
heranca de raizes no feijdo sdo incipientes na comunidade
cientifica (ARAUJO et al., 2005; TOALDO et al., 2013; DE
MELO et al., 2016). As estimativas destes parametros sdo
fundamentais, pois permitem a identificacdo da natureza da
acdo geénica envolvida no controle do carater (CRUZ et al.,
2011), possibilitando uma avaliagdo preliminar da eficiéncia de
diferentes estratégias de melhoramento para obtencdo de
ganhos na selecdo de constituicdes genotipicas superiores.

O objetivo foi avaliar a arquitetura de raizes do feijao
em populacdes fixas e segregantes comparativamente,
determinando a herdabilidade do carater e a distribuicdo da
variacdo genética aditiva e ndo aditiva ao longo das geragoes
segregantes, como subsidios para o melhoramento.

2.3 MATERIAL E METODOS

O experimento foi conduzido no campo experimental
do Centro de Ciéncias Agroveterinarias (CAV) da
Universidade do Estado de Santa Catarina (UDESC) em Lages,
SC, cuja localizagdo é 27° 47°S de latitude, 50° 18°W de
longitude e 920 metros de altitude. O solo no local do estudo é
classificado como Cambissolo HUmico Aluminico Léptico,
com um horizonte A moderado, textura argilosa e relevo
ondulado, e tem as seguintes propriedades: 34% de argila; pH
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da agua 5,93; potencial de acidez pelo método PMS 5,21;
10,06 mg dm3 P; 80 mg dm3 K, 2,61% OM; 5,42 cmol dm3
Ca; e 2,10 cmolc dm3 Mg. O preparo do solo foi realizado no
sistema convencional, com uma aracdo e duas gradagens leves.
A adubacéo foi realizada com base nos resultados da anélise de
solo. Néo foi realizada adubacéo de base, apenas adubacéo de
nitrogénio em cobertura, utilizando 50 kg.hal. O manejo
fitossanitario foi realizado conforme a necessidade da cultura e
o0 controle das plantas daninhas por meio de capina manual.

Quatro genitores de feijdo foram hibridados no ano de
2009, em um esquema dialelo completo com reciprocos,
resultando em 12 progénies. A caracterizacdo morfologica
destes genitores é apresentada na Tabela 1. Anualmente cada
geracdo segregante foi obtida a campo, onde as progénies
foram conduzidas pelo método da populagdo. No ano de
2015/2016, foram avaliados no mesmo ambiente os quatro
genitores (populagdes fixas) e 48 populagdes segregantes,
sendo 12 progénies em quatro geracdes segregantes (Fs, Fa, Fs,
Fs). O delineamento utilizado foi de blocos aumentados (3
blocos), com quatro tratamentos comuns (genitores) e 48
tratamentos regulares (segregantes). As parcelas foram
compostas de quatro linhas de quatro metros de comprimento,
espacadas em 0,45 m. Foi utilizada uma densidade de
semeadura de 15 plantas por metro linear, desconsiderando as
linhas externas, com duas plantas por metro, onde foram
abertas as trincheiras para avaliacdo de raizes.

As raizes foram avaliadas em plena floracdo (quando
ocorre 0 maximo desenvolvimento de raizes) pelo método do
perfil descrito por Bohm (1979), com modificagbes. O método
€ ndo destrutivo, por isso importante para geracdes segregantes.
A fase de plena floracdo de cada populagdo foi confirmada
guando 50% das plantas por parcela tiveram pelo menos uma
flor aberta. Foram abertos perfis perpendiculares a linha de
semeadura nas linhas externas da unidade experimental, a
0,05m das plantas e as raizes foram expostas com hastes
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pontiagudas. A distribuicdo de raizes foi medida por uma
moldura retangular de madeira (0,3m de altura x 0,5m de
largura), subdividida em 60 células (lados 0,05 m). A
distribuicdo de raizes foi avaliada por meio de imagem digital,
em trés camadas no perfil do solo 0-0,10m; 0,10-0,20m e 0,20-
0,30m (Figura 1).

Tabela 1 - Caracterizagdo morfoldgica dos genitores de feijao

qgue compbem o dialelo. UDESC-IMEGEM, Lages
SC, 2016.

Caréter 2 Gendtipo
B0O7 B50 B09 Uirapuru

CDF Lilas escuro Branca Roxa Roxa
HDC Tipo I Tipo 11 Tipo 1 Tipo Il
Cccv 46,0 45,0 45,0 43,0
IPL 0,14 0,10 0,16 0,11
ETP 1,93 0,75 1,17 0,68
GCM Preto Carioca Preto Preto
DR10 0,90 0,91 0,92 0,85
DR20 0,52 0,48 0,58 0,46
DR30 0,07 0,19 0,10 0,07

Fonte: producéo do préprio autor.

NOTAS: 2CDF: Cor da flor; HDC: Habito de crescimento; CCV: ciclo
vegetativo em dias; IPL: altura da insercdo do primeiro legume (m); ETP:
Estatura da planta (m); GCM: Grupo comercial; DR10: distribuicdo de
raizes de 0-0,10m; DR20: distribuicdo de raizes de 0,10-0,20m; DR30:
distribuicdo de raizes de 0,20-0,30m.
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Figura 1 - Raizes expostas no perfil do solo e gradiente para
quantificacdo 0 — 0,30m. UDESC-IMEGEM, Lages
SC, 2016.

Fonte: Producéo do préprio autor.

O sistema de raizes foi avaliado em escala binaria
(presenca=1 e auséncia=0 de raiz em cada quadricula). Para
atender aos pressupostos do modelo, foi utilizado o modelo
linear generalizado misto (BOLKER et al. 2008). O modelo
estatistico utilizado e: yiu = u + bi + pop(ger*prof)ju + i ,
onde: u € o efeito fixo associado a média geral, bi é o efeito
aleatorio devido ao i-ésimo nivel do fator bloco,
pop(ger*prof)ju € o efeito aleatdrio do j-ésimo nivel do fator
populacdo, aninhado ao k-ésimo nivel do fator geracdo, no I-
ésimo nivel do fator profundidade e e - efeito aleatério do
erro experimental.

As analises estatisticas foram realizadas com auxilio do
software estatistico SAS 9.2 (SAS INSTITUTE, 2009),
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utilizando o procedimento GLIMMIX. Este procedimento tem
a vantagem de trabalhar com diferentes distribuicbes e erros
correlacionados, além da previsdo de efeitos aleatorios na
presenca de efeitos fixos (LITTELL et al., 2006). As progénies
e os pais foram comparados por contrastes ndo ortogonais,
utilizando o teste t, tal como proposto pela McLean et al.
(1991).

Foram estimados os coeficientes de herdabilidade (h?)
para as profundidades 0-0,10m, 0,10-0,20m e 0,20 - 0,30m,
com base na formula proposta por Fehr (1987):

Xhigh Fn+1-Xlow.Fn+1

hlz:n:Fn+1: v
Xhigh.Fn'Xlow.Fn

Em que: Xhigh.rn+1 € 0 desempenho médio das progénies
Fn+1 selecionadas com maior distribuicdo de raizes na
geragdo Fn; Xiowrn+1 € 0 desempenho médio das progénies
Fn+1 selecionadas com menor distribuicdo de raizes na
geragdo Fn; Xnighrn € 0 desempenho medio das progénies Fn
com maior distribuicdo de raizes e Xiowrn € 0 desempenho
médio das progénies Fn com menor distribuicdo de raizes. Para
fins de calculo considerou-se a selecdo de trés progénies, isto é,
uma intensidade de selecdo simulada de 25%.

2.4 RESULTADOS E DISCUSSAO

A analise evidenciou a divergéncia da arquitetura do
sistema de raizes entre as populacdes, nas diferentes geracoes e
profundidades (Prob >F = < 0,0001). Em contraponto, o efeito
de bloco ndo foi significativo (Prob > F = 0,7253). Estes
resultados mostram que as condi¢Oes de ambiente durante a
conducdo do experimento foram homogéneas e também
permitiram diferenciar os tratamentos.

A baixa precipitacdo pluviométrica acumulada durante
o0 desenvolvimento de raizes (Figura 2), somada a omissdo da
adubacdo de base, caracterizaram o ambiente de condugéo do
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experimento como restritivo para a cultura do feijao (VIEIRA
et al., 2013). As raizes sdo ambientalmente plasticas e durante
seu desenvolvimento respondem aos estimulos externos
(MCCLEAN et al., 2011). Sendo os ambientes rusticos
promotores de uma maior capacidade na discriminacdo dos
individuos (WASSON et al. 2012). Fato auspicioso para 0
estudo dos pardmetros genéticos da arquitetura de raizes
(YORK et al. 2015).

Figura 2- Precipitacdo pluviométrica acumulada para o
municipio de Lages — SC durante os meses de
novembro de 2014 a fevereiro de 2015.
IMEGEM/UDESC, 2016.
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Fonte: INMET, 2016.

Quando as condigcbes sdo favoraveis para o caréter, a
capacidade de diferenciar 0s genotipos € inferior
(CECCARELLI e GRANDO, 1991). Pois, 0 ambiente pode
mascarar fortemente o0s efeitos genéticos de caracteres
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quantitativos, influenciando todas as constitui¢ces genotipicas
positivamente (PEREIRA et al, 2016). Nesse sentido, o estudo
da distribuicdo da variancia genética ao longo de geracgdes
segregantes conduzido em um Unico ambiente restritivo €
vantajoso. Permitindo que o efeito da geracdo ndo seja
confundido com o efeito aleatorio de cada ano agricola (DE
MELO et al., 2016).

O sistema de raizes do feijao se desenvolve de maneira
desuniforme, e cada camada no perfil do solo possui uma
relevancia distinta (LYNCH et al., 2011). As primeiras
camadas do solo avaliam o desenvolvimento superficial de
raizes, e sua importancia esta relacionada com a maior
absorcdo de nutrientes pela fertilizagdo na camada aravel
(RAMAEKERS et al., 2010). De modo contrario, quanto mais
profundas forem as raizes maior serd sua relacdo com uma
melhor absorcdo de agua e de nutrientes absorvidos por fluxo
de massa (ZADRAZNIK et al., 2013). Dessa maneira as
comparac0es entre o valor genético (Blup - best linear unbiased
prediction / melhor preditor linear ndo viesado) das populacGes
dentro de cada geracdo e seu respectivo pai médio, conforme
estrutura de interesse, sdo apresentadas e analisadas
separadamente nas profundidades: 0-0,10m (Figura 3), 0,10—
0,20 m (Figura 4) e 0,20-0,30 m (Figura 5).

As analises foram realizadas avaliando a posicdo
relativa dos heterozigotos em relacdo a media dos seus
genitores homozigotos. A heterose é expressa quando 0s
hibridos possuem desempenho diferente da média dos pais
(SHULL, 1908). Conforme generalizacdes do grau médio de
dominédncia, as seguintes interagbes podem ocorrer: i)
Desempenho da progénie similar ao desempenho do pai médio,
atribuido a variacdo aditiva; ii) Desempenho da progénie
discrepante ao desempenho do pai médio, atribuido a variacao
ndo aditiva.
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Figura 3- Predigcdo do valor genético da distribui¢do de raizes
de 12 populactes de feijdo avaliadas em quatro
geracOes segregantes Fs, F4, Fs € Fs na profundidade
0-0,10m. As colunas externas referem-se aos
genitores e as centrais as progénies nas diferentes
geracOes. UDESC-IMEGEM, Lages SC, 2016.
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Figura 4 - Predicdo do valor genético da distribuicdo de raizes
de 12 populagdes de feijao avaliadas em quatro
geracOes segregantes Fs, Fs, Fs e Fs na
profundidade 0,10-0,20m. As colunas externas
referem-se aos genitores e as centrais as progénies
nas diferentes geracGes. UDESC-IMEGEM, Lages
SC, 2016.
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Figura 5 - Predicéo do valor genético da distribuigdo de raizes
de 12 populacdes de feijao avaliadas em quatro
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Na profundidade 0-0,10m diferencas significativas
entre as populacGes fixas e segregantes foram relatadas
somente na geragdo Fs. A variacdo atribuida a fatores ndo
aditivos nessa geracdo foi de 17%. Todas as populactes
segregantes na geracdo F4 apresentaram desempenho similar a
média dos pais, assim a varia¢do pode ser atribuida aos fatores
aditivos (MUKAMUHIRWA et al. 2015). De maneira analoga,
as geracOes Fs e Fe apresentaram a mesma tendéncia de
comportamento, ndo diferindo da populacéo Fa.

A herdabilidade realizada calculada para a primeira
camada do solo é de 16% h2rs.rs, 48% h2rs.rs € j& atinge 59%
h?rs.re. A baixa diversidade entre a distribuicdo de raizes e os
altos indices de herdabilidade determinam a fixacdo da
distribuicdo de raizes na profundidade 0-0,10m a partir da
geragdo Fa. Segundo Miguel et al. (2013) os gendtipos de feijdo
apresentam de maneira geral maior desenvolvimento de raizes
na camada 0,05-0,15m. A magnitude da heterose depende
também de os genitores terem ou ndo alelos contrastantes para
a distribuicdo de raizes em seu genoma (MELCHINGER,
2010). Assim, outra hip6tese para a semelhanca do
desenvolvimento de raizes superficial no solo seria a falta de
variabilidade entre os genitores envolvidos (Tabela 1).

Na andlise dos graficos na profundidade 0,10-0,20m
percebe-se aumento do nimero de contrastes significativos em
relagdo a profundidade 0-0,10m. Nesta segunda camada do
perfil do solo 42% das comparacdes representam a variancia
ndo aditiva em Fz. Porém, com o avango das geracbes O
numero de individuos superiores aos pais decresce. A reducao
é gradativa nas geragdes Fs (33%), Fs (17%) e Fs (8%). Com 0
avanco das geracdes os filhos regressam ao desempenho médio
dos pais (POLIZELLO, 2011).

A quantidade de raizes foi substancialmente inferior na
profundidade 0,20-0,30m, no entanto o comportamento dos
heterozigotos comparados ao respectivo pai médio foi similar a
profundidade 0,10-0,20m. Na ultima camada do solo a maior
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propor¢do de individuos heterdticos que superaram 0s pais
ocorreu em F3 (58%) e redugbes graduais foram relatadas nas
geracdes F4 (50%), Fs (17%) e Fe (8%). A distribuicdo de raizes
menos pronunciada nas profundidades maiores ja era esperada,
pois faz parte do aspecto morfoldgico das plantas (LYNCH,
1995). Outra justificativa para a reducdo de raizes em
profundidade é o fato da selecdo ser comumente realizada em
condicbes Otimas de agua e nutrientes, negligenciando a
capacidade adaptativa dos genotipos (LYNCH et al., 2007).

Os resultados obtidos corroboram os apresentados por
De Melo (2016) que relatou uma maior distribuicdo de raizes
do feijdo nas geracdes iniciais e diferencas entre progénies e
genitores menos evidenciadas nas geraces Fs e Fe. A
diminuicdo da superioridade dos heterozigotos com o avanco
das geracOes é atribuida ao aumento dos locos em homozigoze
(FEHR, 1987). O aumento da heterose nas geracdes iniciais
pode ser justificado por uma maior dissimilaridade entre 0s
genitores nas camadas mais profundas do solo ou ainda por
uma maior capacidade de combinacdo especifica (ALLARD,
1971).

Assim como a variancia aditiva, a herdabilidade da
arquitetura de raizes aumentou sucessivamente com o0s ciclos
de autofecundacgéo nas trés profundidades avaliadas. Apesar do
maior desenvolvimento de raizes nas geragdes iniciais, 0S
valores de herdabilidade s&o relativamente menores para as
profundidades 0-0,10m (16 % h2rs.r4), 0,10-0,20m (-52% h?rs.
ra) € 0,20-0,30m  (-11% h2rs.r4). Valores negativos de
herdabilidade elucidam variancia genética muito baixa, sendo
considerada praticamente zero (MELO et al, 2009). Portanto, a
selecdo em F3 deve ser pouco efetiva e agregar baixo ganho de
selecdo de raizes no feijao. Segundo Ramalho et al. (1993) ndo
existem alternativas economicamente viaveis para obtencdo de
hibridos comerciais no feijdo, logo esse vigor heterético ndo
pode ser explorado comercialmente para a arquitetura de
raizes.
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indices de herdabilidade satisfatorios foram obtidos
com a selecéo na geracgdo F4 para profundidades 0-0,10m (59%
h%rs-rs) € 0,10-0,20m (89% h?rs-rs). Enquanto que para a
profundidade 0,20-0,30m somente na geracdo Fs a
herdabilidade realizada atingiu 52% h?rs.rs, representando um
grau de correspondéncia entre o valor fenotipico e o valor
genético  confiavel. A mais  importante  funcédo
da herdabilidade no estudo genético refere-se ao seu papel
preditivo, expressando a confianga do valor fenotipico como
um guia para o valor genetico. Dessa forma, a conducdo de
mais geracOes de autofecundacédo é recomendada para a selecao
efetiva de raizes.

2.5 CONCLUSOES

1- As progénies na geragdo Fs apresentaram desempenho
promissor, atribuido a variancia genética ndo aditiva. No
entanto, foram relatados baixos indices de herdabilidade
nesta geracdo nas profundidades 0-0,10m (16 % h3r3.ra),
0,10-0,20m (-52% h?2r3.r4) € 0,20-0,30m (-11% h?r3.r4).

2- Com o aumento da homozigoze ocorre o predominio da
variancia genética aditiva. Indices de herdabilidade
satisfatorios foram obtidos com a selecéo na geragéo F4 para
profundidades 0-0,10m (59% h?rs.rs) e 0,10-0,20m (89%
h%ars). Enquanto que para a profundidade 0,20-0,30m
somente na geracdo Fs a herdabilidade realizada atingiu
52% h2ms.re, representando um grau de correspondéncia
entre o valor fenotipico e o valor genético confiavel. Assim,
visando a formacdo de uma linhagem homozigota a
conducdo de mais geracbes de autofecundacdo €
recomendada para a selecéo efetiva de raizes no feijéo.
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3 SELECAO DE GENITORES PROMISSORES PARA
ARQUITETURA DO SISTEMA DE RAIZES DE
FEIJAO

3.1 RESUMO

Os objetivos foram predizer a divergéncia genética e
selecionar genitores para compor blocos de cruzamentos,
visando estudar a heranca da arquitetura do sistema de raizes
no feijdo. O delineamento utilizado foi de blocos casualizados,
com trés repeticbes por tratamento. Foram avaliados 20
gendtipos elite quanto a oito caracteres de importancia
agrondmica, incluindo a arquitetura das raizes. Os dados foram
submetidos a analise de variancia multivariada. A divergéncia
genética foi predita pela estatistica de Mahalanobis. Foram
estabelecidos contrastes multivariados com base nas
informagdes de dissimilaridade, utilizando 0s coeficientes
candnicos padronizados para sintetizar a contribuicdo relativa
de cada variavel. Os resultados obtidos sdo promissores, pois
indicam a presenca de variabilidade genética mesmo entre as
linhagens elite. Esse fato possibilita um avango genético inicial
para arquitetura de raizes, ndo necessitando a busca a priori de
alelos favoraveis em gen6tipos crioulos. Situacdo que tornaria
0 desenvolvimento de uma cultivar eficiente muito mais
dispendioso. As seguintes combinagdes hibridas sdo elencadas
como mais promissoras: i) BRS Campeiro vs. LEP 04-14 e ii)
BRS Campeiro vs. CHP 04-239-01, com ambos os genitores
possuindo gréos do tipo preto; e iii) LEC 03-14 vs. C10-2-4/41
e iv) CHC 00-92-34 vs. C10-2-4/41, onde os genitores sdo do
tipo carioca.

3.2 INTRODUCAO

O desenvolvimento de raizes é considerado um dos
maiores mecanismos de adaptacdo a estresses abidticos
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(LYNCH, 2014). Diversas pesquisas desenvolvidas
mundialmente relatam a importancia das raizes, na busca da
resisténcia a seca (BEEBE, 2012; HERDER et al., 2010;
GUIMARAES e ZIMMERMANN, 1985) e na eficiéncia no
uso de recursos nutricionais (RAMAEKERS et al., 2010;
BEEBE et al., 2008). No entanto, devido a complexidade de
fenotipagem, a maioria das pesquisas ainda é restrita a estudos
fisioldgicos ou de caracterizacdo da diversidade genética em
ambientes controlados (STAPLETON, 2013). De maneira que
faltam informacbes sobre a variabilidade existente para
caracteres de raizes entre os gendtipos atuais, principalmente
em condic¢des de campo (DE MELO et al., 2016).

Os gendtipos de feijdo podem diferir quanto ao
plagiotropismo de raizes basais (ROSADO et al., 2012). Este
fato resulta em arquiteturas de raizes com diferentes
capacidades de exploracdo do solo. Segundo Trachsel et al.
(2011) gendtipos com sistema de raizes raso, com menor
angulo de raiz basal, exploram somente as camadas superficiais
do solo. Em contrapartida, aqueles com um sistema de raizes
mais profundo, com maior angulo de raiz basal e menor custo
metabolico, captam eficientemente 4gua em camadas de solo
mais distantes (WASSON et al., 2012).

A existéncia de arquiteturas de raizes es divergentes
entre gendtipos elite de feijdo permite um maior avanco
genético inicial para o programa de melhoramento. Isso
porque, genotipos de feijdo ja melhorados possuem
desempenho agricola superior ao de gendtipos crioulos, além
de grdos com maior aceitacdo comercial (BARILI et al., 2015).
Assim, durante a selecdo, aléem da dissimilaridade entre os
genitores, é importante considerar o desempenho agronémico
das constituices genotipicas.

A andlise multivariada permite integrar multiplas
informacOes, oferecendo maior oportunidade na escolha de
genitores divergentes (RIBEIRO et al., 2012). A contribuigéo
de cada carater avaliado para a dissimilaridade entre 0s
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genétipos pode e deve ser mensurada, aumentando a
probabilidade de éxito na composicao de blocos de cruzamento
(SCHMIT et al., 2016). Dessa forma, 0s genitores seréo
selecionados, simultaneamente, para arquitetura de planta,
rendimento de gréos, qualidade do produto final e etc.

Os objetivos deste trabalho foram predizer a
divergéncia genética entre genotipos elite de feijdo e selecionar
genitores promissores para compor blocos de cruzamentos,
visando estudar a heranca da arquitetura do sistema de raizes
no feijao.

3.3 MATERIAL E METODOS

O experimento foi conduzido no ano agricola de
2014/2015 na &rea experimental do Instituto de Melhoramento
e Genética Molecular da Universidade do Estado de Santa
Catarina (IMEGEM/UDESC), em Lages - Santa Catarina.
Situada a 27°47°S de latitude, 50°18°W de longitude e 920
metros de altitude. Foram avaliadas 20 constituicoes
genotipicas, sendo linhagens elites de feijdo em processo final
de avaliagcdo em ensaios de valor de cultivo e uso (VCU). O
delineamento utilizado foi de blocos casualizados com trés
repeticdes por tratamento. A unidade experimental foi
composta por quatro linhas de quatro metros de comprimento,
com espacamento entre linhas de 0,45 m. A éarea util foi
constituida pelas duas linhas centrais, excluindo-se 0,5 m nas
extremidades.

O solo no local do estudo é classificado como
Cambissolo Himico Aluminico Léptico, com um horizonte A
moderado, textura argilosa e relevo ondulado, e tem as
sequintes propriedades: 34% de argila; pH da agua 5,93;
potencial de acidez pelo método PMS 5,21; 10,06 mg dm3 P;
80 mg dm3 K, 2,61% OM; 5,42 cmol dm3 Ca; e 2,10 cmolc
dm3 Mg. O preparo do solo foi realizado no sistema
convencional, com uma aracdo e duas gradagens leves. A
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adubacdo foi realizada com base nos resultados da analise de
solo. Néo foi realizada adubacéo de base, apenas adubacdo de
nitrogénio em cobertura, utilizando 50 kg.hal. O manejo
fitossanitario foi realizado conforme a necessidade da cultura e
o0 controle das plantas daninhas por meio de capina manual.

Foram mensurados 0s seguintes caracteres: i)
Arquitetura do sistema de raizes (angulo de raiz basal); ii)
Massa de mil sementes; iii) Rendimento de grdos; iv) Massa
verde de parte aérea; v) Massa verde de raiz; vi) Massa seca de
parte aérea; vii) Massa seca de raiz; viii) NUmero de legumes
por planta. Os caracteres referentes ao rendimento de gréos e o
peso de graos foram mensurados a partir da area util da parcela.

Os caracteres referentes a biomassa (verde e seca) de
parte aérea ou raizes, numero de legumes por planta e
arquitetura de raizes foram mensurados nas linhas externas
durante a fase de crescimento R6, conforme metodologia
denominada Shovelomics (TRACHSEL, 2011). A fenologia foi
considerada individualmente em nivel de parcela quando
metade dos individuos atingiu o estagio fenoldgico
predominante conforme escala proposta por Fernandez (1986).

A massa de mil sementes foi obtida pela contagem de
grdos intactos, pesagem e posterior padronizacdo a 13 % de
umidade. O rendimento de gréos foi mensurado realizando uma
extrapolacdo do rendimento da é&rea util da parcela para
hectare, padronizando também o nivel de umidade (13 %). As
coroas de raiz foram escavadas 25 cm ao redor do colo, com
uma profundidade de 30 cm. Posteriormente foram
cuidadosamente agitadas para remover o0 solo excessivo.

O solo remanescente foi removido por imersdo das
coroas de raiz em agua contendo 0,5 % de detergente e
enxague com agua a partir de uma mangueira de baixa pressao.
O angulo de raizes basais foi entdo mensurado com auxilio de
um gabarito transferidor (Figura 6). Foi contabilizado o
namero de legumes por planta. Ulteriormente as plantas foram
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seccionadas no colo e pesadas (massa verde de parte aérea e
raizes), levadas para estufa até obterem peso constante e
pesadas novamente (massa seca de parte aérea e raizes).

Figura 6 - Angulo de raiz basal de feijaio mensurado com
auxilio de gabarito transferidor. UDESC -
IMEGEM, Lages/SC, 2016.

Fonte: Producéo do préprio autor.

As andlises estatisticas foram realizadas com auxilio do
software SAS 9.2 (SAS INSTITUTE, 1992). Os dados foram
submetidos a andlise de variancia multivariada (MANOVA)
por meio do procedimento PROC GLM. Como regra geral
para, analise multivariada a equacdo do modelo estatistico tem
a mesma expressdo da equagdo para a situacdo univariada, com
0s termos escalares substituidos por vetores, onde cada um dos
termos ¢ um vetor de dimensdo “v”’ cujos elementos sio
identificados pelo mesmo simbolo do fator com acréscimo de
um “j” subscrito para identificar a correspondente variavel-
resposta: yik = [ + ax + b1+ eik, 1 € a média geral esperada, ax é
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o efeito diferencial do nivel i do fator A, b é o efeito
diferencial do nivel | do fator B, e eix € 0 erro experimental.

A divergéncia genética foi estimada pela estatistica de
Mahalanobis (D?), utilizando o procedimento PROC
CANDISC. Utilizando a matriz de dissimilaridade gerada
através da distancia generalizada de Mahalanobis foi
construido um dendograma, utilizando o método de
agrupamento UPGMA (Unweighted Pair-Group Method Using
Arithmetic Averages). Com base nas informagdes obtidas da
matriz de dissimilaridade e da analise de agrupamento foram
estabelecidos contrastes multivariados ndo ortogonais entre as
combinacg6es hibridas com divergéncia significativa, utilizando
os coeficientes candnicos padronizados para sintetizar a
contribuicéo relativa de cada variavel.

Para a realizacdo dos contrastes entre 0s vetores méedios
na situagdao multivariada podem ser definidos como: 6 = c1 p1 +
C2M2+..CkH«k, avaliados da seguinte forma de: Ho : ¢ =0,
Ha : ¢ # 0, sendo ¢ uma combinagdo linear dos vetores de
médiaS 1, L2, ..., Ik, 0UC=C11+Cod2+..+Cckpkec
1,c2, .., ckséoescalares constantes taisque:c1+c2+..+
¢ k = 0. Um estimador ndo viesado de & ¢ dado pelo
correspondente vetor médio da amostra: ‘6 =c ly l+c2y
2+... c ky k ’ (Rencher, 2002).

3.4 RESULTADOS E DISCUSSAO

Observando os resultados inseridos na Tabela 2 nota-se
que diferencas significativas (Pr<0,05) entre os tratamentos
foram relatadas para arquitetura de raizes (AR), assim como,
para os caracteres rendimento de grdos (RDG), massa de mil
sementes (MMS), massa verde de parte aérea (MVA), massa
seca de parte aérea (MSA) e numero de legumes por planta
(NLP). A existéncia de variabilidade para a arquitetura de
raizes entre as linhagens elite evidencia que é possivel
selecionar genitores divergentes quanto ao plagiotropismo de
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raizes. No entanto, além de uma boa arquitetura de raizes, é
desejavel que as constituices genotipicas selecionadas
possuam também desempenho agronémico satisfatério
(BURTON et al., 2013).

A eficiéncia na absorcdo dos recursos hidricos e
nutricionais deve ser apresentada como um fator adicional e
compensatorio ao produtor (ASSEFA etal, 2014). Dessa
maneira, a analise de variancia multivariada (Tabela 3), que
considera a variagdo conjunta dos caracteres de importancia
agrondmica, passa a ser muito mais informativa. A
heterogeneidade observada no germoplasma avaliado reforga o
potencial do uso de técnicas multivariadas na predicdo de
divergéncia e na selecdo de pais contrastantes e promissores
para arquitetura de raizes do feijéo.

Diversos métodos multivariados podem ser aplicados na
predicdo da divergéncia genética. Dentre eles, citam-se a
analise por componentes principais, por variaveis canonicas e
os métodos aglomerativos (GUEDES et al., 2013). A distancia
generalizada de Mahalanobis (1936), conhecida como
estatistica D?, possui relevancia por apresentar um critério
objetivo para identificar individuos divergentes, portanto foi
utilizada para determinacdo da dissimilaridade entre o0s
genotipos.

Tabela 2 - Meédias e resumo da analise de variancia univariada
(ANOVA) de linhagens elite de feijdo pertencentes
ao ensaio de valor de cultivo e uso (VCU)
avaliadas quanto a arquitetura do sistema de raizes
e caracteres de importancia agronémica. UDESC —
IMEGEM, Lages/SC, 2016.
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Caracteres Avaliados!

ID  Gendtipe (2
AR P500 RDG MVA NMVR MSA MSR NLP

1 BRS Campewro 1 31.25 116,67 2921 93,50 783 1873 138 10.17
IPR. Uirapuru 1 2625 123,00 3.026 147,73 875 3267 217 1742

(=]

3 CHP99-65-24 1 2500 11500 3878 10508 1125 1742 175 1242
4 1P 12601 1 2708 10667 2423 12508 1308 2173 200 1175
5 LEP04-14 1 1361 11000 3016 11450 1030 1800 167 1042
6 CHP04238.61 1 2008 12333 3715 11847 1233 2425 217 1623
7 CHPO4-230.01 1 1822 11833 3202 8269 1222 1661 182 1536
8 Pérola 22792 12000 3017 10867 1192 2817 192 1142
9 SCS202Cuard 1 2067 10000 2402 8535 875 1838 133 9@
10 CHCOL1751 2 2208 12167 3954 14233 1300 2392 200 1273
11 C10-24/41 2 3750 14000 3309 13825 1008 22358 175 1133
12 FAPF32 1 2600 13500 2340 7817 917 1239 275 1189
13 LP11-363 1 1400 12167 3245 10792 1000 2283 208 1108
14 TBO03-26 30 4042 12000 2430 8608 817 2125 117 1300
15 TB03-27 3003025 18333 2235 6383 817 1882 117 8350
16 CNFC11048 2 2667 13167 3640 11733 675 2200 133 1238
17 CNFC11954 2 2467 10833  3.023 0067 617 217 125 1250
18 LEC 03-14 21792 12100 3348 11883 1167 1551 157 1367

19 CHC00-92-34 2 1528 110,00 3152 131,78 1031 2558 173 14,67

20 CHCO0-101- 2 3417 10667  3.468 10792 723 1883 167 1230
- Média 2585 12171 311736 10824 987 21,05 174 1253
Z QAP 162,58+ 92045+ 718036+ 156244+ 1341 6321- 046 1321*
Z CV (%) 1106 1015 1420 1465 2177 1774 3047 1932

Fonte: Producéo do prdprio autor.

NOTAS:! AR - Arquitetura De raizes (angulo de raiz basal); P500 — Peso de
500 gréos (kg); RDG — Rendimento de Gréos (g); MVA — Massa Verde de
Parte Aérea (g); MVR — Massa Verde de Raiz (g); MSA — Massa Seca de
Parte Aérea (g); MSR — Massa Seca de Raiz (g); NLP — Numero de
Legumes/Planta.

2Coloracdo do tegumento dos grédos: 1- Preto; 2- Carioca; 3- Outros.
3 Quadrados médios associados aos tratamentos.
* Significativo a 5% de probabilidade pelo teste F.
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Tabela 3 - Resumo da analise de variancia multivariada
(MANOVA), por meio de quatro testes
estatisticos, indicando a probabilidade do teste F
para 20 gendtipos de feijdo pertencentes ao ensaio
de valor de cultivo e uso (VCU) avaliados quanto
a arquitetura do sistema de raizes e caracteres de
importancia agronémica. UDESC - IMEGEM,
Lages/SC, 2016.

Es:;:fico Valor Valor F Pr>F
Wilks' 0,107265070 3,29 0,0001
Lambda
o Pillai's Trace 1,334461310 3,34 0,0001
[S]
= Hotelling- 4,204617230 3,25 0,0003
Lawley Trace
Roy's Greatest 2,651507360 4,42 0,0005
Root
Wilks' 0,00000002 3,95 0,0001
Lambda
g Pillai's Trace 6,51176697 1,53 0,0001
S Hotelling- 977,57122190 76,65 0,0001
O  Lawley Trace
Roy's Greatest 905,89184001 1811,78 0,0001

Root

Fonte: Producédo do prdprio autor.
NOTAS: Ho: pul =2 =..= pk, Ha: pl #u2 #...# pk.

Foram calculados os valores de D? (190 combinagfes
possiveis), correspondendo aos pares de comparacfes dos 20
gendtipos avaliados (Tabela 4). Os genotipos CHP 04-239-61 e
CNFC 11948 apresentaram estreito relacionamento genético,
com a menor magnitude significativa de distancia (D?=14,50).
Os genotipos mais divergentes foram LEP 04-14 e TB 03-27,
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com a maior distancia observada (D?= 160,44). Pode também
ser observada a convergéncia para 32 combinagdes especificas,
onde as distancias foram significativamente iguais.

Utilizando o método de agrupamento UPGMA, a partir
das distancias generalizadas de Mahalanobis (1936), foi gerado
um dendograma que possibilitou a divisao dos 20 genotipos em
trés grupos (Figura 7). Para verificar a capacidade do
dendograma de reproduzir a matriz de dissimilaridade
calculou-se o coeficiente de correlacdo cofenética (CCC =
0,83). Esse coeficiente pode ser utilizado para avaliar a
consisténcia do padrdo de agrupamento, sendo que os valores
proximos a unidade indicam a melhor representacdo (ALVES
et al., 2015). De maneira evidente, espera-se encontrar alto
grau de similaridade entre os gendtipos pertencentes a um
mesmo grupo e de dissimilaridade entre eles.

O grupo | foi composto por 10 gendtipos (BRS
CAMPEIRO, SCS 202 GUARA, CNFC 11954, LP 12-601,
PEROLA, CNFC 11948, CHC 00-101-76, IPR UIRAPURU,
C10-2-4/41, TB 03-26). O grupo Il envolveu 9 genétipos (CHP
99-65-24, CHP 04-239-61, CHC 01-175-1, LEP 04-14, LP 11-
363, CHC 00-92-34, CHP 04-239-01, LEC 03-14, FAP-F3-
2). O grupo 11 foi formado somente pelo gendtipo TB 03-27
MOURINHO.

A analise de agrupamento é explanatoria (HELFER et
al., 2015). A fenotipagem das raizes, principalmente em
condicdes de campo, é complexa e onerosa, limitando muitas
vezes, 0 progresso do melhoramento genético (BURRIDGE et
al., 2016). Além disso, a polinizacdo dirigida no feijao é
trabalhosa e bastante meticulosa (FERNANDEZ et al., 1986).
Assim, a significancia dos indices de dissimilaridade e
contribuicdo das variaveis para essa diferenciacdo devem ser
utilizadas, buscando otimizar a recomendacéo de cruzamentos
entre 0S grupos.
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Tabela 4 - Divergéncia genética estimada pelos coeficientes de
dissimilaridade de Mahalanobis (D?) para 20
linhagens elite de feijdo pertencentes ao ensaio de
valor de cultivo e uso (VCU) avaliadas quanto a
arquitetura do sistema de raizes e caracteres de
importancia agronémica. UDESC - IMEGEM,
Lages/SC, 2016.

D 1 2 3 4 5 6 1 8§ 9 W 1 1 1B M4 15 1§ 17 18 1y 0
102464 1601 1009 9475 2050 186 8§73 505 230 516 2441 4601 21T 4021 gm0 4L1T 385 6%
103440 1951 746 2590 6361 1257 3513 2505 2603 3948 3848 4187 8467 1736 2731 3801 3506 2214
3001758 2965 63 1538 2150 2581 G40 4338 1720 2484 6326 2090 643 1492 1207 2 ;

40671 1903 3234 851 1033 1948 381 2691 3085 4420 8LIY 1875 1351 3087 2107 204

502518 1536 3631 4933 3117 1193 3533 460 1300 1604 4767 334 1034

6 1369 28 682 599 34350 233 1710 7978 1056 1431 2020 1675

T 4764 3877 3L16 9600 1269 1491 1013 1182 3513 2404 668

S0 1495 2076 2518 3802 4100 3357 6378 1380 1575 4826 322

g 67 4818 3086 4430 2047 6018 2344 a8 4394 37,

107 204 3618 2413 8266 1095 1311 2828 1802

I 6667 1006 2434 4320 2085 5164 1047

[0 3014 7182 7135 3039 2680 2034 382

I3 143 1306 3799 2807 1266 705

W] 3536 4102 4278 1101

57 6250 8051 1261

167 12,08 2794 213

T 2805

13

Fonte: Producéo do prdprio autor.
NOTAS: Ho: D?=0, pelo teste F (P<0,05)

Para esclarecer quais os caracteres que contribuiram de
modo relevante para a significdncia da variacdo foram
realizados contrastes multivariados, onde através dos
coeficientes candnicos padronizados (CCP) foi possivel
observar o resumo da contribuicgéo relativa de cada variavel nas
combinag0es testadas. Definindo assim, quais as comparagoes
entre vetores de meédias de interesse sdo evidenciadas como
relevantes (COIMBRA et al., 2007). De forma pratica, valores
positivos de CCP indicam efeito de separacdo entre 0s
tratamentos, e 0s grupos com maiores valores apresentam
maior peso na diferenciacdo entre os tratamentos (SCHMIT et
al., 2016). J& valores de sinal negativo revelam efeito de
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similaridade entre os tratamentos, ou seja, revelam semelhanca
entre os diferentes genotipos avaliados.

Figura 7 - Dendograma referente ao agrupamento de 20
genoétipos de feijdo pertencentes ao ensaio de
valor de cultivo e uso (VCU) avaliados quanto a
arquitetura do sistema de raizes e caracteres de
importancia agrondmica. A divergéncia genética
foi estimada utilizando o Indice de
Dissimilaridade de Mahalanobis (D?) e o método
de agrupamento utilizado foi UPGMA, com um
coeficiente de correlacdo cofenética de 0,83.
UDESC - IMEGEM, Lages/SC, 2016.

T

Coeficiente de dissimilaridade
Fonte: Producédo do prdprio autor.
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A Tabela 5 apresenta de forma sintética os contrastes
multivariados. Verificamos que todas as comparacGes entre
grupos foram significativas, apresentando CCPs positivos para
arquitetura de raizes em duas delas (Grupo 1 vs. Grupo 2 e
Grupo 2 vs. Grupo 3). Ainda assim, nem todos os resultados
devem ser considerados completamente elucidados, ou seja, a
selecdo de genitores deve contemplar ndo somente a
divergéncia genética significativa ou a variabilidade existente
para a arquitetura de raizes, mas sim, o desempenho global de
cada constituicdo genotipica estudada. Direcionando a
divergéncia para o carater de interesse.

Tabela 5 - Coeficientes candnicos padronizados (CCP) e a
estatistica de teste da razdo de verossimilhanca
(A) das oito variaveis respostas, separadamente
para cada contraste testado entre grupos e
linhagens elite de feijdo pertencentes ao ensaio de
valor de cultivo e uso (VCU) avaliadas quanto a
arquitetura do sistema de raizes e caracteres de
importancia agronémica. UDESC - IMEGEM,
Lages/SC, 2016.

Comparagio Caracteres Avaliados! A

AR P500 RD MVA MV MS MS NLP
Grupo 1 vs. Grupo 2 2.15 -0.99 -0.21 -0.59 0,19 0,13 -0.24 -0.06 0,1574*
Grupo 1 vs. Grupo 3 -0.83 258 1.16 -0.34 0,03 025 -0.30 0.16 0,1533*
Grupo 2 vs. Grupo 3 3,18 1,19 167 -0,08 -0,33 0,73 -0,15 031 0,1575*
LEP 04-14 vs. TB 03-27 2.61 085 -0.14 -0.37 0,01 044 -0.21 014 0.1411*
BRS Campeiro vs. CHP 04-239-01 2,78 -0.27 -0,02 0.56 -0.71 1,03 -0,09 -0.31 0,3678*
C10-2-4/41 vs. LEC 03-14 3.10 0.11 0.13 0.50 -0.41 103 -0.04 -0.06 0,2220*
C10-2-4/41 vs. CHC 00-92-34 3.09 051 0.27 038 -0,13 037 -0.10 0,03 0.2354*
BRS Campeiro vs. LEP 04-14 3,22 0,02 0,05 -0,04 -0,39 0,73 -0,09 0.20 0,3183*

Fonte: Producéo do proprio autor

NOTAS ! AR - Arquitetura De raizes (angulo de raiz basal); P500 — Peso
de 500 gréos (kg); RDG — Rendimento de Gréos (g); MVA — Massa Verde
de Parte Aérea (g); MVR — Massa Verde de Raiz (g); MSA — Massa Seca
de Parte Aérea (g); MSR — Massa Seca de Raiz (g); NLP — Ndmero de
Legumes/Planta.

*: significativo a 5% de probabilidade de erro.
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As comparagdes foram estabelecidas de acordo com a
significancia da analise de divergéncia genética estimada pelos
coeficientes de dissimilaridade D2 Das 190 comparagoes
especificas entre os tratamentos 158 ou 83% apresentaram
dissimilaridade significativa e dessas 35% tiveram contribuigao
da arquitetura de raizes, com CCP positivo para AR.
Elucidando a possibilidade de selecdo para raizes, como
fizeram Joschua et. al (2013) e Wasson et al. (2005).

Na composicdo de wuma Funcdo Discriminante
Candnica (FDC) os valores dos CCP’s sdo utilizados como
coeficientes multiplicativos dos caracteres mensurados para
discriminacdo das diferencas. No primeiro contraste
estabelecido, com maior valor D?, onde o genétipo TB 03-27
(15) é comparado com LEP 04-14 (5) € obtida a seguinte
funcdo: FDCgxs= 2,61*AR + 0,85*MMS -0,14*RDG -
0,37*MVA + 0,01*MVR + 0,44*MSA - 0,21*MSR +
0,14*NLP. Onde, os valores positivos de CCP para AR e
MMS representam os valores contrastantes das médias (AR =
13 - 39; MMS = 220 - 366). Também foram apresentados
coeficientes positivos para, MSA e NLP, porém, esses indices
ndo sdo considerados com relevancia bioldgica, visto que o
RDG, carater com maior relacdo com esses indices néo
contribuiu para selecdo da combinagdo dos genitores.

O gendtipo TB 03-27 esteve presente em 28 de 56
combinagGes com valores de dissimilaridade significativos e
CCP positivo para AR, apresentando-se como 0 mais
divergente. De fato, os cruzamentos envolvendo feijoes de
grdos grandes, de origem andina, e feijoes de graos médios ou
pequenos, de origem mesoamericana, sdo preconizados quando
é visada a ampliacdo da variabilidade genética (GEPTS, 1998;
SINGH, 2001). No entanto, embora a incorporacdo de
germoplasma andino seja Gtil na promocdo da diversidade
genética, a manutencdo das caracteristicas fenotipicas
necessarias de cada classe de mercado tem sido um desafio,
devido a ligacdo genica e a interacio (MOGHADDAM,
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2014). Dessa maneira, 0s cruzamentos envolvendo gendtipo
TB 03-27 ndo foram recomendados nesse trabalho. Além disso,
os resultados deste trabalho estdo de acordo com Mamidi et al.
(2013), o qual afirma que o pool génico mesoamericano é mais
diversificado em comparacdo ao pool genético andino
permitindo explorar a variacdo dentro do grupo de
domesticacdo.

O melhoramento para variedades comerciais de feijao,
geralmente ocorre dentro de cada classe de mercado, a fim de
manter a suas caracteristicas preferidas como o tamanho,
forma, cor e padréo da semente (MOGHADDAM,
2014). Diversos autores relatam que para 0 Sucesso no
programa de melhoramento suas cultivares devem ser
eficientes em condi¢bes limitantes, mantendo forte
competitividade na aceitacdo comercial e no rendimento em
condicdes favoraveis (STONE et al., 2015). Essa eficiéncia em
situacbes de estresse deve ser apresentada como uma
bonificacdo ao produtor na escolha das constituicbes
genotipicas.

A ocorréncia e o nivel de influéncia dos fatores
ambientais, causadores dos estresses abidticos, Ssdo
imprevisiveis e podem alterar de ano a ano, de regido a regido
(PEREIRA et al., 2016). Portanto, na agricultura
contemporanea, o risco de perdas em condi¢des de estresse
deve ser compensado pelas probabilidades de competitividade
em condicdes climaticas favoraveis, garantindo estabilidade de
producdo (LYNCH, 2015). Assim, de acordo com 0s objetivos
deste trabalho, as combinacGes com altos valores de
dissimilaridade, com valores de CCPs positivos para AR, onde
0S genitores possuam bom desempenho agronémico e
similaridade genética para os demais caracteres devem ser
priorizadas. Buscando aumentar a probabilidade de sucesso na
selecdo de uma nova constituicdo genotipica e reduzir o
tamanho populacional necessario nas avaliacbes de raizes
durante as geracdes segregantes.


http://journal.frontiersin.org/article/10.3389/fpls.2014.00185/full#B45
http://journal.frontiersin.org/article/10.3389/fpls.2014.00185/full#B45

60

As seguintes combinacdes séo elencadas por atenderem
0s requisitos mencionados acima: i) BRS Campeiro vs. LEP
04-14 e ii) BRS Campeiro vs. CHP 04-239-01, com ambos 0s
genitores possuindo graos do tipo preto; e iii) LEC 03-14 vs.
C10-2-4/41 e iv) CHC 00-92-34 vs. C10-2-4/41, onde os
genitores sdo do tipo carioca. Esse fato possibilita um avanco
genético inicial para arquitetura de raizes, ndo necessitando a
busca a priori de alelos favoraveis em genotipos crioulos.
Situacdo essa que tornaria o desenvolvimento de uma cultivar
eficiente e competitiva muito mais dispendioso.

3.5 CONCLUSAO

Os resultados obtidos sédo promissores, pois indicam a
presenca de variabilidade entre as linhagens elite de feij&o.
Esse fato possibilita um avanco genético inicial para
arquitetura de raizes, ndo necessitando a busca a priori de
alelos favoraveis em genotipos crioulos. Situacdo que tornaria
0 desenvolvimento de uma cultivar eficiente muito mais
dispendioso. As seguintes combinacdes hibridas sdo elencadas
como mais promissoras: i) BRS Campeiro vs. LEP 04-14 e ii)
BRS Campeiro vs. CHP 04-239-01, com ambos 0s genitores
possuindo gréos do tipo preto; e iii) LEC 03-14 vs. C10-2-4/41
e iv) CHC 00-92-34 vs. C10-2-4/41, onde os genitores séo do
tipo carioca.
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