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RESUMO

O feijdo comum (Phaseolus vulgaris L.) é uma leguminosa da familia Fabaceae, sendo uma
importante fonte de proteinas e fibras. O tipo crioulo é cultivado principalmente na agricultura
familiar e merecem destaque por possuirem genes de interesse para 0 melhoramento genético.
No estado do Espirito Santo a producdo é predominantemente realizada por meio de
agricultura familiar em propriedades distribuidas em todas as regifes do estado, com
finalidade para subsisténcia e mercados locais. Os acessos de feijoes crioulos sdo adaptados as
condicdes locais e selecionados ao longo de varias geracdes, entretanto ndo sdo
caracterizados. A fim de se identificar potenciais acessos crioulos e comerciais para uso no
melhoramento objetiva-se com este estudo caracterizar por meio de marcadores moleculares
Single Sequence Repeat (SSR), Single Nucleotide Polymorphism (SNPs) e por descritores
agromorfoldgicas a diversidade genética de uma colegdo de feijées crioulos cultivados no
estado do Espirito Santo em comparacdo com cultivares comerciais, obtidas de diversos
programas de melhoramento genético. Inicialmente, 159 acessos de feijdes crioulos foram
colhidos em propriedades rurais e mercado publicos no estado do Espirito Santo e 27
cultivares comerciais foram cedidas da colec¢éo de trabalho do Instituto Capixaba de Pesquisa,
Assisténcia Técnica e Extensdo Rural (Incaper). Esses acessos foram avaliados quanto a
diversidade genética com 13 loci microssatélites. O conteddo de informacdo polimorfica
médio dos SSRs foi 4,46, caracterizando-os como medianamente informativo e a
heterosigosidade esperada (He) média foi de 0,51, sugerindo que 0s acessos possuem ampla
diversidade genética. O namero alélico (A), alelos privados (AP) e raros (AR) foi observado
em maior magnitude nos acessos crioulos (crioulos, He=0,50, A=5, AP=29, AR=30;
comerciais, He=0,42, A=2,92, AP=2, AR=8), demonstrando que 0s acessos crioulos
representam potencialmente um reservatorio de alelos raros e privados em comparagdo com
0s estogues comerciais. A analise da variancia molecular mostrou diversidade genética
significativa e diferenciagdo moderada entre 0s grupos de acessos crioulos e comercias
(9,89%, FST=0,074, P<0,01) e dentro de grupo foi 90,11%, porém ndo significativo. Com o
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UPGMA os acessos foram divididos em 10 grupos principais, dos quais um foi formado por
89% dos acessos (138 crioulos e todos os comerciais), o qual foi subdividido em 28 e foi
possivel discriminar os 50 acessos que representaram um subconjunto de feijdo comum
divergente. Esse acessos foram submetidos a trés experimentos de campo em duas safras nos
anos agricolas de 2017 e 2018, conduzido em blocos ao acaso com trés repeti¢ces. Foram
analisados 12 variaveis morfoagrondmica. A analise multivariada da variancia indicou
diferencas significativas entre os acessos de feijdo comuns avaliadas, sugerindo haver
variabilidade entre acessos. A caracteristica com maior poder discriminatério foi a altura de
plantas variando de 30,89 (Vermelho-132) a 102,29 cm (Pérola-22). Os acessos Verde-111,
Branco-110, Pérola-102, Pretol13-69, Feijdo rainha-18, Branco-05 apresentaram elevados
niveis de produtividade (acima de 3.000 kg.ha™). Pelo UPGMA foram formados seis grupos,
sendo um deles composto por 96,30% dos cultivares comerciais, sugerindo que os crioulos
possuem caracteristicas de interesse, dado que 0s comerciais ja passaram por algum processo
de melhoramento genético. Posteriormente, houve um incremento na colecdo de feijao com
outras amostras colhidas no estado, totalizando 206 acessos crioulos, bem como 47 amostras
de cultivares comerciais fornecidas pela Embrapa Arroz e Feijdo e 12 pelo Incaper. Estas
amostras foram analisadas com 23 SSR, marcados com fluorescéncia e analisados em sistema
de coamplificacdo multiplex em eletroforese capilar e por 251 SNPs. Na colecdo total os
marcadores SSRs permitiram a deteccdo de 272 alelos, com média de 10,74 por locus. Para 0s
SNPs o nimero total de alelos foi 439 com média de dois por locus. Os SSR produziram altos
valores de PIC (0,65) engquanto os SNPs apresentaram valor de PIC menor (0,27). A
diversidade genética média, quantificada pela heterozigosidade esperada foi maior para os
loci SSR (0,678) do que para os SNPs (0,34). O numero ideal de grupos pela anélise do
software STRUCTURE foram dois para ambos marcadores. As Matrizes de dissimilaridade
genética para dados alélicos de SSRs e SNPs foram altamente correlacionadas (r = 0,74;
0,005), portanto, os marcadores foram combinados e analisados para a compreensdo das
relacfes genéticas entre os acesos estudados. A analise de neighbor joining, considerando a
distdncia genética de coincidéncia simples, agrupou os 265 acessos em 17 subgrupos. Este
trabalho revelou ampla divergéncia genética na colegéo de trabalho, o que a torna uma fonte
valiosa para a conservacdo, manejo e posterior utilizacdo dos acessos nos programas de
melhoramento da cultura.

Palavras-chaves: Phaseolus wvulgaris L. Melhoramento genético. Descritores

morfoagrondmicos. Simple Sequence Repeat. Single Nucleotide Polymorphisms.
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ABSTRACT

The common bean (Phaseolus vulgaris L.) is a legume of the Fabaceae family, being an
important source of proteins and fibers. The landrace type is cultivated mainly in family
agriculture and deserve prominence for having genes of interest for breeding. In the state of
Espirito Santo, production is predominantly carried out through family farms in properties
distributed in all regions of the state. The common bean landraces are adapted to local
conditions and selected over several generations, however they are not characterized. In order
to identify potential common bean landrace and commercial for use in breeding, the objective
of this study is to characterize by means of molecular markers SSRs (Single Sequence
Repeat), SNPs (Single Nucleotide Polymorphism) and by agromorphological descriptors the
genetic diversity of a collection of beans grown in the state of Espirito Santo in comparison to
commercial cultivars obtained from several breeding programs. Initially, 159 accessions of
landraces beans were harvested on public farms and public markets in the state of Espirito
Santo and 27 commercial cultivars were transferred from the work collection of the Capixaba
Institute for Research, Technical Assistance and Rural Extension (Incaper). These accessions
were evaluated for genetic diversity with 13 microsatellite loci. The mean polymorphic
information content of the SSRs was 4.46, characterizing them as moderately informative and
the expected heterosygosity (He) was 0.51, suggesting that the accesses have a wide genetic
diversity. The allelic number (A), private (AP) and rare alleles (AR) were observed in greater
magnitude in the bean landraces (landraces, He = 0.50, A =5, AP = 29.30, commercial, He =
0.42, A =292, AP = 2, AR = 8), demonstrating that the common bean landraces potentially
represent a reservoir of rare and private alleles compared to commercial stocks. The analysis
of molecular variance showed significant genetic diversity and moderate differentiation
between the groups of commercial and criollo accesses (9.89%, FST = 0.074, P <0.01) and
within the group was 90.11%, but not significant. The UPGMA divided the accesses into 10
main groups, of which one was formed by 89% of the accesses (138 Indraces and all the

commercial ones), which was subdivided into 28. The UPGMA allowed to discriminate the
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50 accesses that represented a subset of common bean divergent. These accesses were
submitted to three field experiments in two harvests in the agricultural years of 2017 and
2018, conducted in randomized blocks with three replicates. Twelve morphoagronomic
variables were analyzed. The multivariate analysis of the variance indicated significant
differences among the common bean accesses evaluated, suggesting there is variability among
accessions. The characteristic with greater discriminatory power was the height of plants
ranging from 30.89 (Red-132) to 102.29 cm (Pearl-22). The accessions Green-111, White-
110, Pearl-102, Black 13-69, Beans queen-18, White-05 showed high levels of productivity
(above 3,000 kg.ha-1). Six groups were formed by the UPGMA, one of them composed of
96.30% of the commercial cultivars, suggesting that the landraces have characteristics of
interest, since the commercial ones have already undergone some process of genetic
improvement. Later, there was an increase in the bean collection with other samples collected
in the state, totaling 206 landraces accesses, as well as 47 samples of commercial cultivars
provided by Embrapa Rice and Bean and 12 by Incaper. These samples were analyzed with
23 SSR, labeled with fluorescence and analyzed in a multiplex coamplification system in
capillary electrophoresis and by 251 SNPs. In the total collection the SSR markers allowed
the detection of 272 alleles, with an average of 10.74 per locus. For the SNPs the total number
of alleles was 439 with a mean of two per locus. SSR produced high PIC values (0.65) while
SNPs had a lower PIC value (0.27). The mean genetic diversity, quantified by the expected
heterozygosity was higher for the SSR loci (0.678) than for the SNPs (0.34). The ideal
number of groups by the STRUCTURE software analysis were two for both markers. Genetic
dissimilarity matrices for allelic data from SSRs and SNPs were highly correlated (r = 0.74,
0.005), so the markers were combined and analyzed for understanding the genetic
relationships among the studied subjects. The neighbor joining analysis, considering the
simple coincidence genetic distance, grouped the 265 accessions into 17 subgroups. This
work revealed a wide genetic divergence in the work collection, which makes it a valuable
source for the conservation, management and later use of the accesses in crop breeding

programs.

Keywords: Phaseolus vulgaris L. Genetic improvement. Morphoagronomic descriptors.
Simple Sequence Repeat. Single Nucleotide Polymorphisms
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1 INTRODUCAO GERAL

O feijdo comum (Phaseolus vulgares L.) é uma leguminosa de importancia sécio-
econémica utilizada como um alimento basico na populacdo de diversas localidades da
América Latina, Africa e Asia, envolvendo aproximadamente 2 milhdes de produtores
dispersos nos paises, com 64% da producdo praticada pela agricultura familiar (PETRY et al.,
2015, DELFINI et al., 2017). No ano de 2017 o cultivo foi realizado em 124 paises, em mais
de 37 milhdes de hectares, com uma producéo total de cerca de 32 milhdes de toneladas por
ano (FAO 2017). O Brasil se classificou como o terceiro maior produtor de feijdo no mundo
com uma producéo anual de cerca de 3 milhdes de toneladas (FAO, 2017).

A espécie pertence a familia Fabacea, subfamilia Papilionoideae, género Phaseolus
(DEBOUCK, 1993; SANTOS; GAVILANES, 2006). O género € composto por cerca de 70
espécies, todas nativas das Ameéricas, principalmente do México (DELGADO-SALINAS et
al., 2011), das quais cinco sdo amplamente cultivada: P. vulgari, P. dumosus Macfad, P.
coccineus L, P. acutifolius A. Gray e P. lunatus L (ACOSTA-GALLEGOS et al., 2007). A
mais proeminente destas espécies trata-se do feijao comum, cujo cultivo é realizado nas mais
variadas condigdes edafoclimaticas e em diferentes épocas e sistemas de cultivo.

O feijoeiro € uma espécie diploide (2n = 2x = 22) e predominantemente autbgama
(RAMALHO; ABREU, 2006; FONSECA et al., 2010) com taxa de fecundacdo cruzada
aproximadamente de 3%, (RAMALHO; ABREU, 2006). Sua origem ocorreu ha Mesoamérica
(BITOCCHI et al.,, 2012) e a domesticacdo resultou na formacdo de dois pool génico: o
mesoamericanos e andinos (BITOCCHI et al., 2017). Estima-se que a divergéncia entre 0s
pools génicos tenha ocorrido hd ~165.000 anos atras (SCHMUTZ et al., 2014). Genes
relacionados a caracteristicas agronémicas importantes aos programas atuais de
melhoramento, como floracdo, altura da planta e metabolismo de nitrogénio, foram
identificados como estando sob sele¢do durante o processo de domesticacdo (SCHMUTZ et
al., 2014). O pool génico andino ocorre do sul do Peru ao noroeste da Argentina, enquanto o
mesoamericano estende-se da Colémbia até o norte do Meéxico (KWAK et al., 2009). Os
gendtipos do pool génico andino geralmente possuem grdos grandes e faseolina tipo T,
enquanto 0s mesoamericanos apresentam grdos pequenos ou médios e faseolina tipo S
(GEPTS et al. 1986).

O consumo de feijao no Brasil depende principalmente de caracteristicas morfologicas
como cor, formato e tamanho da semente (CARNEIRO et al., 2005). No cenéario nacional o

feijao € caracterizado como uma cultura de pequena a média propriedade, na qual o percentual
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de uso de sementes melhoradas ndo ultrapassa 19% (ABRASEM, 2015), os demais 81% s&o
sementes oriundas de gendtipos locais, selecionadas pelos agricultores ao longo de geracbes
de acordo com as condicdes ambientais e socioecondémicas de cada microrregido
(CORDEIRO; MARCATO, 1994; RODINO et al., 2009). Estas sementes que advém de
safras anteriores, selecionadas pelos agricultores ao longo dos anos, sem passarem pelo
processo de melhoramento genético, séo classificadas como sementes crioulas ou tradicionais
(COELHO et al., 2010). A distribuicdo dessas variedades crioulas e o grande conjunto de
nomes atribuidos contribuem para enriquecer o patriménio varietal de feijdo
(PIERGIOVANNI; LAGHETTI, 1999).

A variabilidade genética é essencial para o sucesso de programas de melhoramento de
todos os caracteres de importancia econdmica (SILVA et al., 2008; CABRAL et al., 2010). O
conhecimento da diversidade genética permite a escolha do genotipo e do método de selecéo
adequado, em funcdo dos recursos disponiveis e da distancia genética entre os gendtipos
(SINGH, 2001). A maior parte dos atuais programas de melhoramento de feijoeiro no Brasil
reconhece a importancia de ampliar a diversidade genética, mantendo a rusticidade existente
nas variedades locais (COELHO et al., 2005; FARIA et al., 2005; RODRIGUES, et al., 2005;
RAMALHO; ABREU, 2006).

No estado do Espirito Santo encontra-se ampla diversidade de genétipos de feijdo que
atende tanto os caracteres morfoldgicos da semente como o0s caracteres agrondémicos
(CABRAL et al.,, 2010; CABRAL et al., 2011). A producdo de feijdo no estado é
predominantemente realizada em pequenas propriedades distribuidas em quase todas as
regides, evidenciando a importancia dos gendtipos crioulos de feijdo como fonte de alimento
e renda para a agricultura familiar.

Os estoques locais de sementes existentes em propriedades familiares representam um
valor genético precioso para a manutencao da biodiversidade e seguranca alimentar tanto das
populagdes locais tradicionais, quanto de toda sociedade brasileira, que tem o feijdo como um
dos principais componentes da dieta (COPACHESKI, 2013). O cultivo desses gendtipos
proporciona a conservacdo dos recursos genéticos do feijdo, e existe a possibilidade desta
diversidade genética ser utilizada em programas de melhoramento, desde que detalhadamente
caracterizadas para caracteres de interesse agronémicos (COELHO et al., 2007; PEREIRA et
al., 2009; CABRAL et al., 2011), qualidade tecnolégica (COELHO et al., 2007), nutricionais
(PEREIRA et al., 2011) e moleculares (MADAKBAS et al., 2016).

Vaérias técnicas envolvendo a analise de marcadores morfoldgicos e moleculares

podem ser utilizadas para identificar e analisar materiais colhidos com o intuito de
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caracterizar, discriminar e armazenar sementes em bancos de germoplasmas.

A diversidade genética em nivel molecular pode ser caracterizada por meio de
marcadores moleculares microssatélites (Simple Sequence Repeats), indicados por serem
estaveis, amplamente distribuidos pelo genoma codominante e por possuirem alta capacidade
de detectar polimorfismos (BHARGAVA; FUENTES, 2010). A diversidade genética de
feijdo comum tem sido avalidada em estudos com marcadores moleculares microssatélites
verificando-se a existéncia de ampla diversidade genética em germoplasma de feijdo (BURLE
et al., 2011; MULLER et al., 2015; PERSEGUINI et al., 2015). Os marcadores SNPs (Single
Nucleotide Polymorphisms) possuem como caracteristicas sua estabilidade, alta frequéncia no
gendéma e facilidade de automatizagdo (MARTIN et al., 2010). No feijoeiro, 0s marcadores
SNPs tém sido amplamente utilizado para analises de diversidade e estrutura genética
(MULLER et al., 2015; VALDISSIER et al., 2016).

As estimativas com base na morfologia podem ser mais influenciadas por fatores
ambientais e o controle poligénico de varias caracteristicas morfolégicas ainda sao
desconhecidos (SHEHZAD et al.,, 2009; LAST et al., 2014). Entretanto, os caracteres
morfologicos sdo muito importantes na avaliacdo de acessos, principalmente por refletirem o
seu real potencial produtivo e a possibilidade de sua utilizacdo de forma direta no
melhoramento genético (VIEIRA et al., 2008), além de representarem os principais caracteres
de interesse econdmico.

Objetivou-se com este trabalho analisar o potencial dos recursos genéticos dos feijoes
cultivados no estado do Espirito Santo, predominantemente de cultivo de base familiar, bem
como comparé-los a cultivares comerciais de distintos programas de melhoramento do Brasil

por meio de marcadores SSR, SNPs e caracteres morfoldgicos.
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2 OBJETIVOS

2.1 Objetivo geral

Anélise da diversidade genética de feijoes crioulos cultivado no estado do Espirito Santo em
niveis molecular e morfoagronémico comparando-os a cultivares comerciais, visando a
caracterizacdo inicial e formacdo de uma colecdo de trabalho que represente a diversidade

local e indique geno6tipos com potenciais uso no melhoramento e conservacao.

2.2 Objetivos Especificos

e Analisar a diversidade genética de feijdes crioulos e comerciais cultivados no estado do
Espirito Santo através de marcadores microssatélites;

e Caracterizar poi variaveis morfoagronémicas os acessos de feijées crioulos e comerciais
que apresentam divergéncia com base na distancia genética revelada por marcadores
microssateélites;

e Analisar a diversidade genética de feijdes crioulos e comerciais por marcadores SNPs;

e Comparar marcadores microssatélites e SNPs quanto a caracterizacdo da estrutura e
diversidade genética;

e Auvaliar o potencial da colecdo de trabalho como recurso genético.
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CAPITULDO I - Caracterizacio de feijao crioulo e comercias, cultivados no estado do

Espirito Santo, utilizando marcadores microssatélites e variaveis morfoagronémica

Resumo. O feijdo comum (Phaseolus vulgaris L., Fabaceae) é uma das leguminosas mais
importantes do género Phaseolus, sendo o tipo crioulo 0 mais cultivado na agricultura
familiar e de interesse ao melhoramento genético, como recurso genético. Objetivou-se com
esse estudo a caracterizacdo de feijdes crioulos, por marcadores SSR e variaveis
morfoagrondmicas, bem como compara-los a cultivares comerciais. No total 185 acessos (158
crioulos e 27 comerciais) foram avaliados por SSR e posteriormente 50 acessos (37 crioulo e
13 cultivares comerciais) foram avaliados por 12 varidveis morfoagrondmicas. Trés
experimentos foram conduzidos em campo em blocos casualizados com trés repeticGes dos
quais um em Alegre, ES (2017) e dois em Mimoso do Sul, ES (2017/2018). Os estimadores
de diversidade genética heterozigosidade esperada, nimero alélico, alelos privados e raros,
apresentaram maior magnitude nos acessos crioulos, indicando o potencial destes acessos
como um reservatorio de alelos raros e privados em comparagao com 0s estoques comerciais.
Dez grupos foram observados na andlise de agrupamento, dos quais um grupo apresentou
89% dos acessos (138 crioulos e todos os comerciais). Em relacdo a caracterizacao
morfoagrondmica os acessos Verde-111, Branco-110, Pérola-102, Preto13-69, Feijdo rainha-
18, Branco-05 apresentaram elevados niveis de produtividade (acima de 3.000 kg.ha™) e seis
grupos foram formados, dos quais um composto por 56,10% acessos crioulos e 96,3% dos
cultivares comerciais. A maioria dos acessos crioulos e cultivares comerciais alocaram-se em
um mesmo grupo, sugerindo que os crioulos possuem caracteristicas de interesse, dado que 0s
comerciais jad passaram por algum processo de melhoramento genético. A variabilidade
detectada nos crioulos é de importancia na estratégica, dada a selecdo realizada pelos
agricultores para materiais adaptados as suas condicdes locais. Dessa forma, é indicado o
desenvolvimento de politicas para apoiar a conservacdo do feijoeiro em propriedades rurais

como medida para preservar a diversidade.

Palavras-chave: Melhoramento genético. Phaseolus vulgaris L. Simple Sequence Repeat.

Recursos Genéticos. Variabilidade. Analises multivariadas.
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CHAPTER I - Characterization of common bean landraces and commercial grown in
the state of Espirito Santo using microsatellite markers and morpho agronomic

variables

Abstract. The common bean (Phaseolus vulgaris L., Fabaceae) is one of the most important
legumes of the genus Phaseolus, being the common bean landrace most cultivated in family
agriculture and are worthy of mention because they have genes of interest for breeding. In this
context, the objective of this study was the characterization by SSR markers and
morphoagronomic variables of beans landraces comparing them with commercial cultivars. A
total of 13 SSRs were evaluated in 185 accessions (158 landraces and 27 commercial ones)
and of these 50 accessions (37 landraces and 13 commercial cultivars) were evaluated by 12
morphoagronomic variables, conducted in three randomized blocks with three replicates, one
in Alegre , ES (2017) and two in Mimoso of Sul, ES (2017/2018). The mean polymorphic
information content of SSRs was 4.46, characterizing them as moderately informative. The
expected heterozygosity (He), allele number (A), private (AP) and rare (RA) alleles was
observed in greater magnitude in the landraces accesses (landraces, He = 0.50, A =5, AP =
29, 30, commercial, He = 0.42, A = 2.92, AP = 2, AR = 8), demonstrating that landraces
accesses potentially represent a reservoir of rare and private alleles compared to commercial
stocks. The UPGMA divided the accesses into 10 main groups, of which the tenth group was
formed by 89% of accesses (138 landraces and all commercials). In relation to the
morphoagronomic characterization, the accessions Green-111, White-110, Pearl-102, Black
13-69, Bean queinha-18, White-05 presented high levels of productivity (above 3,000 kg.ha-
1) and can be incorporated to crop improvement programs or suggested to farmers. For the
UPGMA, six groups were formed, the one composed of 96.30% of the commercial cultivars.
Most of the landrace accesses and commercial cultivars were placed in the same group,
suggesting that the landraces have characteristics of interest, since the commercials have
already undergone some process of genetic improvement. The variability among the criollos
is of fundamental importance in the strategy of survival of the farmers, as they select the
materials adapted to their local conditions. Thus, the development of policies to support the
conservation of common bean in rural properties is indicated as a measure to preserve

diversity.

Keywords: Genetic improvement. Phaseolus vulgaris L. Simple Sequence Repeat. Genetic

Resources. Variability. Multivariate analyzes.
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1 INTRODUCAO

O feijdo comum (Phaseolus vulgaris: Fabaceae) ¢ uma leguminosa de grande
importancia socioecondmica em diversos paises da América Latina, Africa e Asia, nos quais é
consumido como alimento bésico por grande parte da populacdo (AKIBODE; MAREDIA
2011; BEEBE, 2012). O Brasil destaca-se como o terceiro maior produtor, com producdo de
~2,6 milhdes de toneladas (FAO, 2017). O feijdo comum ¢é cultivado na maioria dos estados
brasileiros, nas mais variadas condicGes edafoclimaticas e em diferentes épocas e sistemas de
cultivo. Constitui-se numa fonte importante de proteina, fibra alimentar e carboidratos
complexos, especialmente para os grupos de baixa renda (CASTRO-ROSAS et al., 2015;
SANTIAGO-RAMOS et al., 2018).

A espécie é predominantemente autbgama com taxas de fecundacéo cruzada de menos
de 5% (GRAHAM; RANALLI, 1997). Possui genoma diploide com 11 cromossomos (2n =
2x = 22) e tamanho estimado de ~587 Mpb (BENNETT; LEITCH 1995, SCHMUTZ et al.,
2014). Originou-se na Mesoameérica (BITOCCHI et al., 2012) e em seguida passou por dois
eventos de domesticacdo independentes dando origem aos principais reservatorios génicos da
espécie, o pool génico mesoamericano e andino (GEPTS et al., 1986; BITOCCHI et al.,
2013). As variedades sdo bem definidas dentro de cada pool génico devido a uma divergéncia
com ocorréncia estimada ha ~165.000 anos (SCHMUTZ et al., 2014). Os gendtipos do pool
génico andino geralmente possuem grdaos grandes, enquanto 0 mesoamericano apresentam
grdos pequenos ou médios (EVANS 1973; 1980).

Durante milénios de anos o melhoramento de plantas foi realizado por agricultores de
forma empirica o que levou a formacdo de estoques locais de semente, ou seja, feijoes
crioulos. As variedades crioulas de feijdo do Brasil sdo extremamente diversas devido a
diferentes ambientes, multiplos sistemas de producdo e preferéncias do agricultor
(BERTOLDO et al., 2014). O Brasil é considerado um centro secundario de diversificacdo
devido ao sucesso do cultivo de feijdo no pais (BURLE et al., 2010). No cenario nacional, o
feijao é caracterizado pela agricultura familiar, e o percentual de uso de sementes melhoradas
ndo ultrapassa 19% (ABRASEM, 2015). Sendo portanto considerada uma alternativa
econémica com potencial de expansao, visto que em 99,08% das fazendas séo plantados cerca
de 50 hectares com feijdo, em 0,77% sdo plantados de 50 a 200 hectares e em 0,15% sao
plantados com mais de 200 hectares (SILVA; WANDER, 2013).

No Espirito Santo a producdo de feijdo é relevante, sendo 80% dos municipios

dependentes das atividades agricolas com destaque a agricultura familiar, o que propicia a
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ocorréncia de gendtipos crioulos. Esse aspecto € importante, considerando que os crioulos
podem ser um reservatério de diversidade genética e rusticidade (BURLE et al., 2010),
contribuindo para enriquecer o patriménio varietal. Estudos tém identificado maior
diversidade dentro do grupo de acessos crioulos do que nos cultivares comerciais, enfatizando
a importancia de tais variedades como fontes de variagdo genética para a cultura (MACIEL et
al., 2003; PERSEGUINI et al., 2016; CARIAS et al., 2018).

Os feijbes crioulos podem apresentar tolerancia a estresses bioticos e abidticos e ser
portadores de genes relacionados a varios atributos de qualidade, representando um valor
genético precioso para a manutencdo da seguranga alimentar e biodiversidade, e sua
preservacdo e avaliacdo sdo indispensaveis nos programas de melhoramento genético da
cultura (NEGRI et al., 2009, SIFRES et al., 2011). Além disso, alguns acessos tém atributos
especificos (tamanho, cor e forma de grdos) desejados pelos consumidores que algumas vezes
pagam mais por esses produtos (NEGRI; TOSTI, 2002; MUREKEZI et al., 2017).

A diversidade genética de crioulos torna-os um valioso recurso, pois esses podem ser
potenciais genitores para orientacdo de cruzamentos e desenvolvimento de novos cultivares.
Para identificacdo e estimacdo, varios métodos podem ser utilizados, incluindo marcadores
moleculares e varidveis morfoagrondbmicas. A combinacdo de dados moleculares e
morfolégicos pode ser mais objetiva e precisa para avaliar da variagdo genética, o que tem
sido relatado em inimeros estudos (TURCHETTO et al., 2014; DELFINO et al., 2017).

Os marcadores moleculares baseados em DNA fornecem uma boa estimativa da
diversidade genética, uma vez que sdo quase ilimitados em nimero e ndo sdo influenciados
pelo ambiente (NAGHAVI et al., 2009; AMBADE et al 2015). A descoberta e 0 uso de
marcadores moleculares oferecem grande oportunidade para entender e identificar material
genético diversificado em espécies agricolas (KAPOOR; CHOUDHARY, 2017). Entre os
marcadores moleculares 0s microssatélites apresentam elevado grau de polimorfismo,
estabilidade, facilidade de manuseio, rapidez e reprodutibilidade (ELLEGREN, 2004,
KUMAR et al., 2009; VIEIRA, 2016). Também sdo usados com sucesso em feijdo para
determinar a diversidade genética e estrutura populacional, o que revelou ampla variabilidade
e confirmou a existéncia de variedades dentro de cada pool génico (BLAIR et al., 2009;
KWAK et al., 2009; BECERRA; COLS, 2010; GIOIA, et al., 2019).

Os marcadores morfoagrondmicos séo cruciais durante o pré e p6s-melhoramento nos
estudos de variagdo genética em feijado comum (CABRAL et al, 2011, OSEI et al. 2014, OKII
et al., 2017, CARIAS et al, 2018, NGEZAHAYO et al 2019, SINKOVII et al., 2019), uma

vez que sdo utilizados como ferramentas para a analise indireta da diversidade genética,
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refletindo o real potencial produtivo da planta, possibilitando seu uso de forma direta no
melhoramento (VIEIRA et al., 2008).

Nessa perspectiva, objetivou-se com este trabalho caracterizar uma colecdo de trabalho
por meio de marcadores moleculares microssatélites e morfoagronémicos de acessos crioulos
de feijdo cultivados no Espirito Santo e compara-los a genétipos comerciais oriundos de
diferentes programas de melhoramento.

2 MATERIAL E METODOS

2.1 Material vegetal

Trezentos e cinquenta e cinco acessos de Phaseolus spp. pertencentes a colecdo de
trabalho do grupo de pesquisa Biometria e Melhoramento da Universidade Federal do Espirito
Santo (UFES) foram obtidos a partir de uma pesquisa de base nos anos de 2016 e 2017. Dos
quais 46 sao cultivares comerciais que foram cedidos pelo Instituto Capixaba de Pesquisa,
Assisténcia Técnica e Extensdo Rural (Incaper), e 47 pela Empresa Brasileira de Pesquisa
Agropecuaria (Embrapa) e os demais (262) foram acessos crioulos colhidos em propriedades
rurais, mercados locais e feiras publicas por meio de visitas técnicas dos membros do grupo
de pesquisa da Ufes e Incaper.

Do total de acessos, 185 compuseram esse trabalho e tiveram como critério de selecéo:
1) espécie P. vulgaris L.; 2) viabilidade das sementes; e 3) representatividade dos principais
tipos comerciais (preto, vermelho e carioca). Estes incluem 27 cultivares comerciais que
procedem de linhas de programas de melhoramento genético brasileiros incluindo: 23
cultivares da Embrapa Arroz e Feijdo (Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuéria - Arroz e
Feijao); um do IAPAR (Instituto Agronémico do Parand); e trés do Incaper. Os demais 158
acessos sdo crioulos, dos quais 91 possuem informacdo de local de cultivo e os demais
oriundos de coletas anteriores no estado do Espirito Santo que ndo tiveram a identificacdo do

municipio de origem (Apéndice 1, Figura 1).
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Figura 1. Municipios do estado do Espirito Santo onde foram colhidos 91 acessos de feijdo
crioulo. Alegre (42 acessos); Cachoeiro de Itapemirim (1), Domingos Martins (7), Guacgui
(16), Ibitirama (2), Irupi (5), Muniz Freire (4), Santa Angélica (3), Santa Tereza (4), Venda
Nova (2), Vila Velha (2), Vitoria (3).

A diversidade genética por meio de marcadores microssatélites foi avaliada nos 185
acessos. Posteriormente ap6s a analise da variabilidade genética existente, 50 acessos foram
selecionados para a caracterizagdo morfoagrondmica. Os 50 acessos foram selecionados de
acordo com: 1) representatividade de um subconjunto de feijées comum altamente variaveis;
2) qualidades organolépticas no mercado regional; 3) ser amplamente cultivadas pelos
agricultores nas principais areas de cultivo; e 4) quantidade de sementes suficientes para
serem submetidos a experimento em campo (Tabela 1).
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Tabela 1. Feijoes selecionados para caracterizagdo morfoagronémica em experimentos de campo.
Nome, grupo comercial, municipios de coleta, peso de 100 gréos e habito de crescimento dos acessos
de feijdo comum, colhidos e cultivados no estado do Espirito Santo.

Grupo Municipios de Habito de
Nome comercial coleta P100 crescimento****
Feijéo crioulo
Amarelo-133 Bolinha Linhagem 29,21 Determinado
Amendoim-14 Rajado Guacui 34,82%** Determinado
Amendoim-42 Vermelho *k 34,47*** Indeterminado
Bege-135 Jalo Santa Teresa 38,28*** Indeterminado
Bico de ouro-12 Vermelho Muniz Freire 23,85 Indeterminado
Bico de Ouro-120 Vermelho Guacui 25,55 Indeterminado
Bico de Ouro-128 Vermelho Irupi 22,03 Indeterminado
Branco-110 Branco Domingos Martins  30,80*** Indeterminado
Branco-5 Branco Vitéria 58,28*** Indeterminado
Carioca Vermelho-168 outro* Alegre 19,00 Indeterminado
Carioca-105 Carioca Domingos Martins 26,97 Indeterminado
Enxofre-13 outro* Muniz Freire 17,47 Indeterminado
Feijao 04-149 outro* *x 21,61 Determinado
Feijdo rainha-18 Rajado *x 29,49 Indeterminado
Feijao Verde-26 outro* Alegre 32,38*** Indeterminado
Manteiga bege claro-3 Jalo Vitoria 46,30*** Determinado
Marrom-112 Mulatinho Santa Angélica 22,52 Indeterminado
N° 10 Quadrado-156 Vermelho *x 27,56 Indeterminado
Ouro Vermelho-117 Vermelho *x 23,71 Indeterminado
Palhacinho-1 outro* Vila Velha 35,58*** Determinado
Preto 13 (09)-69 Preto ** 20,49 Determinado
Preto-104 Preto Domingos Martins ~ 32,87*** Determinado
Preto-118 Preto Venda Nova 19,17 Indeterminado
Preto-4 Preto Vitéria 19,27 Indeterminado
Vagem riscada-10 Preto Muniz Freire 17,20 Indeterminado
Vagem riscada-11 Preto Muniz Freire 18,73 Determinado
Vagem riscada-172 Preto Alegre 18,17 Indeterminado
Vagem riscada-8 Preto Alegre 16,37 Indeterminado
Vagem riscada-92 Preto Alegre 24,82 Indeterminado
Verde 02-68 outro* ** 23,11 Indeterminado
Verde Cristo Rei 01-81 outro* ** 28,52 Determinado
Verde-109 outro* Guacui 30,77*** Determinado
Verde-111 outro* Santa Angélica 38,21*** Indeterminado
Verde-114 outro* ** 24,09 Indeterminado
Vermelho-132 Vermelho Santa Teresa 34,78*** Determinado
Vermelho-174 Vermelho Alegre 24,43 Indeterminado
Vermelho-19 Vermelho IGna 19,17 Indeterminado
Vermelho-9 Vermelho Alegre 20,85 Determinado
Cultivares comerciais
BRS Esplendor-30 Preto Cultivar 18,92 Indeterminado
BRS Estilo-24 Carioca Cultivar 27,86 Indeterminado
BRS Notavel-23 Carioca Cultivar 22,15 Indeterminado
CNFC 15462-21 Carioca Linhagem 21,28 Indeterminado
CNFC 15625-20 Carioca Linhagem 27,10 Indeterminado
CNFP 15304-32 Preto Linhagem 25,45 Indeterminado
IPR Colibri-25 Carioca Cultivar 25,99 Indeterminado
IPR Uirapuru-89 Preto Cultivar 24,90 Indeterminado
Notavel-150 Carioca Cultivar 21,77 Indeterminado
Pérola-22 Carioca Cultivar 25,54 Indeterminado
Emcapa 404 Serrano-180 Preto Cultivar 19,61 Indeterminado
Supremo-181 Preto Cultivar 25,50 Indeterminado

* tipo comercial ndo identificado; ** sem identificacdo do municipio de coleta; *** peso de 100 grdos
> 30g; **** Habito de crescimento foi determinado de acordo com as orientagbes do Centro
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Internacional de Agricultura Tropical (CIAT).

2.3 Diversidade genética por marcadores microssatélites

Sementes de cada gendtipo foram submetidas a germinacdo em areia, visando a
obtencdo de tecidos foliares para a extracdo de DNA gendmico. A extracdo do DNA foi feita
em uma planta individual de cada acesso conforme o método CTAB (Brometo de cetil-
trimetil amoénio) (DOYLE; DOYLE, 1990). As concentracOes e integridade do DNA foram
estimadas com o uso de espectrofotémetro Nanodrop™ 2000 (Thermo Scientific).

Um conjunto de 39 pares de primers microssatelites foram selecionados por
representarem loci com alto conteudo de informagdo polimérfica (PIC) e distribuigdo no
genoma (BENCHIMOL et al., 2007; GAITAN-SOLIS et al., 2002; HANAI et al., 2007;
GARCIA et al., 2011). Estes foram testados em 10 acessos de feijdo, dos quais 13 marcadores
apresentaram uma boa consisténcia de amplificacdo e polimorfismo, os quais foram utilizados
nos demais acessos. Dos 13 marcadores, seis foram gendmicos (GAITAN-SOLIS et al., 2002;
BENCHIMOL et al., 2007) e sete foram derivados de regides expressas de EST (HANAI et
al., 2007; GARCIA et al., 2011) (Tabela 2).
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Tabela 2. Informacdes dos 13 loci microssatélites utilizados.

Cddigo Sequéncias dos paresde primers Motivo Tm TP GL Referéncia
Genbmico

SRIACE T T AA (AG)5 Tochdow:60°56 240 2 1
SSRHACIO Eéﬁ?@%@é@:f&f&fgfe (A7 Tochdow.60°56 262 4 1
SSRIACZ2 L (TAB(GAD 60°C 128 8 1
SSRIAC54 E(é}ic'éé’%#é’é/l%bgﬁ?%ie (ACJSCAAA (TA)C (AT 62°C 15 10 1
e oo moo s
s L cmenemenenen e m 1 3
SSREST

M L GTOGAAGTOOAGTG (cTme @0 | -3
- o « owo
o FT - oo om-
PVESTO - O e o (TAB 62°C 188 2 4
PVESTO17 ;&gﬁgggﬂg}cﬂgﬁ(; (TCTe (T8 Tochdow.60°56 198 10 4
PYESTOB (A A ACOACAGTAGGAALC S @0 3 8 4

GL: grupo de ligacio; TA: temperatura de alinhamento; TP: tamanho alélico (pb); 1: BENCHIMOL et al., 2007; 2: GAITAN-SOLIS et al., 2002;
3: HANAl et al., 2007; 4. GARCIA et al., 2011.
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As reagdes de PCR foram feitas com um volume final de 15 pl contendo 50 ng de
DNA gendmico, 1X tampé&o (10 Phoneutria ® - 500 mM KCI, 100 mM Tris-HCI pH 8,4, 1%
Triton X-100) 0,15 uM de Primer (Invitrogem ®), 1,5 mM de MgCl, (Phoneutria ®), 0,15U
de Taq DNA polimerase (Phoneutria®) 0,25 mM de DNTP (Invitrogem ®). As amplificacGes
ocorreram em termociclador Veriti™ 96-Well Thermal Cycler (Thermo Scientific®) sob as
sequintes condicbes: 94 °C por 4 min; 30 ciclos de 94 °C por 0,45 min, temperatura de
anelamento (Tabela 2) por 1 min, 72 °C por 1 min; e 72 °C por 8 min. Os produtos de
amplificacdo foram separados por eletroforese em géis de poliacrilamida a 10%. Como padréo
utilizou-se o marcador de peso molecular de 100 pb (Kasvi, K9-100 L). Apoés a eletroforese
os géis foram corados com GelRed® Nucleic Acid Gel Stain - Biotium (1,33X) e visualizados
por sistema de fotodocumentacdo (BioRad Gel Doc™ EZ Imager). As imagens foram
processadas e as bandas foram analisadas com o software Image Lab 6.0 (Bio-Rad

Laboratories Inc.) para estimacdo do tamanho dos fragmentos dos produtos de PCR.

2.4 Caracterizacdo morfoagronémica

Um experimento foi realizado na Area Experimental do Centro de Ciéncias Agrarias e
Engenharias da Universidade Federal do Espirito Santo no municipio de Alegre, ES (latitude
de 20°45°S e longitude 41°31'W e 138 metros de altitude) (semeadura em margo de 2017 e
colheita em junho de 2017) e dois em area particular no municipio de Mimoso do Sul, ES
(latitude de 21°01'S e longitude 41°17'W e 250 metros de altitude) (semeadura em abril e
setembro de 2017 e colheita julho de 2017 e janeiro de 2018, respectivamente).

Os meses compreendidos na realizagdo do trabalho foram caracterizados por uma
estacdo com chuvas abaixo do normal esperado e ainda com ma distribuicdo espacial, em que
a distribuicdo espaco-temporal da precipitacdo foi irregular, acarretando num regime
pluviométrico de baixa qualidade (INCAPER, 2017a; 2017b; 2018).

O delineamento utilizado foi 0 em blocos casualizados com trés repetigdes e parcelas
compostas de quatro linhas de 1,2 m de comprimento, 0,5 m entre fileiras e 10 sementes por
metro linear, com &rea Gtil de 2,4 m?. Foram consideradas como bordadura, a primeira e a
ultima linha e a primeira e Gltima planta de cada linha central por parcela. A parcela util foi
constituida por 10 plantas ao acaso. Os tratos culturais foram realizados de acordo com as
recomendacdes para a cultura (VIEIRA et al., 2006; CARNEIRO et al., 2015).

Os acessos foram avaliados com 12 descritores morfoagrondmicos pos-colheita,

selecionados de acordo com a lista de descritores minimos para a cultura do feijdo na



33

Inscricdo no Registro Nacional de Cultivares (RNC) preconizada no Decreto no 2.366 de 5 de
novembro de 1997 (BRASIL, 1997), também com base na literatura (COLLICCHIO et al.,
1997; NIETSCHE, 2000), tendo com enfoque a qualidade tecnolégica, manejo e producéo,
bem como informacdes obtidas por meio de questionarios respondidos pelos produtores no
momento da coleta dos acessos. As caracteristicas avaliadas foram: didmetro do caule
(DIAM), obtido em mm com avaliacdo realizada a 2cm do solo com paquimetro digital; altura
da planta (ALT), determinada em cm pela distancia entre o colo e a ultima folha
completamente expandida; nimero de nds a colheita (NN), nimero de racemos (NR) e
namero de racemos produtivos (NRP), avaliados pela média de 10 plantas desde a base até a
primeira inflorescéncia; altura da primeira vagem (APV), mensurada em cm com base na
distancia entre o colo e a insercdo da primeira vagem; nimero de vagens por planta (NVP),
numero de l6culos por planta (NLP) e numero de sementes por planta (NSP), média aferido
em cada uma das 10 plantas a densidade de cultura; massa de graos por planta (MG), em g
planta’ determinado pela média do peso das sementes de 10 plantas utilizando balanca de
precisdo; peso em gramas de 100 grdos (P100), avaliado em g de 100 sementes até a segunda
casa decimal & umidade de 12-14%; rendimento de grdos (RG) estimada em kg ha™
utilizando o peso total de sementes das 10 plantas x 10 (nUmero de plantas avaliadas) / area
atil, transformando para kg.ha™.

2.5 Analise dos dados moleculares

A diversidade genética foi mensurada pelos parametros: namero médio de alelos por
loci (Al/loci); heterozigosidade esperada (He); heterozigosidade observada (Ho); alelos
privados (AP) e alelos raros (AR) pelo software GENES (CRUZ et al., 2013).

indice de fixacdo de Wright (F) foi calculado de acordo com a formula:

Onde, H. é a frequéncia de heterozigotos numa populacdo sujeita ao acasalamento
entre aparentados e H, é a frequéncia de heterozigotos numa populacao sujeita ao equilibrio
de Hardy-Weinberg (dada por 2pg, quando se considera apenas dois alelos por loci).

O conteudo de informacédo polimdrfica (PIC) foi calculado de acordo com a formula:
— 2
PIC=1-— Z P
j

Onde, pij é a frequéncia do alelo p do loco i, no primer j.
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A matriz de Dissimilaridade foi estimada pelo indice de dissimilaridade de
correspondéncia simples com 1.000 interagbes bootstrap, implementada no programa
DARwin 5.0 (PERRIER; JACQUEMOUD-COLLET, 2006) de acordo com:

d.=1--)
Yy L T

onde: dij: dissimilaridade entre as unidades i e j; L: nUmero de loci; ml: nUmero de
alelos correspondentes para locus I; e m: ploidia.

Os acessos entdo foram agrupados hierarquicamente com o método Unweighted Pair-
Group Method With Arithmetic Means (UPGMA) e o ponto de corte foi determina pelo
método proposto por Mojema (1977). Além disso, foi realizado uma analise de coordenadas
principais (PCoA) pelo sofware GenAlEx 6.5 (PEAKALL; SMOUSE, 2007).

Uma anélise de agrupamento Bayesiano foi realizada no software STRUCTURE 2.3.4.
(PRITCHARD et al., 2000), sem nenhuma informacdo de grupos a priori. O conjunto do
nimero de corridas foi executado com um burnin de 500.000 interacGes, seguindo por
1.000.000 iteracbes MCMC (Monte Carlo Markov Chain), com 10 simula¢6es independentes.
Os valores de K testados variaram de 1 a 10. Para encontrar o melhor K foi usado o método
AK de Evanno et al. (2005), implementado no STRUCTURE HAVESTER (EAR;
VONHOLDT, 2011).

2.6 Analises dos dados morfoagrondémicos

Os dados obtidos foram submetidos a analise multivariada da variancia (MANOVA)
com teste de aleatorizacdo utilizando 10.000 permutag6es, considerando o < 0,05. Esta analise
fornece resultados da analise conjunta de todas as variaveis utilizadas e € baseada na soma de
quadrados, onde o critério do teste é a dissimilaridade da soma de quadrados entre grupos
(PILLAR; ORLOCI, 1996).

Posteriormente, foi estimada a matriz de coeficientes de correlacdo linear de Pearson
(r) entre as caracteristicas analisadas, e a significancia foi verificada pelo teste t de Student em
nivel de 5% de probabilidade. Também foi realizada um analise de multicolinearidade e a
importancia relativa das variaveis quantitativas (S.J) foi analisada pelo método de Singh
(1981). Estas analises foram realizadas pelos software GENES (CRUZ et al., 2013).

Os dados morfoagrondmicos foram submetidos a analises multivariadas, considerando

a média das cultivares nos trés ambientes. A distancia generalizada de Mahalanobis (D?) foi
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obtida a partir das matrizes de variancias e covariancias residuais. Em seguida, foi realizada
uma andlise de agrupamento hierarquico UPGMA e os grupos foram definidos pelo método
ndo hierarquico k-means (MACQUEEN, 1967). Estas analises foram realizadas pelo software
R (TEAM, 2018).

Uma analise de componentes principais (PCA) foi realizada com o objetivo de
verificar a relacdo entre varidveis e amostras e agrupa-las. Foram considerados o0s
componentes principais cujo somatorio de suas variancias representasse pelo menos 80% da
variancia acumulada, e deu-se maior atencdo ao componente com maior influéncia da nota
sensorial. A partir dos dois principais componentes, construiu-se um gréafico biplot para
observar o agrupamento das amostras e das variaveis e o desempenho delas uma em relacéo

as outras e principalmente a nota sensorial.

3 RESULTADOS

3.1 Diversidade genética por marcadores microssatélites

Os marcadores utilizados foram informativos nas amostras estudadas. O ndmero
médio de alelos por locus SSR gendmico foi de 4,5, variando de 3 a 6 alelos, e para EST-
SSRs, foi de 5,71 variando de 5 a 8 alelos. O maior nimero de alelos por loci (8) e PIC (0,77)
foram observado no loci EST-SSR PvM30 e o0 menor para o genémico SSR-IAC54 (A/loci =
3ePIC0,11). Embora a H, média tenha sido maior para SSR-EST (0,54), comparada com 0s
SSR gendmico (0,46), o mesmo néo foi observado para H, (EST-SSR = 0,01; SSR genémico
= 0,03). O baixo valor de H, indica excesso de homozigotos, o que é confirmado pelo f que
foi positivo e maior que 0,8 (Tabela 3)

De acordo com os indices de diversidade avaliados, a He e H, nos cultivares
comerciais foram 0,42 e 0,02 e nos acessos crioulos 0,50 e 0,02. Foram encontrados dois
alelos privados nos feijdes comerciais e 29 nos crioulos. Em relagdo aos alelos raros, ou seja,
com frequéncia abaixo de 0,05% foram encontrados oito nos feijées comerciais e 30 nos

crioulos (Tabela 4).
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Tabela 3. Comparacdo de SSR genémico e SSR-EST de 13 loci de microssatélites

investigados em 185 acessos de feijao comum.

Loci Alloci H. Ho F PIC
SSR-IAC04 5 0.53 0,04 0,92 0.43
SSR-IACI0 6 0.66 0.11 0.83 0.61
SSR-IAC22 3 0.53 0,00 1,00 0.45
Gendmico SSR-IAC54 3 0.12 0,00 1,00 0.11
BM212 4 0,49 0,00 1,00 0.44
BM213 6 0.45 0,00 1,00 0,40
Média 45 0,46 0,03 0,96 0,41
PVMO2 5 0.53 0,04 0,93 0,49
PVMO3 7 0.41 0,00 1,00 0,39
PVM30 8 0.80 0,00 1,00 0,77
PVESTO008 5 0.70 0,00 1,00 0.65
EST-S5R PVEST017 5 0.44 0,01 0,99 0,38
PVEST030 5 0.68 0,01 0,99 0.61
PVEST098 5 0.25 0,01 0,98 0.24
Média 5,71 0,54 0,01 0,98 0,50
Médiatotal 515 0,51 0,02 0,97 0.46

Alloci: NOmero médio de alelos por loci; He: heterozigosidade esperada; Ho:
heterozigosidade observada; f: indice de fixacdo e PIC: conteddo de informac&o polimérfica.

Tabela 4. Andlise descritiva de 13 loci de microssatélites avaliados em 185 acessos de feijao

comum dos grupos comerciais e crioulos.

Grupo N Alloci He Ho F PIC AP AR
Comercial 27 2,92 0,42 0,02 0,95 0,37 2 8
Crioulo 158 5 0,50 0,02 0,97 0,45 29 30
Média - 3,96 0,46 0,02 0,96 0,41 - -

N: tamanho amostral; A/loci: Numero médio de alelos por loci; He: heterozigosidade esperada;
Ho: heterozigosidade observada; F: indice de fixacdo; PIC: conteGdo de informacéo
polimorfica; AP alelos privados; AR: alelos raros.

O agrupamento revelou a formacdo de 10 grupos com o corte determinado a uma
distancia de 0,656. Nove desses grupos foram formados com poucos acessos, variando de um
a cinco, os quais foram compostos por feijdes crioulos. O décimo grupo foi formado por 165
acessos, incluindo todos os comerciais e foi subdividido em 15 subgrupos variando de um a
39 acessos (Figura 2). O valor do coeficiente de correlacdo cofenética foi 0,86. Os SSRs
utilizados ndo detectaram dissimilaridade entre os acessos BRS Campeiro-28 e o BRS
Esplendor-30. As distancias genéticas variaram em uma magnitude de 0 a 1, sugerindo que

existe uma variabilidade genética extensa dentro do conjunto de acessos estudados.



37

y ; 35 el °” 9,
EBW c;;;'uf - L,
SUSEEREESS TN %
ey R
g7 I E 30 8L
nﬁ'—’? - M =
Soy & 0 ©
oy & o
'l
-

0.05

m Gl m G5 G9 G13 G17 m G21
wG2 mGs m G10 G14 m G18 m G22
m G3 G7T mGH1 mG15 = G19 m G23
mG4 gGB mGi2 G16 m G20 G24

—— Cultivares comerciais
s Crioulos

Figura 2. Dendrograma UPGMA construido a partir de medidas da distancia de coincidéncia
simples de 185 acessos de feijdo. Nomes em preto sdo os acesso crioulos em vermelho séo os

cultivares comerciais.

De acordo com 0 STRUCTURE, constatou-se que o niumero mais adequado de grupos
(K) identificado foi igual a dois (Figura 3). O segundo maior pico dividiu 0s acessos em trés
grupos (G1, G2 e G3). O G1 foi formado por 56 acessos, todos crioulos, dos quais 37 sdo
sementes grandes e 0s 16 restantes sdo de sementes pequenas e médias. O G2 foi formado por



38

61 acessos crioulos e 13 cultivares comerciais, 0 G3 formado por 40 crioulos e 15 comerciais
(Figura 3).

Figura 3. Analises de agrupamento baseado em 13 loci microssatélites avaliados em 185
acessos de feijées comuns, crioulos e comerciais. Atribui¢éo individual a cada um dos grupos
para K=2 e K=3, em que, cada individuo € representado por uma linha e a proporcao de cada
cor indica a ancestralidade de cada grupo.

A partir da representagdo grafica pelo PCoA permitiu fracionar a diversidade entre os
acessos crioulos e comerciais, sendo que os dois primeiros componentes explicaram 20,34%
da variagdo acumulada (Figura 4). Os acessos crioulos apresentaram uma maior variabilidade,
0 que é consistente com o maior nimero de alelos encontrada neste grupo (Tabela 3). A
diversidade genética observada na Figura 2, 3 e 4 foi avaliada nos 185 acessos e desses, 50

selecionados para a caracterizagdo morfoagronémica.



39

[ ] [ ]
® [ ]
® .‘ ® ‘
.® o ® t -':
° ”» ®,0 °
= e ® o “ % o *...
a do ® ." 0
= o © % 0 °
.—'. -_.
o °® 8, , A r o0 .
E o ”, ° u]} o ®
8 .". e ° . 20 ‘ @
o * % ® @ ™
@ * g ™
® ® P [ 1)
® ® %
@ ® ®
. ®
® ®
Coord. 1 (12,80%)
® Cultivares comerciais @Cultivares comerciais selecionadas
@Crioulos selecionados ®Crioulos

Figura 4. Analise de coordenadas principais obtida através de 13 loci de microssatélites
avaliados em 185 acessos de feijdo comum, representando os 27 feijdes comerciais
(vermelho), os 158 acessos crioulos (verde), e destes, os 50 selecionados para avaliagdo em
campo (borda preta).

A AMOVA dividiu a variagdo em 9,88% entre os acessos crioulos e cultivares
comerciais, e 90,11% dentro das populacdes. Apesar de a maior variacdo genética encontrar-
se no componente intrapopulacional, este ndo foi significativo e a diferenciacdo entre
populacdes foi significativa (p < 0,01) (Tabela 5). O valor do Fsr de acordo com o método de
Wright foi de 0,074, o que evidencia uma variabilidade genética moderada entre cultivares
comerciais e acessos crioulos e alta diferenciacdo dentro dos grupos de acordo com o Fs de
0,967.

Tabela 5. Andlise de variancia molecular (AMOVA) de dois niveis hierarquicos obtida a
partir de 13 loci de microssatélites avaliados em 185 acessos de feijdo comum, grupos

comercial e crioulo.

Fonte de variagdo GL SQ QM Percentagem
Entre 1 6,754 6,754 9,887*
Dentro 183 209,375 1,144 90,113

Total 184 216,129 1,175 100,000

GL: Grau de liberdade, SQ: Somatorio de quadrados, QM: quadrado médio, *: p < 0,01

3.4 Caracterizacdo morfoagrondmica
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A MANOVA revelou diferengas significativas entre os acessos (P <0,01) para as
varidveis avaliadas em conjunto, evidenciando variabilidade entre os acessos estudados. Na
analise foram desconsiderados o ambiente e a interacdo, pois o foco deste experimento é a
dissimilaridade entre os acessos, sendo utilizada a média dos dois ambientes para as analises
multivariadas (Tabela 6).

Tabela 6. Resultados da andlise de variancia multivariada (MANOVA) realizada em 50

acessos com 12 varidveis morfoagrondmica.

Fonte de variacdo Df Pillai* Faprox Dfnum  Dfden P-valor
Bloco 8 1.329 7.7697 80 3120 2.20E-16***
Genotipos 49 2.1883 2.241 490 3920 2.20E-16***
Residuos 392 - - - - -

" estatistica do teste Traco de Pillai: este valor foi utilizado para calcular uma relagio F
aproximada (F aprox) com os graus de liberdade do numerador (DF num.) e do denominador
(Df den). ***p < 0,001.

Foi observada correlacdo perfeita (1,0) entre as variaveis rendimento e massa de gréos,
0 que era esperado, visto que o rendimento € calculado pela varidvel da massa de gréos, desse
modo, a variavel massa de grdos foi excluida das andlises posteriores, devido a alta correlacdo
e pelo fato de ser considerada de menor valor agronémico em relagdo a variavel rendimento
de grdos. A andlise de correlacdo demonstrou que o rendimento esta positivamente e
significantemente correlacionado com nimero de nés (P<0,05), nimero de vagens (P<0,001),
namero de loculos por planta (P<0,001), didmetro (P<0,01), peso de 100 grdos (P<0,01)
(Figura 5). A variavel nimero de sementes por plantas apresentou multicolinearidade de
439,82 considerada moderada a forte, o que influencia negatividade a analise multivariadas e
com a sua retirada reduziu para 63,22 sendo considerada baixa segundo o critério de

Classificacdo de Montgomery e Peck (1981), subsistindo assim 10 das 12 variaveis.
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Figura 5. Matriz de correlacdo de Pearson entre 10 variaveis morfoagrondmicas avaliadas em
50 acessos de feijdo comum. ALT: altura da planta, APV: altura da primeira vagem, DIAM:
didmetro do caule, NN: nimero de nés a colheita, NR: nimero de racemos, NRP: nimero de
racemos produtivas, NV: numero de vagens por planta, NLV: numero de l6culos por vagem,
P100: peso de 100 grdos; RG: rendimento de grdos. Os asteriscos indicam o0s niveis de

confianca de p<0,1, p<0,01, P<0,001 para *, ** e ***, respectivamente.

As variaveis com as maiores contribuicGes relativas foram altura (29,20%), seguida
por nimero de nés (15,0%), numero de léculos por planta (10,7%), nUmero de racemos
(10,1%), namero de vagem por planta (8,5%), rendimento de grdo (8,1%) e peso de 100
sementes (7,8%). Ja as variaveis nimero de racemos produtivos (0,3%), diametro do caule
(4,6%) e altura da primeira vagem (5,5%), contribuiram de forma menos significativa na

separagdo dos gendtipos (Tabela 3).
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Tabela 7. Contribuicdo relativa dos caracteres para diversidade pelo método de Singh (1981)

através da distancia generalizada de Mahalanaobis.

VARIAVEL S.,j VALOR(%)
ALT 2521,6 29,2
NN 1298,6 15
NLP 926,2 10,7

NR 873 10,1
NVP 735,1 8,5
RG 701,7 8,1
P100 675,2 7.8
APV 4742 5,5
DIAM 394,8 4,6
NRP 29,7 0,3

ALT: altura da planta, APV: altura da primeira vagem, DIAN: diametro do caule, NN:
namero de nos a colheita, NR: nimero de racemos, NRP: numero de racemos produtivas, NV:
namero de vagens por planta, NLV: namero de I6culos por vagem, P100: peso de 100 graos,
RG: rendimento de graos.

O valor médio da variavel altura de planta variou de 30,89 cm (Vermelho-132) a
102,29 cm (BRS Pérola-22). A altura da primeira vagem variou de 8,37 cm (Vermelho-19) a
22,98 (Vagem riscada-10). O diametro variou de 4,15 (Carioca vermelho-168) a 15,87 (Bege-
135). O maior numero de nds foi detectado no acesso N° 10 Quadrado-156 (13,12), nimero
de racemos no Branco-5 (6,16) e nimero de racemos produtivos no Branco-5 (5,09). O maior
namero de vagem, namero de I6culos e de sementes por planta foram respectivamente 15,00,
80,99 e 87,18, todos detectados no acesso Preto 13-69. O maior peso de 100 grdos e
rendimento foi registrado para o acesso Branco-5 (18,03 g e 4.062,30 kg.ha™ respectivamente)
(Apéndice 2).

O UPGMA possibilitou a distribuicdo dos 50 acessos em seis grupos de acordo com o
ponto de corte (Figura 6). A menor dissimilaridade foi entre os acessos Verde cristo rei-81 e
Feijao verde-26 (0,266) e a maior entre Branco-5 e N° 10 Quadrado-156 (30,274) (Figura 6).

Foram formados por um acesso crioulo os grupos G1 (Branco-5) e o G2 (N°10
Quadrado-156). O G3 foi formado por 14 crioulos (Verde cristo rei 01-81, Feijdo verde-26,
Amarelo-133, Preto-104, Palhacinho-1, Amendoim-14, Verde-114, Verde 02-68, Verde-111,
Verde-109, Vermelho-132, Beje-135, Manteiga beje claro-3, Vermelho-9, N° 10 Quadrado-
156, Branco-5) e dois cultivares comerciais (CNFC 15625-20, IPR Colibri-25). O G4 foi

formado por dois crioulos (Carioca-105 e Amendoim-42). O G5 também foi formado por dois
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acessos, sendo um crioulo (Feijao rainha-18) e um comercial (BRS Pérola-22). No G6
alocaram-se 19 crioulos (Vagem riscada-172, Preto-4, Bico de ouro-128, Enxofre-13, Vagem
riscada-11, Feijao 04-149, Pretol3-69, Preto-118, Vermelho-174, Carioca vermelho-168,
Bico de ouro-120, Vagem riscada-10, Vagem riscada-8, Vagem riscada-92, Ouro vermelho-
117, Marrom-112, Vermelho-19, Bico de ouro-12, Branco-110) e nove cultivares comerciais
(CNFC 15462-21, BRS Supreme-181, CNFP 15304-32, BRS Notével-23, BRS Esplendor-30,
IPR Uirapuru-89, Emcapa 404 Serrano-180, BRS Estilo-24, BRS Notavel-150).

Dendrograma Cargas vetoriais
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Figura 6. Dendrograma obtido por meio de 10 varidveis quantitativas com a distancia de
Mahalanobis e pelo método de agrupamento UPGMA em 50 acessos de feijao comum. As
setas indicam os acessos com peso de 100 sementes acima de 30g. Também esta apresentado
as cargas vetoriais dos quatro primeiros componentes principais. As cargas vetoriais Sao 0S
pesos dados a cada variavel para cada um dos componentes por meio do qual permitem a
interpretacdo das componentes.

No biplot (Figura 1), as variaveis sdo representadas por vetores e as amostras por
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ndmeros. Quanto maior o vetor, maior a influéncia da variavel no agrupamento, e quanto
menor o angulo entre os vetores, maior a correlacdo entre as variaveis. Os primeiros trés
componentes do PCA explicaram cerca de 81,49% da variacdo, sendo 46,57% para a
primeira, 22,23% para a segunda e 12,69% para a terceira. Os dois primeiros componentes
explicaram 68,8% da variacdo. Mesmo com os baixos valores de variancia foi possivel
identificar seis grupos de acordo com a qualidade pelo biplot dos dois componentes (Figura 7)
em que h& uma concordancia entre os grupos formados pelo agrupamento UPGMA (Figura

6).
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Figura 7. Biplot dos dois primeiros eixos da analise de componentes principais (PC1 e PC2)
de 10 variaveis morfagronémicas avaliadas em 50 acessos de feijdo comum. ALT: altura da
planta, APV: altura da primeira vagem, DIAN: didmetro do caule, NN: nimero de nds a
colheita, NR: nimero de racemos, NRP: nimero de racemos produtivas, NV: nimero de
vagens por planta, NLV: nimero de l6culos por vagem, P100: peso de 100 gréos; RG:
rendimento de gréos.

Foram obtidos 10 componentes principais, dos quais trés foram selecionados por
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acumularem 81,49% da variancia total (Tabela 8). O primeiro componente principal (PC1) foi
0 que apresentou maior influéncia da variavel nimero de vagem por planta, sendo, portanto,
de maior interesse neste trabalho. As variaveis de maior peso no PC1 foram nimero de vagem

por planta, numero de racemos produtivos e numero de nds positivamente.

Tabela 8. Coeficientes de 10 variaveis analisadas em 50 acessos de feijao comum para os trés

primeiros componentes principais.

Variaveis PC1 PC2 PC3
ALT 0,253 -0,372 -0,217
APV 0,189 0,111 -0,729
DIAM 0,349 -0,002 -0,211
NN 0,373 -0,311 -0,059
NR 0,345 0,401 -0,108
NRP 0,384 0,307 -0,030
NVP 0,409 -0,105 0,222
NLP 0,315 -0,375 0,288
P100 0,068 0,560 0,148
RG 0,318 0,179 0,455
Proporcéo da variancia 0,4657 0,2223 0,1269
Proporc¢do acumulada da variancia 0,4657 0,688 0,8149

ALT: altura da planta, APV: altura da primeira vagem, DIAN: didmetro do caule, NN:
namero de nos a colheita, NR: nimero de racemos, NRP: nimero de racemos produtivas, NV:
namero de vagens por planta, NLV: nimero de léculos por vagem, P100: peso de 100 gréos,
RG: rendimento de graos.

4 DISCUSSAO

Este estudo constitui um relato sobre a diversidade genética e estrutura de acessos de
feijdo comum em uma colecdo de trabalho representativa do estado do Espirito Santo por
meio de marcadores microssatélites e variaveis morfoagronémicas. O fato da producdo de
feijdo do estado ser realizado por meio de agricultura de subsisténcia e a comercializacdo em
mercados e feiras locais favorece o desenvolvimento de acessos crioulos com nomes
vernaculares atribuidos pelos préprios produtores, que recolhem um bulk de sementes de
varias plantas sem garantia de homogeneidade e realizam o plantio na proxima safra e assim
geracdo apds geracao.

No presente estudo um total de 185 acessos de feijdo comum cultivados no estado do
Espirito Santo foram avaliados com 13 SSRs e desses, 50 acessos foram avaliados com 12
variaveis morfoagronémica. As coletas foram realizadas em 12 municipios do estado. A

colecdo utilizada € maior do que a do estudo realizado por Cabral et al. (2010, 2011) em que
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foram coletados 57 acessos de feijoes crioulos e cultivares comerciais no municipio Muqui-
ES e detectaram por meio de SSR e varidveis morfoagronémicas ampla diversidade genética.
Estudos com caracterizacdo de acessos crioulos comparados com comerciais por meio de
marcadores moleculares e varidaveis morfoagrondmicas sao confiaveis para avaliacdo da
diversidade genética, visando discriminar acessos promissores aos programas de
melhoramento da cultura do feijoeiro e para conservagdo do recurso genético (SHARMA et
al., 2013; SCARANOA et al., 2014; RANA et al 2015).

As coletas de feijdes crioulos realizadas no estado no Espirito Santo permitiram
discriminar tipos comerciais. As sementes predominantes foram de tamanho pequeno e médio
(caracteristicas do pool génico mesoamericano), principalmente dos tipos vermelho (16
acessos), preto (15) e carioca (10). No cenario nacional o feijdo preto era o tipo mais
tradicional e amplamente cultivado no Brasil, porém, o feijdo carioca caracterizado por graos
com listras pretas em um fundo creme claro passou a ser o tipo comercial caracteristico com
70% do mercado consumidor (PELOSO; MELO, 2005). Também foram encontrados feijGes
com grdos grandes (caracteristica do pool génico andino), dentre eles jalo (5 acessos), rajado
(3), branco (5), vermelho grande (5) além de feijdes designados pelos produtores com o nome
vernacular de “palhacinho” (4 acessos). Esses tipos sdo pouco representativos no mercado
nacional, porém seus atributos organolépticos sdo desejados por consumidores que algumas
vezes pagam mais por esses produtos (NEGRI; TOSTI, 2002; GALVAN et al., 2006,
MUREKEZI et al., 2017). Além disso sdo alternativas atender o mercado de exportacdes
(PEREIRA et al., 2010).

4.1 Diversidade genética por marcadores microssatélites

O estudo da diversidade genética por meio de 13 SSR foi realizado com 185 acessos,
dos quais 158 sdo crioulos e 27 comerciais. A heterozigosidade observada foi atribuida com
valores préximos ou iguais a zero. Ja no indice de fixacdo, apresentou valores iguais ou
préximos a um. De forma geral a partir desses dois parametros evidencia-se que a maior parte
dos loci avaliados se encontram em excesso de homozigotos. A homozigose é ocorrente em
feijoeiro, visto que a espécie é preferencialmente autdgama, apresentando autofecundacgéo
igual ou superior a 95% (BESPALHOK et al., 2014).

Segundo a classificacdo apresentada por Botstein et al. (1980) valores de PIC abaixo
de 0,25 séo pouco informativos, de 0,25 a 0,5 medianamente informativos e superiores a 0,5

muito informativos. Neste estudo variou de pouco (0,11 - SSR-IAC54) a muito informativo
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(0,77 - PvM30), com média geral 0,46, indicando que os marcadores em conjunto
apresentaram qualidade mediana. Os valores desse trabalho foram superiores aos detectados
por Cabral et al (2011) que utilizaram 16 SSR em 57 acessos de feijdo e encontraram PIC
variando de 0,11 a 0,51, e semelhantes aos autores Perseguini et al. (2015) que estudaram 58
SSR em 500 acessos de feijdo e detectaram PIC variando de 0,17 a 0,86. Logo, os SRR
utilizados nesse trabalho foram eficientes, indicando seu uso potencial no acesso a diversidade
genética em feijao comum.

Os acessos crioulos possuem maior namero de alelos privados e raros (29 e 30,
respectivamente) que os acessos comerciais (2 e 8, respectivamente) (Tabela 4). Os alelos
privados séo decorrentes de mutacdo, migracdo, adaptacdo e selecdo a condigdes ambientais
especificas. Um alelo pode surgir ocasionalmente e pode ter aumentado sua frequéncia na
populacédo por meio de hibridacéo ou gargalo genético, dando origem a um alelo privado. No
feijdo, devido ao predominio de autogamia espera-se que esse evento ndo seja comum, no
entanto para 0s acessos crioulos estudados foram encontrados em larga escala. Esse fato é
interessante, pois a presenca de alelos privados nos acessos crioulos pode estar relacionada
com a adaptacdo aos diferentes ambientes em que o feijdo € cultivado no estado do Espirito
Santo. No futuro, uma estrutura genética pode ser gerada, resultando em maior diferenciacéo
entre crioulos e comerciais, definindo a identidade genética de cada grupo, e podem ser
utilizados para a determinacdo do relacionamento genético. No trabalho realizado por Delfini
et al. (2017) 24 alelos privados foram identificados em 16 dos loci analisados no grupo
carioca, engquanto no grupo preto, 22 alelos foram encontrados. Ja no estudo de Cardoso et al.
(2014) em uma anédlise de 114 genotipos de feijdo, incluindo 50 cultivares comerciais de
instituicdes publicas no Brasil e em outros paises, e 64 linhas utilizadas em programas de
melhoramento, encontraram 35 alelos privados em 15 loci microssatélites analisados e
observaram que cultivares mais recentes tém um maior numero de alelos privados.

O elevado nimero de alelos raros (frequéncia <0,05%) nos crioulos pode fazer com
que esses se sobressaiam em relagdo aos comerciais, quando submetidos a eventos como forte
pressdo de selecdo, ataque de pragas, doencas ou mudancgas bruscas de clima, conferindo
tolerancia/resisténcia a estes fatores (KRUSCHE; GEBUREK, 1991). Estes resultados
possivelmente refletem a incorporacdo de novos gendtipos nos programas de melhoramento,
respondendo a demanda por cultivares com diferentes caracteristicas.

A analise de agrupamento molecular com 13 marcadores SSR foi eficiente para avaliar
a diversidade genética entre os acessos de feijdo comum. Os cultivares comerciais ficaram

distribuidos entre os feijdes crioulos, o que permite concluir que os feijdes crioulos cultivados
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no estado do Espirito Santo conservam tanto diversidade quanto similaridade com feijoes
comerciais, sendo assim um aspecto importante do ponto de vista do melhoramento, uma vez
que feijoes crioulos podem ja possuir caracteristicas de interesse.

Os SSRs utilizados nédo detectaram dissimilaridade entre os acessos BRS campeiro-28
e 0 BRS Esplendor-30, ambos os gréos de cor preto e desenvolvidos pelo mesmo programa de

melhoramento.

4.2 Caracterizacdo morfoagronémica

Os meétodos de analises multivariadas sdo considerados ideais para descrigdes de
diversidade genética, pois trata as variaveis de forma conjunta (MIQUELONI et al., 2018,
ARAGAO et al., 2013) e sdo capazes de unificar maltiplas informagdes de um conjunto de
caracteres de interesse no melhoramento genético (CRUZ; REGAZZI, 2001; FONSECA et
al., 2006) a fim de detectar uma possivel estrutura de grupos pela anélise de agrupamento.

A MANOVA dos dados quantitativos mostrou significancia para as varidveis
analisadas, indicando a existéncia de variabilidade genética entre os acessos. O rendimento de
grdos teve correlagbes positivas e significativas com numero de nds, nimero de vagem,
namero de loculos por vagem (Figura 4). Resultados semelhantes foram encontrados por
Singh et al. (1995), Kumar et al. (2002), Assady et al. (2005) e Salehi et al. (2008) em
feijoeiro, 0 que evidencia que estas variaveis sdo Uteis para selecionar alto rendimento em
programas de melhoramento de feijoeiro.

O conhecimento da correlagdo informa ao melhorista associages que ocorrem em um
determinado trago devido a selecdo em outro traco correlacionado Ramalho et al. (1993).
Assim, busca-se um equilibrio entre as variaveis, de forma que a planta tenha um ide6tipo que
maximize o rendimento de grdos, levando em consideracdo as demais variaveis, como por
exemplo, um aumento expressivo do numero de vagem pode ndo ser suportado por uma
planta que ndo apresentar incremento no didmetro do caule. Observou-se para rendimento de
grdos correlagbes positiva e significativas com peso de 100 grdos, nUmero de racemos e
namero de racemos produtivos, o que indica que a sele¢do de uma caracteristica aumentaria a
expressao de outra.

Dentre as variaveis morfoagronémicas foi observado para altura de plantas um maior
poder discriminatorio pelo teste de Sighn (1981) (Figura 7). Esta variavel, quanto maior seu

valor minimiza perdas nos tratos culturais e na colheita mecanizada, pois evita o contado
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direto do legume no ch&o, proporcionado um melhor estado fitossanitario da semente
(SALGADO et al., 2012; BISOGNIN, 2018). No presente trabalho a altura das plantas foi de
30,89 cm (Vermelho-132) a 102,29 cm (BRS Pérola-22). A amplitude de variacdo para essa
variavel foi maior, comparada a observada pelos autores Bonnet et al. (2006) e Salgado et al.
(2011) que observaram valores de 28,6 a 53,6 cm e 67 a 108 cm, respectivamente,
demonstrando a diversidade da colegédo estudada, que serve de base para futuros trabalhos de
melhoramento que buscam diferentes alturas de plantas. De acordo com Simone et al. (1992)
plantas ideais para colheita mecanizada devem apresentar altura superior a 50 cm. No
presente trabalho, 68% do total de acessos se enquadraram nesse padrdo. No entanto vale
destacar que plantas com alturas muito elevadas, principalmente comparadas a planta de
menor porte, propicia a maior ocorréncia de acamamento e tombamento causada pela acéo de
vento, o que impossibilita a colheita mecanizada e aumenta perdas de gréos. Por outro lado, a
baixa estatura apresentada por 32% dos acessos remanescentes, ndo é limitagdo para o cultivo
do feijoeiro, pois esses acessos podem ser utilizados por pequenos agricultores que utilizam
mdo de obra familiar.

O diametro do caule e altura da primeira vagem apresentaram uma baixa importancia
discriminatoria (4,6 e 5,5%, respectivamente) pelo teste de Singh (1981). Entretanto essas
variaveis estdo incluidas nos programas de melhoramento do feijoeiro com o objetivo de
representar vantagens para os produtores de feijdo. O didmetro do caule é importante por
promover uma melhor sustentacdo da planta e evitar acamamento (OLIVEIRA et al., 2014)
preconizando a reducdo de perdas, bem como favorecer a colheita mecanizada, com destaque
para 0 acesso Preto 13-69 com 6,6cm da variavel (Apéndice 4). A maior parte dos cultivares
existentes no Brasil apresentam a altura de insercdo da primeira vagem entre 5 ¢ 10 cm
(SILVA; FONSECA 1996; SALGADO et al.,, 2011). De acordo com Silva et al. (2009)
plantas com insercdo da primeira vagem superior a 9,3 cm favorecem a colheita direta de
feijdo com colheitadeira. No presente trabalho, um dos acessos teve altura da primeira vagem
inferior a 9,3 cm, sendo esta a amostra Vermelho-19 (8,37 cm), as demais obtiveram altura
variando de 9,91 (Verde-109) a 22,98 (Vagem riscada-10), assim entre 0s acessos estudados €
possivel obter um padrdo de planta que permita a colheita mecanizada (Apéndice 4).
Resultados semelhantes foram detectados no trabalhos desenvolvidos por Elias et al. (2008),
que avaliaram 22 populacdes avancadas e duas testemunhas e Gomes Junior et al. (2005)
avaliando o cultivar IAC Carioca, que detectaram valores para altura da primeira vagem
variando de 9,9 a 27,49 cm. Os autores Afférri et al. (2008) avaliando 17 linhagens e 12

variedades, dentre elas BRS Pérola encontraram valores variando entre 10 e 27 cm. Plantas
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em que a primeira vagem nédo entra em contado direto com o solo impede o apodrecimento
destas pelo excesso de umidade e o ataque de fungos, promovendo assim melhor estado
fitossanitario das sementes (KAPPES et al., 2008; SALGADO et al., 2012).

Os componentes de producdo como rendimento de grdos, numero de vagens por
planta, nimero de sementes por vagem e massa de grdos por planta estdo relacionadas com a
produtividade da cultura do feijoeiro (ZILIO et al., 2011). A produtividade média encontrada
nos acessos crioulos do pool génico andino foi de 1.868,65 kg.ha™, dos mesoamericanos
1.639,73 kg.ha™ e dos cultivares comerciais 2.017,83 kg.ha™. O maior valor foi observado
para 0 acesso crioulo Branco-5 (4.062,30 kg.ha®), no qual esta superioridade deu-se
provavelmente pelo fato de apresentar maior massa de grdos (20,31), maior nimero de
sementes (40,43) e de vagens por planta (13,34) no acesso crioulo (Apéndice 4). Estes
resultados comprovam os relatos feitos por Ferrdo et al. (2001), onde enfatizaram que o
rendimento de gréos do feijoeiro correlaciona-se principalmente com o nimero de vagens por
area e massa de grao.

Assim, observa-se que mesmo as condi¢bes climaticas nos ambientes de
experimentacdo ndo sendo favoraveis, devido a ocorréncia de irregularidade das chuvas que
ocasionou regime pluviométrico de baixa qualidade (INCAPER, 2017a; 2017b; 2018), teve
uma alta magnitude para a produtividade comparada a 1° safra brasileira de 2017/2018, que
apresentou média 1.728,00 kg.ha® (COMPANHIA NACIONAL DE ABASTECIMENTO,
2018). Os resultados do presente trabalho corroboraram com os de Ribeiro et al. (2003),
Ramos Junior et al. (2005), Afférri et al. (2008) e Elias et al. (2008) que obtiveram
produtividades que variaram de 316 a 3.587 kg.ha™.

Com relacdo a massa de 100 grdos, observa-se superioridade na linhagem CNFC
10470 com 39,13 g e das cultivares Pérola e BRSMG Majestoso com 38,77 g e 37,36 g,
respectivamente (Apéndice 4). Estes resultados concordam com os obtidos por Teixeira et al.
(2000), Ribeiro et al. (2003), Gomes Junior et al. (2005), Ramos Junior et al. (2005) e
Hoffmann Junior et al. (2007), que obtiveram valores que variaram entre 16,8 a 37,9 g. Os
acessos discriminados forneceram indicativos de genotipos de diferentes centros de origem.
Segundo GEPTS & BLISS (1986) e COELHO et al. (2007), genétipos com peso de 100
sementes inferior a 25g pertencem ao centro Mesoamericano e, quando superior a 33g, ao
centro Andino. A massa de 100 gréos verificada para as variedades crioulas de forma geral
foram semelhantes aos resultados obtidos por outros autores (ELIAS et al. 2007; COELHO et
al., 2010; LIMA et al., 2012). De acordo com Singh et al. (1989) citado por Elias et al. (2007),
0 tamanho das sementes de feijao cultivado pode variar de menos de 15 até 90 gramas por 100
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sementes e sdo agrupadas em pequenas. A identidade do pool génico de feijdo € substanciada
pelas caracteristicas de sementes, sendo o tamanho um critério importante para a
identificacdo. Neste estudo, nos grupos G1, G4, G5 e G6 ficaram os grdos com peso de 100
sementes variando de 20,85 a 58,28 g, evidenciando a possibilidade de haver representantes
do pool génico Andino (Apéndice 4). O acesso que apresentou grédo de maior peso foi Branco-
5, com 58,289, sendo 0 Unico acesso do grupo 1(Apéndice 4). Em estudos realizado por
Gomes Junior et al. (2005), Ramos Junior et al. (2005) e Hoffmann Junior et al. (2007)
obtiveram valores que variaram entre 16,8 a 37,9 g. Nos grupo G2 e G3 0 peso de 100
sementes variou de 16,37 (Vagem riscada-8) a 29,49 g (Feijdo rainha-18), sugestivamente
neste grupo héa representantes do pool génico mesoamericano (Apéndice 4). Com base nesta
classificacdo, 38% dos acessos pertencem ao pool génico Andino, fazendo parte os grdos com
sementes de cor bege, marrom, vermelho, amarelo, verde, branco e cores mistas. E um total
de 62% faz parte do pool génico mesoamericano, que sao principalmente feijoes do tipo preto,
vermelho e carioca. Desse modo, 0s pools génicos mesoamericano possuem mais
representantes, porém, o andino possui maior diversidade na morfologia da semente. Esse
resultado foi semelhante ao encontrado por Blair et al. (2013) e Cardoso et al. (2014), com
trabalhos realizados com colecgdes de feijoes brasileiros.

Segundo Falconer (1987) a variabilidade é um dos pontos chaves para que ocorra a
formacdo de populagbes com potencial de selegdo. A distribuicdo dos acessos no
dendrograma mostra a formacdo de seis grupos. A combinacdo com maior dissimilaridade
ocorreu entre os acessos Branco-5 (do grupo andino) e N° 10 Quadrado-156 (do grupo génico
Mesoamericano), com distancia de 30,274, revelando uma grande variabilidade genética
existente entre estes acessos. O mais apropriado seria recomendar cruzamentos entre genitores
divergentes e que apresentem desempenho superior para as variaveis desejaveis ou potenciais,
tais como rendimento de grdo, possibilitando a obtencdo de acessos superiores nas geracoes
segregantes. A combinagdo com menor magnitude de dissimilaridade (distancia = 0,266) foi
entre os acessos Verde cristo rei-81 e Feijdo verde-26 (ambos do grupo génico Andino),
indicando proximidade entre esses acessos. Apesar da extensa variabilidade genética no
Brasil, foi observado baixa variabilidade entre os cultivares atuais, sobretudo, devido a
pressdo do mercado por tipos especificos de grdos e o expressivo plantio de cultivares
melhoradas, o0 que as tornam mais vulneraveis as pragas, doencas e a ocorréncia de estresses
abidticos, como a seca, que em conjunto resultam em menor produtividade de
grdos (ABDURAKHMONOV; ABDUKARIMOQV, 2008).
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Pelo agrupamento, verificou-se que G1 a G4 se diferenciou dos demais, formados
unicamente com acessos crioulos. Os outros dois grupos (G5 e G6), alocaram-se juntamente
crioulos e comerciais, demonstrando similaridade entre crioulos e comerciais pelas variaveis
em estudo. Os acessos crioulos podem possuir muitos genes valiosos, que S30 recursos
importantes para melhorar a resisténcia/tolerancia ao estresse biotico e abiotico (HANSON et
al., 2007; SIFRES et al., 2011).

Com base na andlise de componentes principais mostrou que as dez variaveis
morfoagrondmicas participaram do agrupamento de feijdo comum, no qual niumero de vagens
por planta e peso de 100 sementes tiveram maior participacdo. Essas varidveis poderiam ser
explorados como marcadores morfoagronémicos Uteis para discriminar os genotipos de feijdo
(GANA et al. 2013).

5 CONCLUSAO

Os genotipos crioulos Verde-111, Branco-110, Preto13-69, Feijdo rainha-18, Branco-
05 e o cultivar comercial Pérola-102 apresentaram elevados niveis de produtividade (acima de
3.000 kg.ha™) e podem ser incorporados aos programas de melhoramento da cultura ou
sugeridos para os agricultores. Destes 0s acessos Preto 13-69 e Pérola-102 possuem peso de
100 sementes menores que 30g, sendo portanto considerados de origem mesoamericanos.

Os acessos mais divergentes por varidaveis morfoagrondmicas foram e Branco-5 e
N°10 Quadrado-156 (distancia=30,27). Os marcadores SSRs apresentaram 100% de
dissimilaridade entre 25 pares de acessos.

As variaveis com maior poder discriminatorio foi altura de plantas, seguida por
namero de nds e numero de léculos por planta, tais varidveis contribuiram para separacdo dos
acessos e podem ser utilizados nos trabalhos de divergéncia genética e na identificacdo de
duplicatas em colecdes de trabalho.

Tanto as analises por SSR quanto por variaveis morfoagronémicas foram capazes de
separar 0s acessos de acordo com o0s centros de origem, e permitiram uma descri¢do detalhada
da diversidade presente na colegéo.

Os acessos crioulos e comerciais alocaram-se em um mesmo grupo. Assim, 0S acessos
crioulos possuem caracteristicas de interesse, dado que 0s comerciais ja passaram por algum
processo de melhoramento genético.

Os feijdes crioulos estudados constituem um recurso genético promissor pelo

desempenho igual ou superior aos componentes de rendimento dos cultivares comerciais
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analisados.
Os feijoes crioulos apresentam maior diversidade em nivel molecular e
morfoagrondmico, carecendo de planejamento de estratégias de conservacdo e uso em

programas de melhoramento genético.
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Apéndice 1. Informagfes dos 185 acessos de feijdo comum utilizados na analise de SSR e
caracterizacdo morfoagrondmica. Acesso (codigo do acesso), municipio, grupo comercial e

origem.

Acesso Municipios Grupo comercial Tipo
Crioulos

Amarelo-133* Santa Tereza Bolinha Crioulo
Amendoim-14* Guagui Outro*** Crioulo
Amendoim-171 Alegre Rajado Crioulo
Amendoim-207 Alegre Vermelho Grande Crioulo
Amendoim-42* *x Outro*** Crioulo
Amendoim-43 Guagui Outro*** Crioulo
Amendoim preto-40 Guagui Preto Crioulo
Baitdo mamoninha-152 ** Outro*** Crioulo
Bege-135* Santa Tereza Jalo Crioulo
Bico de ouro-115 Alegre Vermelho Crioulo
Bico de ouro-12* Muniz Freire Vermelho Crioulo
Bico de ouro-120* Guacgui Vermelho Crioulo
Bico de ouro-128* Irupi Vermelho Crioulo
Bico de ouro-47 Alegre Vermelho Crioulo
Bico de ouro-88 Alegre Vermelho Crioulo
Bico de ouro-98 Guagui Vermelho Crioulo
Biodindmica-66 ** Carioca Crioulo
Biquinho de ouro-159 ** Marrom Crioulo
Bola cheia-77 ** Carioca Crioulo
Bolinha-63 ** Vermelho Crioulo
Boreal-44 ** Rajada Crioulo
Botina-48 Alegre Preto Crioulo
Branco-110* ** Branco Crioulo
Branco-119 ** Branco Crioulo
Branco-5* Vitéria Branco Crioulo
Branco pombinha-153 *x Outro*** Crioulo
Campo salis verde-123 Guacui Outro*** Crioulo
Carioca-105* Domingos Martins Carioca Crioulo
Carioca-122 Irupi Carioca Crioulo
Carioca-130 Venda Nova Carioca Crioulo
Carioca-175 ** Carioca Crioulo
Carioca-27 Alegre Vermelho Crioulo
Carioca comum-195 Alegre Carioca Crioulo
Carioca pintadinho-202 ** Outro*** Crioulo
Carioca preto-203 Alegre Carioca Crioulo
Carioca preto e branco-79 faled Outro*** Crioulo
Carioca riscado-215 Guacui Outro*** Crioulo
Carioca vermelho-168* Alegre Outro*** Crioulo
Cavalo marrom-160 ** Vermelho Crioulo
Corujinha-204 Alegre Rajado Crioulo
Enxofre-13* ** Outro*** Crioulo
Fava-75 ** Branco Crioulo
Fava tico tico-34 Alegre Outro*** Crioulo
Feijdo-149* ** Vermelho Crioulo
Feijdo-170 Alegre Carioca Crioulo
Feijdo-181* ** Preto Crioulo
Feijdo-182 ** Preto Crioulo
Feijdo-184 ** Preto Crioulo
Feijdo-185 *x Carioca Crioulo



Continuacdo...
Feijdo-60
Feijao-71
Feijdo-72
Feijdo cavalo-147
Feijdo fafa-59
Feijdo pioneiro-151
Feijdo Verde-26*
Galinha-131
Gargau-106
IPR Uirapuru-89*
Irai-186
Isafas-46
Macaquinho-161
Macuquinho-87
Mamoninho-85
Manteiga-99
Manteiga amerelo-41
Manteiga bege claro-3*
Manteiga vermelho-2
Manteigdo-196
Manteigdo-76
Marrom-112*
Mata-mulher-15
Mauéa-36
Mulatinho-197
Mulato-198
Mulato manteigdo-206
Nego doido-37
Oito e nove-55
Olho de pombo-35
Ouro vermelho-117*
Palhacinho-1*
Palhacinho-145
Palhacinho-54
Preto-104*
Preto-107
Preto-118*
Preto-125
Preto-134
Preto-173
Preto-200
Preto-214
Preto-31
Preto-32*
Preto-4*
Preto-49
Preto-50
Preto-69*
Preto 60 dias-102
Preto 90 dias-199
Preto AF-154
Preto determinado-139
Preto gigante-124
Preto jalo-201
Preto vidro-74
Quadrado-156*
Rim de paca-129
Riscado preto-52
Rosinha-179
Rosinha carioca-205

**
*%*
*%
*%
*%

*%

Alegre
Guacui
Guagui
**

*%*

Guagui
Alegre
Alegre

*%

Alegre
Guacui
Vitéria
Vila Velha
Alegre

**

Santa Angélica
Muniz Freire
**

Alegre
Alegre
Alegre
Alegre
Guagui
Alegre

**

Vila Velha
**

*%*

Domingos Martins
Guacui

Venda Nova
Domingos Martins
Santa Tereza
Alegre

Alegre

Alegre

Alegre

**%

Vitéria

Alegre

Alegre

**%

Ibitirama

Alegre

**

**

Domingos Martins
Alegre

*%

*%
Guacui
ldna
*%

Alegre

Vermelho
Vermelho
Vermelho
Vermelho Grande
Branco
Vermelho
Outro***
Marrom
Marrom
Preto
Carioca
Outro***
Outro***
Outro***
Outro***
Outro***
Outro***
Jalo
Vermelho Grande
Jalo

Jalo
Outro***
Vermelho
Outro***
Marrom
Marrom
Jalo

Preto
Preto
Outro***
Vermelho
Outro***
Outro***
Outro***
Preto
Preto
Preto
Preto
Preto
Preto
Preto
Preto
Preto
Preto
Preto
Preto
Preto
Preto
Preto
Preto
Preto
Preto
Preto
Preto
Preto
Vermelho
Vermelho
Preto
Roxo
Outro***

Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
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Roxinho-158 ** Vermelho Crioulo
Roxinho-61 ** Vermelho Crioulo
Terrinha-126 Irupi Marrom Crioulo
Terrinha-187 Alegre Marrom Crioulo
Terrinha-38 *x Marrom Crioulo
Terrinha-39 Guacui Marrom Crioulo
Tico tico-138 faled Rajado Crioulo
Trepador-103 Ibitirama Preto Crioulo
Vage riscado-97 Guagui Preto Crioulo
Vagem riscada-10* Muniz Freire Preto Crioulo
Vagem riscada-11* Muniz Freire Preto Crioulo
Vagem riscada-172* Alegre Preto Crioulo
Vagem riscada-8* Alegre Preto Crioulo
Vagem riscada-92* Alegre Preto Crioulo
Vagem riscado-95 faled Preto Crioulo
Verde-109* Guacui Outro*** Crioulo
Verde-111* Santa Angélica Outro*** Crioulo
Verde-114* ** Outro*** Crioulo
Verde-53 Domingos Martins Verde Crioulo
Verde-68 ** Outro*** Crioulo
Verde cristo rei-81* ** Outro*** Crioulo
Vermelhinho-62 ** Vermelho Crioulo
Vermelho-108 Domingos Martins Vermelho Crioulo
Vermelho-113 Santa Angélica Vermelho Crioulo
Vermelho-127 Domingos Martins Vermelho Crioulo
Vermelho-132* Santa Tereza Vermelho Grande Crioulo
Vermelho-142 ** Vermelho Crioulo
Vermelho-146 ** Vermelho Crioulo
Vermelho-148 ** Vermelho Crioulo
Vermelho-17 Cachoeiro de Itapemirim Vermelho Crioulo
Vermelho-174* Alegre Vermelho Crioulo
Vermelho-19* ** Vermelho Crioulo
Vermelho-213 Alegre Vermelho Grande Crioulo
Vermelho-70 ** Vermelho Crioulo
Vermelho-73 ** Vermelho Crioulo
Vermelho-78 faled Vermelho Crioulo
Vermelho-82 ** Vermelho Crioulo
Vermelho-83 ** Vermelho Crioulo
Vermelho-84 ** Vermelho Crioulo
Vermelho-86 ** Vermelho Crioulo
Vermelho-9* Alegre Vermelho Crioulo
Vermelho 1-208 Alegre Vermelho Crioulo
Vermelho 2-209 Alegre Vermelho Crioulo
Vermelho antigo-155 *x Vermelho Crioulo
Vermelho escuro-64 faled Vermelho Crioulo
Vermelho ouro-141 ** Vermelho Crioulo
Vermelho tradicional-157 ** Vermelho Crioulo
Vidro-65 ** Outro*** Crioulo
Vinho-121 Irupi Vermelho Crioulo
Comerciais

BRS Pérola-22* faled Carioca Cultivar
BRS Notavel-23* faled Carioca Cultivar
BRS Estilo-24* ** Carioca Cultivar
IPR Colibri-25* ** Carioca Cultivar
BRS Campeiro-28 ** Preto Cultivar
Capixaba Precoce-29 ** Preto Cultivar
BRS Esplendor-30* ** Preto Cultivar
Pontal-51 ** Carioca Cultivar
Cometa-137 ** Carioca Cultivar
BRS Estilo-140 ** Carioca Cultivar
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BRS Notavel-150* ol Carioca Cultivar
Emcapa 404 Serrano-176 ** Preto Cultivar
Emcapa 404 Serrano-180* faled Preto Cultivar
BRS Notéavel-189 *x Carioca Cultivar
BRS Pontal-190 *x Carioca Cultivar
BRS Pérola-191 *x Carioca Cultivar
BRS Ametista-192 *x Carioca Cultivar
BRS Estilo-193 *x Carioca Cultivar
BRS Agreste-194 ** Mulatinho Cultivar
CNFC 15625-20* ** Carioca Linhagem
CNFC 15462-21* ** Carioca Linhagem
CNFP 15310-90 ** Preto Linhagem
CNFP 15290-91 ** Preto Linhagem
CNFC 15475-93 faled Carioca Linhagem
CNFP 15302-177 faled Preto Linhagem
CNFC 15502-178 faled Carioca Linhagem
CNFP 15304-32 ** Preto Linhagem
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* acessos de feijdo comum que foram utilizados em trés experimentos em condi¢fes de
campo; ** sem identificacdo do municipio de coleta; *** tipo comercial ndo identificado.
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Apéndice 2. (a) Verossimilhanca média (Ln (K) +s.d) e (b) delta K (média (|[L ” (K)|)/s.d
(L (K))) valores de 10 iteracOes, cada um obtido pelo programa STRUCTURE
HARVESTER para determinar o nimero mais provavel de agrupamentos das 185 amostras de
feijdo comum.

Deltak = mean(|L"(K)|) / sd(L(K))
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Apéndice 3. Médias dos 12 caracteres quantitativos de 50 acessos de feijdo comum.

65

Acess DIAM ALT NN NR NRP APV NV NP NSP MG P10 RG

1-Palhacinho 460 3840 48 38l 340 1637 792 3711 2666 992 3H58 1983
3-Mearteiga bege claro 461 5323 560 375 277 2687 497 2487 1889 832 4630 166383
4Preio 491 6582 993 3% 275 2184 915 5180 4045 68 1927 136577
5-Branco 657 4724 671 616 509 1745 1334 5040 4043 2031 5828 406230
8-Vagemriscaca 556 8789 1025 36l 319 298 1226 76% 6056 10M 1637 218714
9Vermelho 448 449 808 3% 368 1966 926 5783 4667 833 208 166689
10-Vagem riscada 544 7818 927 408 338 2080 1232 7575 5947 1039 1720 207800
11-Vagemriscaca 571 5978 935 447 364 159 1136 6400 560 8% 1873 179127
12-Bicodeouro 457 7002 961 305 265 1738 889 58324 4466 806 2385 161249
13-Erxofie 459 6590 1064 369 315 1704 1150 6564 5001 951 1747 190154
14-Amendoim 523 4655 757 493 425 1750 1096 4914 3851 1265 3482 252936
18Feiforainha 550 8221 872 484 430 1432 129 5718 4% 1979 2949 395886
19-Vermelho 504 7076 1003 465 365 2004 1203 7315 6053 1297 1917 25042
20CNFC 15625 440 5001 738 409 392 1658 1132 6715 5119 1370 27,10 274071
21-CNFC 15462 507 5948 8% 313 264 1691 940 5791 4573 1089 2128 217755
22-BRSPérola 588 9488 931 442 406 1524 1431 064 696l 179%6 255 350179
23BRS Notavel 476 6530 944 331 284 1688 11% 6620 549 11965 215 238967
24-BRS Estilo 524 5843 953 380 318 1483 1028 6124 4864 1223 278 244688
251PR Colibi 420 4370 714 433 403 1534 1228 6968 5630 1352 2599 270419
26-+Feiffio Verde 463 4419 656 406 339 2161 854 4178 354 1147 R3B 220447
30-BRS Esplendor 524 5715 945 3% 360 1316 1258 7612 6325 1020 1892 205704
32-CNFP 15304 462 6278 819 388 359 1908 1038 5419 4735 119 2545 239724
42-Amendoim 487 9078 825 316 291 1640 788 3914 3138 1089 47 217826
68-Verde 02 493 421 531 466 362 2100 903 4336 A48 925 2311 185041
69-Pretn 13 (09) 658 7583 1126 429 370 1858 1657 10632 8718 1803 2049 360552
81-VerdeCrisoRei0L1 (102) 448 4241 612 416 353 2010 859 3436 2878 9% 2852 198049
89-PR Uirapuru 537 6026 1012 264 221 1871 978 6133 512 1064 2490 212718
92-VVagem Riscada 484 7760 892 295 270 1519 1142 6205 5571 1304 2482 260801
104-Preto 471 3832 50 3% 348 1726 79 BB 3008 10283 RN 20462
105-Carioca 52 847 8% 326 316 1620 1071 6918 5258 1246 2697 2402
109-Verde 469 4692 652 421 344 17056 923 4897 3675 960 3077 1919%
110-Branco 550 6623 747 509 452 1678 148 7846 572 1668 3080 333598
111-Verde 502 4298 740 405 371 1709 1151 5653 4439 1548 3821 309687
112-Marrom 585 718 704 48 400 2340 1287 6175 5137 1278 252 25587
114-Verde 423 5122 623 337 281 2071 752 308 2548 607 2409 121439
117-Ouro Vermelho 459  TAT5 876 437 342 1953 1006 5021 4041 830 2371 165906
118Preto 493 7135 928 348 282 1795 921 523 4260 790 1917 158020
120-Bicode Ouro 448 7684 872 365 309 178 1111 5914 498 1145 2555 228901
128-Bicode Ouro 415 649 945 367 327 1820 1106 5703 4777 1068 2203 213553
132\Vermelho 4%  HE8 618 484 434 1726 1006 3886 2757 1036 78 207102
133-Amarelo 475 4500 655 418 338 2309 772 4112 3054 1042 2921 208310
135-Bege 1587 4971 681 409 348 2512 839 4546 3407 1269 3828 253824
149-Feijao 04 444 460 950 35 321 1431 1116 6347 5041 1016 2161 203189
150-Notavel 459 5488 936 387 328 179% 1191 5665 4648 801 2177 16013
156-\° 10 Quactado 437 4331 869 364 333 1368 1103 6377 5012 1113 275 222500
168-Carioca Vermelho 415 7949 968 373 310 1798 980 5352 4219 734 1900 146770
172-\Vagem Riscada 565 7480 9% 437 387 2089 135 7773 6072 1045 1817 209077
174-Vermelho 443 815 922 414 365 2084 920 5673 4611 953 2443 190653
Emcapad04 Serrano-180 445 6442 944 200 232 1848 98 5625 4039 721 1961 144130
181-Supremo 540 5351 806 311 283 1499 943 6008 4929 1047 2550 209457
DIAM: diametro do caule em mm; ALT: altura da planta em cm; NN: nimero de noés a

colheita; NR: nimero de racemos; NRP: numero de racemos produtivas; APV: altura da
primeira vagem em cm; NV: numero de vagens por planta; NLV: nimero de léculos por
vagem; NSV: niimero de sementes por vagem; MG: massa de gréos por planta em g.planta™;
P100: peso em gramas de 100 sementes em g; RG: rendimento de grdos em kg.ha™.



66

CAPITULO 11 - Feijoeiros cultivados em sistema de agricultura familiar no estado do

Espirito Santo e relagdo com cultivares comerciais Brasileiras

Resumo. O feijao-comum (Phaseolus vulgaris L.) é uma importante fonte de proteinas, fibras
e minerais para 0s humanos, sendo cultivada principalmente nos paises em desenvolvimento,
representando assim uma fonte de renda para pequenos agricultores. O estado do Espirito
Santo é reconhecido por uma agricultura predominantemente familiar, o que propicia a
ocorréncia de acessos crioulos, que sdo selecionados e conservados pelas familias ao longo
das geragdes. Esses acessos sd0 recursos genéticos valiosos por apresentarem variacGes
genéticas que podem ser disponibilizadas para 0 melhoramento da cultura. Neste trabalho um
conjunto composto por 206 acessos crioulos e 59 linhagens elite e cultivares foram
genotipados com 23 marcadores SSRs (Simple Sequence Repeats) e 251 SNPs (Single
Nucleotide Polymorphisms). Os 23 SSRs foram polimorficos e amplificaram em 95% dos
genotipos. Dos 251 SNPs, 217 foram polimorficos e amplificaram em 90% dos gendtipos. Os
23 SSRs tiveram melhor desempenho na avaliacdo da diversidade genética (4 = 10,74; He =
0,678; P1C=0,65; Pl = 5,70 x 10'23) em comparagdo com os 217 SNPs (4= 2,00; He = 0,34;
PIC= 0,27; PI = 8,20 x 10°). O nmero ideal de grupos pela analise do software
STRUCTURE foi K=2 para 0os SNPs e SSRs, 0 que é esperado, em virtude dos dois pools
génicos — Andino e Mesoamericano. Os SNPs permitiram maior diferenciagéo
interpoolgénico (K = 2, FST = 0,372). As matrizes de Dissimilaridade de Simples
Correspondéncia genética para SSRs e SNPs foram altamente correlacionadas (r = 0,74,
0,005) e, portanto, os dados alélicos dos marcadores foram combinados e analisados para
entender as relacbes genéticas na colecdo estudada. A analise de neighbor joining
considerando a distancia genética de coincidéncia simples agrupou os 265 genotipos em 17
subgrupos. Os marcadores SSR e SNP apresentaram alto poder discriminatério entre os
gendtipos. A ampla diversidade genética observada na colecdo de trabalho a torna uma fonte
valiosa para a conservagdo, manejo sustentavel e exploracdo em programas de melhoramento

para a cultura.

Palavras-chaves: Melhoramento. Phaseolus vulgaris L. Simple Sequence Repeat. Single
Nucleotide Polymorphisms.



67

CHAPTER II - Diversity genetic and structure of common bean landraces and
commercial via SSR and SNP markers

Abstract. Common bean (Phaseolus vulgaris L., Fabaceae) is an important source of protein,
fiber and minerals for humans, being grown mainly in developing countries and providing a
source of income for small farmers. The state of Espirito Santo is recognized by a
predominantly family-oriented agriculture, which leads to the occurrence of landrace
accesses, which are selected and preserved by families throughout the generations. These
accesses are valuable genetic resources because they present genetic variation that can be
made available for the improvement of the culture. In this work a set consisting of 206
landraces accessions and 59 commercial accessions were genotyped with 23 SSRs (Simple
Sequence Repeats) and 251 SNPs (Single Nucleotide Polymorphisms). The 23 SSRs were
polymorphic and amplified in 95% of the cases. Of the 251 SNPs 217 were polymorphic and
amplified in 90% of the accessions. The 23 SSRs performed better in assessing genetic
diversity (A = 10.74, He = 0.678, PIC = 0.65, PI = 5.7 x 10-23) compared to 217 SNPs (A =
2; = 0.34, PIC = 0.27, Pl = 8.2 x 10-67). The ideal number of groups by analysis of the
STRUCTURE software was K = 2 for the SNPs and SSRs. Considering the position of the
control cultivars and the grain morphology the Andean and Mesoamerican gene pools are
present in the studied samples. The SNPs allowed greater inter-spatial differentiation (K = 2,
FST = 0.372). The matrices of Simple Genetic Correspondence Dissimilarity for SSRs and
SNPs were highly correlated (r = 0.74, 0.005) and therefore the allelic data of the markers
were combined and analyzed to understand the genetic relationships in the collection studied.
The neighbor joining analysis considering the simple coincidence genetic distance grouped
the 265 accessions into 17 subgroups. The SSRs and SNPs presented high discriminatory
power among the accessions and can be integrated in molecular breeding programs of the
bean. The broad genetic diversity observed in the work collection makes it a valuable source

for conservation, sustainable management and exploration in breeding programs for the crop.

Keywords: Improvement. Phaseolus vulgaris L. Simple Sequence Repeat. Single Nucleotide

Polymorphisms.

1 INTRODUCAO

O feijdo-comum (Phaseolus vulgaris L.) & uma leguminosa de importancia social e
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econdmica, sendo amplamente utilizada para o consumo humano nos paises em
desenvolvimento (BROUGHTON et al., 2003; ANGIOI et al., 2010). A espécie constitui uma
fonte importante de proteina, fibra alimentar e carboidratos complexos, especialmente para 0s
grupos de baixa renda (CASTRO-ROSAS et al., 2015; SANTIAGO-RAMOS et al., 2018). O
feijdo é cultivado em 126 paises com uma area plantada anual estimada em 30,1 milhdes de
hectares e com producéo estimada de 27,9 milhdes de toneladas. O Brasil destaca-se como o
terceiro maior produtor, com producéo de ~2,6 milhGes de toneladas (FAO, 2017).

O feijdo-comum €é uma espécie predominantemente autégama, com taxas de
fecundacdo cruzada de aproximadamente 3% (RAMALHO; ABREU, 2006), possui genoma
diploide com 11 cromossomos (2n = 2x = 22) e tamanho estimado de ~587 Mpb (BENNETT;
LEITCH 1995, SCHMUTZ et al., 2014). A espécie originou-se na Mesoamérica (BITOCCHI
et al., 2012) e em seguida passou por dois eventos de domesticacdo independentes dando
origem ao pool génico mesoamericano e ao andino (GEPTS et al., 1986; GEPTS 1988;
KWAK; GEPTS, 2009). Estima-se que a divergéncia entre os pools génicos tenha ocorrido ha
~165.000 anos atras (SCHMUTZ et al., 2014). Genes relacionados a caracteristicas
agrondmicas importantes aos programas atuais de melhoramento, como floracdo, altura da
plantas e metabolismo de nitrogénio, foram identificados como estando sob selegcéo durante o
processo de domesticacdo (SCHMUTZ et al., 2014). Os gendtipos do pool génico andino
geralmente possuem graos grandes e a proteina faseolina tipo S, enquanto 0os mesoamericanos
apresentam graos pequenos ou médios e faseolina tipo T (GEPTS et al. 1986).

O melhoramento do feijdo é beneficiado pela agricultura familiar, que seleciona
genotipos estaveis e adaptados a ambientes especificos, 0 que representa um recurso genético
importante para a manutencdo da biodiversidade e seguranca alimentar, além de possuir
vantagens, tais como: alto rendimento, maior eficiéncia no uso de nutrientes do solo,
resisténcia a pragas e doencas, além de tolerancia a estresses abiéticos. No Brasil, a
agricultura familiar é considerada uma alternativa econdmica com potencial de expanséo,
visto que em 99,08% das fazendas sdo plantados cerca de 50 hectares com feijdo, em 0,77%
sdo plantados de 50 a 200 hectares e em 0,15% sdo plantados com mais de 200 hectares
(SILVA; WANDER, 2013). A maior diversidade em acessos crioulos em relagdo as cultivares
comerciais é frequentemente demonstrada (EMYGDIO et al., 2003, MACIEL et al., 2003;
PERSEGUINI et al; 2016), bem como maior similaridade entre cultivares derivadas do
mesmo programa de melhoramento (MACIEL et al., 2003). No estado do Espirito Santo, das
84 mil propriedades rurais, 80% sdo de agricultura familiar, que geralmente séo pequenas e

responsaveis por 44% da producao rural. A producdo de feijao é distribuida em quase todas as
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regides (INCAPER, 2016), sugerindo a importancia do estado como um reservatério de
diversidade genética e rusticidade para a cultura, porém, ainda ndo caracterizado e conhecido.

Para o0 melhoramento do feijdo-comum, conjuntos de marcadores moleculares de DNA
amplamente polimdrficos e representativos do genoma tém sido utilizados como ferramenta
auxiliar em etapas cuja selecdo dos gendtipos superiores com base na diversidade genética é
desejavel. Os SNPs sdo os marcadores mais abundantes no genoma e menos suscetiveis a
saturacdo em escalas evolutivas profundas, enquanto os SSRs sdo altamente polimorficos
entre individuos de uma espécie e entre populacdes que divergiram recentemente. Portanto,
para o levantamento ideal da diversidade genética em feijoeiro é conveniente considerar tanto
0s marcadores SNP quanto os marcadores SSR (CORTES, et al. 2011), pois podem gerar
informac@es distintas e complementares. Muller et al. (2015) utilizou um conjunto de SSR
polimorficos combinados em multiplex, que permitiu verificar uma ampla diversidade
genética em feijoes crioulos e em cultivares brasileiras. Com a redugdo do custo da
genotipagem por sequenciamento, atualmente também esté disponivel um grande conjunto de
marcadores SNPs, cada vez mais atraente para aplicacdes rotineiras em programas de
melhoramento genético (MAMMADOV et al., 2012). O desenvolvimento de um BeadChip
com cerca de 6000 SNPs, baseado em polimorfismo entre classes comerciais de feijdo andino
e ancoragem em scaffolds no genoma (BARCBean6K _3), foi realizado por Song et al. (2015),
permitindo amostragem com qualidade de todo o genoma do feijdo andino para as diferentes
aplicacdes no melhoramento. Entretanto, para uso rotineiro, uma amostra dos SNPs utilizados
neste BeadChip pode reduzir custos e viabilizar a utilizacdo efetiva no melhoramento,
priorizando, por exemplo, os marcadores polimorficos no germoplasma de interesse.

Neste trabalho objetivou-se analisar o potencial dos recursos genéticos dos feijoes
cultivados no estado do Espirito Santo, predominantemente de cultivo de base familiar, bem
como compara-los as linhagens elite e cultivares oriundas de distintos programas de
melhoramento do Brasil. Adicionalmente, foram utilizados marcadores SSR e SNP, 0 que
permitiu a comparacdo tanto dos diferentes marcadores utilizados, quanto dos genoétipos

avaliados em relacdo a trabalhos na literatura.

2 MATERIAL E METODOS

2.1 Material vegetal
O presente estudo foi conduzido com 265 genotipos de feijdo-comum, dos quais 206

acessos sao crioulos, coletados no estado do Espirito Santo, e 59 linhagens elite e cultivares
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fornecidas pela Embrapa Arroz e Feijdo e Incaper (Apéndice 1). Dos 206 acessos, 128
possuem dados dos locais de colheita referentes aos seguintes municipios: Afonso Claudio (1
acesso), Alegre (38), Alfredo Chaves (5), Cachoeiro de Itapemirim (1), Colatina (8),
Domingos Martins (10), Guagui (14), Ibitirama (1), Irupi (4), lGna (11), Linhares (5), Muniz
Freire (4), Santa Tereza (4), Venda Nova (4), Vila Velha (2) e Vitéria (6) (Figura 1). Os
cultivares comerciais foram escolhidas para representar diferentes programas de
melhoramento genético brasileiros, incluindo: uma cultivar da Empresa AgroNorte (Agro
Norte Pesquisa e Sementes Ltda.), 36 da Embrapa Arroz e Feijédo, cinco do IAC (Instituto
Agronbémico); nove do IAPAR (Instituto Agronémico do Parand); quatro do Incaper (Instituto
Capixaba de Pesquisa, Assisténcia Técnica e Extensdo Rural); trés do TAA (Agropecuaria
Terra Alta Ltda.) e um da UFV (Universidade Federal de Vicosa) (Apéndice 1).

Os gendtipos avaliados representam 13 classes comerciais: bolinha (2 acessos), branco
(4), calima (1), carioca (51), outros (37), jalo (12), mulatinho (4), preto (69), rajado (11),
rosinha (7), roxo (1), vermelho (61) e DRK (Dark Red Kidney) (3) (Apéndice 1).

Ameérica do Sul

Municipios de coleta
Alegre

Afonso Claudio

Alfredo Cheves

Aracruz

Cochoeiro de Itapemirim
Colatina

Domingo Martins
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Ibitirama
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Figura 1. Municipios do estado do Espirito Santo nos quais foram coletados os acessos de
feijdo-comum cultivados por produtores locais. A legenda de cores indica 0s municipios de

coleta no mapa.
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2.2 Genotipagem com marcadores SSR

O DNA foi extraido a partir do tecido foliar amostrado de plantas individuais de cada
acesso, seguindo o método CTAB (DOYLE; DOYLE, 1990). As concentracOes e integridade
do DNA foram estimadas com o uso de espectrofotometro Nanodrop™2000 (Thermo
Scientific). A genotipagem com os marcadores SSR foi realizada utilizando um conjunto de
23 marcados SSR com fluorescéncia e analisados em sistema de amplificagdo multiplex
composto por cinco a seis locos SSR na mesma reacdo (Apéndice 2) (VALDISSER et al.,
2013). A amplificacdo dos locos SSR foi realizada com o kit Qiagen® PCR Multiplex
(Qiagen, Hilden, NRW, Alemanha), seguindo as instruc¢des do fabricante em um volume final
de 5,0 pL. As amplificagdes foram conduzidas em um termociclador ABI 9700 (Applied
Biosystems), seguindo os parametros estabelecidos por Valdisser et al. (2013). A eletroforese
capilar dos produtos amplificados foi feita com um sequenciador ABI 3500xL (Applied
Biosystems), usando o marcador GeneScan 500 ROX SizeStandart (Life Technologies) com
peso molecular conhecido. A genotipagem final foi realizada com software GeneMapper
(Applied Biosystems). Esses procedimentos foram realizados no Laboratdrio de Biotecnologia

da Embrapa Arroz e Feijdo (Santo Antonio de Goias, GO, Brasil).

2.3 Genotipagem com marcadores SNP

A genotipagem com os marcadores SNP foi realizada no Genomics Market
Development Laboratory, GeneSeek (Lincoln, NE, EUA), utilizando o SNP-Sequenom Chip
constituido por cerca de 250 SNPs, desenvolvido pela equipe de pesquisa da Embrapa (data
not published:; available under request), na plataforma de genotipagem Sequenom®, utilizando
as recomendaces do fabricante. Estes SNPs foram selecionados a partir do BeadChip
BARCBean6K_3 desenvolvido por Song at al (2015), com base em sua distribuicdo no
genoma e o contetdo de informacdo polimérfico (PIC) no germoplasma mesoamerico, 0 mais

amplamente explorado no Brasil.

2.4 Analises estatisticas
As analises de diversidade genética foram realizadas utilizando o namero alélico (NA),

alelos privados (AP), diversidade genética (He), heterozigosidade observada (Ho), indice de

fixacdo (f) e conteudo de informacdo polimorfica (PIC), com o auxilio do software Genes
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(CRUZ, 2013). A menor frequéncia alélica (MAF) e a probabilidade de identidade (PI) foi
obtida utilizando o programa GenAlex v6.5 (PEAKALL; SMOUSE, 2012).

Uma andlise de agrupamento Baeysiano foi realizada no software STRUCTURE 2.3.4
(PRITCHARD et al., 2000) sem nenhuma informacao de grupos a priori, a fim de determinar
a classificacéo provavel dos geno6tipos. O conjunto do nimero de corridas foi executado com
um burnin de 250.000 interagfes, seguido por 750.000 iteragbes MCMC (Monte Carlo
Markov Chain) com 10 simulagdes independentes. Os valores de K testados variaram de 1 a
10. Para encontrar o melhor K foi usado o método AK de Evanno et al. (2005), implementado
no STRUCTURE HAVESTER (EAR; VONHOLDT, 2011). O software CLUMPP verséo
1.1.2 (JAKOBSSON; ROSENBERG, 2007) foi utilizado para obter uma matriz consenso com
base nas 10 simulacGes e os graficos foram visualizados utilizando o software DISTRUCT 1.1
(ROSENBERG, 2004). De posse dos resultados da estruturacdo populacional e com as
estimativas de atribuigdes de cada acesso a cada grupo, foi realizado um novo ordenamento
dos acessos de acordo com 0s grupos pertencentes. Os acessos foram atribuidos aos grupos de
acordo com seus valores médios de probabilidade de associacdo (Qik ), em que Qik é a
proporcéo estimada do genoma do gendtipo i derivado da populacdo k (PRITCHARD et al.,
2000). Foi assumindo que valores com Qik acima 0,5 indicam o grupo ao qual os acessos
pertencem.

O agrupamento dos geno6tipos foi obtido usando o método neighbor joining baseados
na matriz de dissimilaridade de correspondéncia simples com 1.000 interacfes de bootstrap
implementada no programa DARwin 5.0 (PERRIER; JACQUEMOUD-COLLET, 2006) de

acordo com:
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onde: dij: dissimilaridade entre as unidades i e j; L: nimero de loci; mI: nimero de alelos
correspondentes para locus I; e m: ploidia.

Além disso, foi realizada uma andlise de coordenadas principais (PCoA) com
GenAlEx (PEAKALL; SMOUSE, 2007) a fim de fornecer suporte adicional para 0s grupos
populacionais identificados. As matrizes de distancia genética obtidas para 0s conjuntos de
dados SSRs e SNPs foram utilizadas para correlagdo usando o teste de Mantel implementado
no GenAlEx (PEAKALL; SMOUSE, 2007).

A andlise de variancia molecular (AMOVA) foi realizada para testar a estrutura da

diversidade genética entre os grupos obtidos pela analise do STRUCTURE, bem como entre
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linhagens elite/cultivares e acessos crioulos dentro de cada grupo, usando o programa
Arlequin v3.5 (EXCOFFIER; LISCHER 2010) com 10.000 permutagdes. A variabilidade
genética interpopulacional foi estimada pela estatistica F de Wright (1951), de acordo com 0s
métodos de Weir e Cockerham (1984), sendo calculado o indice de fixacdo dentro das
populacbes (FIS); indice de fixacdo total (FIT) e a divergéncia genética entre populacdes
(FST). Para isso, foi utilizou o software FSTAT 2.9.3.2 (GOUDET, 1995), empregando o

método de reamostragem bootstrap com 95% de intervalo de confianca e 1.000 permutacdes.
3 RESULTADOS

Dos 251 SNPs selecionados para estudar a diversidade genética, oito foram
monomorficos e 24 apresentaram mais de 10% de dados perdidos, os quais foram retirados
das andlises, sendo entdo considerados nas anélises um total de 217 SNPs. Todos os onze
cromossomos de feijdo foram representados, dos quais 0 cromossomo oito foi o mais
amostrado (30 SNPs) e o cromossomo seis em menor intensidade (16 SNPs). Para a colecao
completa de gendtipos, a probabilidade de identidade (P1) combinada foi de 8,2x10°"4(Tabela
1). Os valores do conteudo de informacdes polimorficas (P1C) sdo um reflexo da diversidade
e frequéncia de alelos e indicam a qualidade do marcador. Neste estudo, o PIC variou de 0,01
a 0,37, com média de 0,27 (Figura 2). Um total de 23 SNPs apresentou PIC menor que 0,10.
O numero total de alelos foi 439, com média de dois por locus. A frequéncia alélica minima
variou de 0,01 (Bean-160) a 0,49 (Bean-202). Considerando os 265 acessos analisados, a
heterozigosidade esperada (He) variou de 0,01 a 0,50, com média de 0,34, enquanto a Ho
variou de 0,00 a 0,22 com média de 0,001.

Um alto nivel de informacdo polimdrfica foi verificado nos 23 SSR utilizados, os
quais permitiram a deteccdo de 272 alelos, com média de 10,74 por loci. A quantidade de
alelos por loci variou de 2 (PVBR251) a 28 (BM154). A PI obtida pela combinacao de todos
os loci foi de 5,7x10% (Tabela 1). O PIC variou de 0,25 (PVBR251) a 0,90 (BM154), com
média de 0,65, evidenciando que em conjunto os marcadores sdo muito informativos
(Apéndice 2, Figura 2). A média da He no valor de 0,678 indica elevada diversidade genética.
A Ho média no valor de 0,044 foi menor que a He, sugerindo excesso de homozigotos em
relacdo ao modelo de equilibrio de Hardy-Weinberg. Este padrdo é confirmado pelo indice de

fixacdo (f), em que todos os marcadores foram positivos e com media de 0.940 (Apéndice 2).
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Figura 2. Distribui¢do dos valores de conteudo de informacéo polimorficas nos 217 locos
SNP e 23 locos SSR utilizados nas analises de diversidade genéticos dos 249 genotipos de

feijdo comum.

Estudos com diferentes tipos de marcadores tém demonstrado que colegdes brasileiras
de variedades crioulas e comerciais de feijdo sdo compostas de acessos tanto de reservatorios
génicos mesoamericanos quanto andinos e que existe uma forte diferenciacdo entre esses dois
reservatorios génicos. Os acessos do presente trabalho foram classificados em dois grupos
conforme o resultado de uma analise realizada no software STRUCTURE, a qual apresentou
o melhor delta K = 2, tanto pelos dados de microssatélites quanto de SNPs. A atribuicdo dos
acessos aos grupos foi realizada com base nos coeficientes de associacdo posteriores (Qki)
assumindo que valores acima 0,50 indicam o grupo ao qual os acessos pertencem. Das 59
cultivares comerciais, 47 foram provenientes do Banco Ativo de Germoplasma da Embrapa
Arroz e Feijdo, das quais oito pertencem ao pool génico Andino e 39 ao Mesoamericano
conforme referido por Miller et al., 2015. Considerando o resultado K=2 do STRUCTURE,
0s oito cultivares testemunhas do pool génico andino ficaram alocados em um dos grupos e 0s
39 do mesoamericano ficaram no outro. Estes grupos foram considerados como
correspondentes ao pool génico andino (designado com AND) e mesoamericano (MES).
Percebeu-se que 16 acessos, todos crioulos, ocuparam grupos divergentes em relagdo aos
resultados dos SNPs e SSRs, os acessos foram: Rim de paca (129), Amendoim (171),
Vermelho (249), Verde (114), Botina (48), Branco (5), Vermelho (142), Vagem Riscada
(172), Quadrado (156), Preto (49), Carioca Vermelho (168), Riscado Preto (52), Macuquinho

(87), Preto (134) e Preto 60 dias (102). Esses 16 acessos necessitam de mais estudos para uma
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classificagdo exata quanto ao grupo mesoamericano e andino. Os SNPs sdo descritos como
marcadores mais eficientes na classificacdo entre pools génicos e os SSRs dentro de pool
génico. Entretanto, no presente estudo, os SSR se mostraram mais promissores para tal
classificacéo, classificando os 16 acessos entre os grupos de acordo com o tamanho dos gréos.

Considerando os dois conjuntos de marcadores (SSRs e SNPs) e os 249 acessos
remanescentes, os grupos formados foram compostos por gendtipos com padrdo de sementes
caracteristicos. Um grupo AND foi formado por oito cultivares testemunhas representantes do
grupo andino e 49 acessos crioulo; o MES por 46 cultivares comerciais representantes do
grupo mesoamericano e 146 acessos crioulo.

Os graficos de barra obtidos pelo STRUCTURE também fornecem informagdes sobre
0 nivel de mistura nas amostras estudadas. Foi assumido que os coeficientes posteriores
abaixo de 0,80 podem indicar hibridismo. Considerando os marcadores SSR, foram
detectados dois hibridos (o feijdo rajado-302 e o Preto vidro-74). Nos marcadores SNP foram
detectados trés hibridos (Branco-235, Feijdo rajado-302 e Feijdo fradinho-248) (Apéndice 3).
O grupo AND foi preservado para K = 2, 3 e 4 (grupo vermelho) para os conjuntos de

marcadores SSR, SNPs e a combinacdo SSR + SNP, respectivamente (Figura 3).

SSRs SNPs SSRs+SNPs

Figura 3. Estrutura de populagdes inferida por abordagem Bayesiana em 249 gendtipos de
feijdo-comum baseada em 23 marcadores SSR, 251 SNP e a combinacdo de SSR e SNP com
K= 2, 3 e 4. As amostras foram ordenadas de acordo com o Apéndice 1. Cada grupo é
representado por uma cor, cada individuo € representado por uma barra vertical. Linhas de

duas cores representam genotipos com mistura.

Considerando a analise de diversidade genética entre grupos, os marcadores SSR
detectaram menor nivel de diversidade no Grupo AND (He = 0,454) em comparagdo com 0
MES (He =0,517). Tal diversidade foi maior para acessos crioulos em rela¢do aos genoétipos

comerciais tanto no AND quanto no MES. Os valores do coeficiente de endogamia foram
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altos (f=0,964 para AND I; f=0,920 para MES) e os de Ho foram baixos (Ho=0,017 para o
AND; Ho0=0,042 para o0 MES). Para os SNPs, os indices de He e Ho possuem niveis de
valores menores que 0s SSR, enquanto o f foi elevado, o0 que evidencia que os marcadores

SSR sdo mais indicados para expressar a diversidade genética entre acessos (Tabela 1).

Tabela 1. Analise descritiva da diversidade genética e divergéncia entre cultivares comerciais

e acessos crioulos dos pool génicos Andino (AND) e Mesoamericanos (MES).

Grupos N A NA Ap He Ho F Pl

SSRs (23)

AND

Cultivar 9 60 2.61(0.28) 3  0.41(0.06) 0.00(0.00) 1.00(0.00) 5.3x™
Crioulo 48 121 5.26(0.57) 34 0.47(0.06) 0.03(0.01) 0.83(0.06) 9.6x™
Total 57 124 5.39(0.62) 37 0.48(0.06) 0.03(0.01) 0.84(0.06) 2.3x*

MES

Cultivar 37 103 4.48(053) 4  0.46(0.06) 0.01(0.00) 0.97(0.01) 2.5x%
Crioulo 155 179 7.78(0.79) 61 0.54(0.06) 0.06(0.01) 0.90(0.02) 5.8x*

Total 192 187 8.13(0.80) 65 0.53(0.06) 0.05(0.01) 0.92(0.02) 4.0x*

Todos 249 247 60.50(5.67) -  0.47(0.03) 0.03(0.01) 0.92(0.02) 5.7x%
SNP (217)
AND

Cultivar 9 259 1.19(0.03) 0  0.06(0.01) 0.01(0.01) 0.87(0.03) 7.1x?
Crioulo 48 374 1.71(0.03) 2  0.07(0.01) 0.02(0.01) 0.68(0.03) 7.4x°

Total 57 375 1.73(0.03) 2  0.07(0.01) 0.01(0.00) 0.70(0.03) 5.8x*°
MES

Cultivar 37 358 1.65(0.03) 0  0.13(0.01) 0.01(0.00) 0.97(0.01) 1.5x®

Crioulo 155 405 1.87(0.02) 4  0.15(0.01) 0.01(0.00) 0.80(0.02) 2.2x™%

Total 192 411 1.89(0.02) 4  0.15(0.01) 0.01(0.00) 0.82(0.02) 2.1x%
Todos 249 439 1.60(0.02) -  0.10(0.01) 0.01(0.00) 0.82(0.01) 2.2x®

Os 249 gendtipos de feijdo também foram avaliados quanto a distancia genética pela
matriz de dissimilaridade de simples correspondéncia. Para o conjunto de dados de SSR, as
distancias variaram de 0,012 a 0,78 com uma média de 0,47. Para os de SNPs, as distancias
do conjunto de dados variaram de 0,003 a 0,45, com uma média de 0,28.

O teste de Mantel evidenciou uma forte correlagdo entre as matrizes de
Dissimilaridade de Simples Correspondéncia genética baseadas nos marcadores SSR e SNP,
com um valor de Pearson de r = 0,74 (valor de p < 0,01), portanto, os dados alélicos dos

marcadores foram combinados e analisados para entender as relagcdes geneéticas na colecédo
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estudada (Figura 4).
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Figura 4. Relacdo entre os conjuntos de marcadores SNP (eixo y) e SSR (eixo x) calculada
usando dissimilaridade de correspondéncia simples (Mantel r = 0,7418). Cada ponto

representa uma comparagao entre matrizes de dissimilaridade.

As matrizes de distancias foram utilizadas para a constru¢do de agrupamento pelo
método neighbor joining (NJ) (Figura 4), no qual se observa a formacdo de dois grandes
grupos principais correspondentes aos Grupo AND e MES identificado previamente pelo
software STRUCTURE. O AND (ramificacdo azul) foi formado por 53 acessos com tamanho
de grdo grande e médio e dois com grdo pequeno. Os tipos comerciais mais comuns foram:
bolinha (dois acessos), branco (2), Cranberry (1), Dark Red Kidney (1), jalo (9), preto (5),
rajado (8), vermelho grande (8) e vermelho (5). No Grupo MES a maioria dos acessos
possuem tamanho pequeno e médio (respectivamente 49, 139) e 6 com tamanho grande. Os
tipos comerciais predominantes foram: preto (49 crioulos e 16 comerciais), vermelho (54
crioulo e 1 comercial) e carioca (21 crioulos e 29 comerciais). Além disso, existiam sete
feijoes designados com o nome vernacular de terrinha (cor marrom) pelos agricultores (Figura
5).
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A) SSR C) SSRs+SNPs

m— AND: crioulo m— ES: crioulo
AND: comercial = |ES: comercial

Figura 5. Dendrograma Neighbor-joining baseado em uma matriz de dissimilaridade de
simples correspondéncia 250 gendtipos representado grupos definidos pelo STRUCTURE em
K=2 para os seguintes conjuntos de marcadores: A) SSR-di e B) SNPs.O Cluster 1 esta
representado em vermelho (Landrace) e azul (cultivar/line) e o grupo dois estd em verde

(landrace) e em roxo (cultivar/linha).

O agrupamento NJ, feito com base nos 23 SSR e 251 SNPs concatenados foi dividido
em subgrupos para melhor compreender a organizacdo genotipica dos acessos. O grupo AND
foi subdividido em quatro grupos (Grupo I, II, 11l e 1V). O grupo | foi formado pelos acessos
mais divergentes, dos quais cinco sdo comerciais € nove sdo crioulos. O Grupo Il foi
constituido por quatro gendtipos comercias e nove acessos crioulos, dos quais seis possuem
gréos grandes da cor verde. O grupo Il foi formado apenas por feijoes crioulos, dentre os
quais ficaram alocados os cinco feijoes da coloragdo branco e vermelho, cujos nomes
vernaculares foram designados como palhacinho pelos agricultores. O grupo IV foi formado
por dois gendtipos comerciais e 15 feijoes crioulos. Dos acessos crioulos, seis sdo do tipo
comercial jalo, e seis sdo do tipo vermelho grande escuro. Também ficaram alocados neste
grupo dois acessos do tipo bolinha e trés rajados (Figura 6, Apéndice 4).

O Grupo MES foi subdividido em 13 grupos (Grupo VI, VII, VIII, IX, X, XI, XII,
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X1, X1V, XV, XVI e XVII). No Grupo VI ficaram alocados os acessos mais divergentes,
sendo quatro comerciais e 13 crioulos. O Grupo VI foi formado por 2 cultivares comerciais e
12 crioulos. O grupo VII foi formado por sete acessos dos quais seis sdo do tipo comercial
carioca. O grupo VIII foi formado por trés acessos comerciais e oito crioulos. O grupo IX foi
formado por sete acessos, dos quais seis sdo do tipo comercial carioca. O grupo X foi formado
por oito acessos, dos quais dois sdo comerciais e seis crioulos. O grupo XI foi formado por 18
acessos, dos quais 13 sdo comerciais, sendo quatro do IAPAR, oito da Embrapa e um do IAC.
Esse grupo também foi formado por 13 acessos carioca. O grupo Xl foi formado por oito
acessos (sete sdo crioulos e um comercial), dos quais seis sdo vermelho. O grupo XIlI foi
formado por 11 acessos, dos quais cinco sdo comerciais (quatro da Embrapa e um do Incaper)
e seis crioulos. Além disso, dez feijdes sdo do tipo preto. O grupo XIV foi formado por 17
acessos, dos quais 16 sao do tipo preto e quatro sdo comerciais, sendo dois do IAPAR e dois
da Embrapa. O grupo XV foi formado por 15 acessos, dos quais seis sdo comerciais (quatro
da Embrapa e dois do TAA) e nove crioulos. Considerando o tipo, cinco séo preto e nove
carioca. Grupo XVI foi formado por 16 acessos, dos quais um comercial e 15 crioulos, sendo
13 preto. O XVII foi formado por 41 acessos, dos quais um comercial da UFV. Considerando
0 tipo, 36 sdo vermelho (Figura 6, Apéndice 4).

Houve feijoes comerciais de diferentes programas de melhoramento que ficaram
distribuidos entre os feijoes crioulos, ou seja, existe variabilidade nos genotipos elite de feijao
analisados, bem como similaridade com os feijGes comerciais, que ja passaram por programas
de melhoramento. A Figura 7 demonstra os principais tipos de feijao, considerando a cor e a

morfologia encontrada nos dois, AND e MES.
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Figura 6. Dendrograma Neighbor Joining constituido a parir da Dissimilaridade de Simples
Correspondéncia para 249 geno6tipos de feijdo comum com o conjunto de 217 SNP90 e 23
SSR concatenados. As ramificacdes foram coloridas de acordo com os subgrups. Os

individuos de cada grupo estdo no Apéndice 4.



81

POOL GENICO ANDINO

Cultivares testemunhas

343-IPR Garca

312-BRS Artico 315-BRS Embaixador 349-Jalo Precoce 323-BRS FS305

Feijao crioulo

14-Amendoim 18-Feijiao rainha 26-Feijiao verde 44-Rajado 54-Palhacinho

133-Amarelo 235-Branco

302-Feijao rajado 129-Rim de paca 147-Feijao cavalo

POOL GENICO MESOAMERICANO

Cultivares testemunhas

321-BRS FC402 325-BRS Marfim 327-BRS Pitanga 332-BRS Vereda 307-BRS Esteio

Feijao crioulo

156-Quadrado 158-Roxinho

1 s \ "
168-Carioca Vermelho 280-Carioca 281-Terrinha 286-Carioca 41-Manteiga amerelo

Figura 7. Imagens representativas demostrando a diversidade de tamanho, forma e cor de

sementes disponiveis na colecdo de feijao analisada neste estudo.

A analise de coordenadas principais (PCoA) (Figura 8) confirmou 0s grupo principais
descritos na analise do STRUCTURE e no NJ. O PCoA com marcadores SSR revelou que
existe grande diversidade nos acessos de feijao dentro de cada grupo, mostrando uma maior
distribuicdo dos acessos através dos dois eixos. Os dois primeiros componentes explicaram
35,5% da variagcdo acumulada. Enquanto os SNPs sugeriram que existe grande diferenciagéo

entre 0s grupos, e os dois primeiros componentes explicaram 75,6% da variagcdo acumulada.
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Figura 8. Analise de coordenadas principais (PCoA) em um conjunto de 249 gendtipos de
feijdo-comum utilizando: a) 251 SNPs, b) 23 SSRs e ¢) SSRs+SNPs. Nas cores verde (feijoes
crioulo) e roxo (feijoes comerciais) estdo os acessos que identificados com o Cluster 1 de
acordo com o resultado do software STRUCTURE e nas cores azul (feijées crioulo) e

vermelho (feijoes comerciais) estdo os acessos do Cluster 2.

Os indices de diversidade evidenciaram diferenciacdo moderada entre os dois grupos

para 0s SSR (FST=0.063). J& os SNPs demonstraram alto nivel de diferenciacdo genética
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(FST=0.372). Ambos os marcadores apresentaram alta diferenciacdo dentro dos grupos (SSR,
F1S=0.958; SNPs, FIS=0.937). O FIT foi o mesmo para SSR e SNPs (0,969), o que indicou
uma significativa divisdo entre 0s grupos.

A anélise de variancia molecular (AMOVA) foi conduzida para testar possiveis
diferengas entre os grupos definidos no presente trabalho (AND vs. MES) e entre 0s
subgrupos de cada grupo composto por acessos crioulos e comerciais. A AMOVA com SNPs
evidenciou que entre os Grupos existiam 63,35% de diversidade, entre acessos 32.11% e
dentre acesso 1.02%. No caso dos marcadores SSRs, existem 44% de diversidade entre 0s

grupos AND e MES, 51% entre acessos e 4% dentre acessos (Tabela 2).

Tabela 1. Resumo da analise de variancia molecular (AMOVA) entre cultivares comerciais e
acessos crioulos dos pool génicos Andino (AND) e Mesoamericanos (MES) de feijao-comum.

Fonte de variacdo GL SQ Ccv % GL SQ CcVv %
SNP SSR

AND vs MES

Entre grupos 1 11169,57 63,35 79* 1 878,03 4,93 44*

Dentre grupos 247 7931,89 1555 19* 247 2952,89 5,73 51*

Entre acessos 249 254,00 1,02 1* 249 124,00 0,50 4*

Total 497 19355,46 79,92 100 497 395492 11,15 100

AND: Crioulo vs comercial

Entre grupos 1 41,75 0,79 8* 1 23,31 0,41 U
Dentre grupos 55 978,64 8,16  78* 55 602,38 532  88*
Entre acessos 57 84,00 1,47 14* 57 18,00 0,32 5*
Total 113 1104,39 10,42 100 113 643,68 6,04 100
MES: Crioulo vs comercial

Entre grupos 1 125,55 0,75 4* 1 39,30 0,23 3*
Dentre grupos 190 6785,95 17,42 91* 190 2287,90 5,74 88*
Entre acessos 192 170,00 0,89 5* 192 106,00 0,55 8*
Total 383 7081,51 19,05 100 383 2433,21 653 100

GL= Grau de liberdade; SQ=Somatdrio de quadrados; CV=Componente de variancia;
%=Porcentagem de variacdo; *= valor de p < 0,01 (sdo as probabilidades de se ter um
componente de variancia mais extremo que o0s valores observados apenas por acaso. As

probabilidades foram calculadas por 999 permutages aleatorias).
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4 DISCUSSAO

No presente estudo, a analise de uma colecdo de trabalho de feijdo-comum permitiu
obter informagGes sobre a estrutura e diferenciacdo genética em feijoes crioulos cultivados,
coletados no estado do Espirito Santo. Os feijoes do estado sdo resultado de cultivo por
pequenos agricultores visando a adaptacdo as condigdes climaticas e restricdes ambientais das
diferentes regifes de colheita, bem como qualidade organoléptica de acordo com o mercado
(INCAPER, 2016).

Para entender a diversidade genética na colecdo de trabalho, as estatisticas genéticas
foram realizadas com um subconjunto de 217 SNPs polimorficos selecionados com base no
polimorfismo do BeadChips BARCBean6K_2, desenvolvido por Song et al. (2015), e por 23
marcadores SSR padronizados em multiplex por Valdisser et al. (2013). Geralmente, os SNPs
sdo bialélicos e possuem o valor maximo de PIC de 0,50. No presente estudo 0os SNPs
evidenciaram em média 2 alelos por loci e o valor de PIC médio 0,28, sendo este valor
considerado moderado, o que indica haver polimorfismo e diversidade genética nos materiais
estudados. Também revela que a colecdo aqui estudada é bastante diversa, representando
diversos tipos comerciais e crioulos de feijao-comum.

Os marcadores SSR sdo multialélicos, e neste trabalho revelaram valores médios de
11,83 alelos por loci e valor médio de PIC de 0,65. Os numeros de alelos relatados e os
valores de PIC para os marcadores sdo similares a varios estudos de diversidade empregados
em germoplasma de feijdo (BURLE et al., 2010, MULLER et al., 2015; VALDISSIER et al.,
2016, 2017).

As analises, por ambos os marcadores, com base no STRUCTURE, coordenadas
principais e neighbor-joining, revelaram os dois grandes grupos amostrados com pouca
evidéncia de introgressdo. Os grandes grupos formados, caracterizados por testemunhas
sabidamente conhecidas como gen6tipos andinos € mesoamericanos, sugerem gue 0S acessos
cultivados no estado do Espirito Santo representam reservatorios génicos provenientes de
ambos 0s eventos de domesticacdo, com maior representacdo do mesoamericano, Como ocorre
em todo o pais. Essa coexisténcia de genotipos andinos e mesoamericanos foi observada em
outros estudo por diferentes ferramentas (GEPTS et al. 1986; GEPTS 1988; KWAK; GEPTS
2009), das quais os marcadores SSR e SNP tém demonstrado bons resultados em amostras de
germoplasma brasileiro (BURLE et al., 2010; BLAIR et al., 2013; MULLER et al., 2015). A

maioria dos acessos (73,68%) pertence a0 grupo mesoamericano. Isso € consistente com o
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predominio do pool genético mesoamericano nas variedades e cultivares brasileiras (BURLE
etal., 2010; BLAIR et al., 2013 e CARDOSO et al., 2014).

A morfologia das sementes que prevaleceu nos genotipos do grupo andino foi com
grdos medios e grandes, enquanto no mesoamericano foi com grdos médios e pequenos. Em
relacdo a distribuicdo dos tipos de grdos e as cores do tegumento (Tabela 2), a maior
diversidade foi encontrada no grupo andino, com sementes de cor preta (grande), vermelha
(grande), jalo, branca, rajada, verde, entre outros. No grupo mesoamericano, a maioria das
sementes foi do tipo carioca, preto, vermelho e marrom. As diferencas de tipo e cor de
sementes foram semelhantes ao descrito no trabalho de Blair et al. (2013) e Cardoso et al.
(2014), que também mostraram maior diversidade de morfologia nas sementes no grupo
andino.

Uma variedade de tipos de grdos comerciais é cultivada no Brasil, dependendo das
preferéncias regionais, sendo 0s mais comuns os tipos de sementes pequenas, caracteristico do
pool génico mesoamericano. Um exemplo de tipo comercial de feijdo caracteristico do Brasil
é o feijdo Carioca que representa 70% do mercado consumidor, e é caracterizado por graos
com listras pretas em um fundo creme claro (PELOSO; MELO, 2005). Este tipo comercial se
espalhou para todas as regides brasileiras, descaindo o consumo de sementes pequenas de
feijdo Preto, que anteriormente era o tipo de feijdo mais tradicional e amplamente cultivado
no Brasil (BENIN et al., 2002). A maioria dos acessos coletados no Espirito Santo foi de
sementes pequenas e médias com tegumento de cor vermelha, seguido pelo preto e carioca.

Algumas classes de sementes do pool génico Andino sdo encontradas no Brasil, mas
sdo de producdo limitada. Estes incluem o feijdo vermelho grande, Jalo, Branco, DRK (Dark
Red Kidney), Cranberry, Calima e Rajado, que séo alternativas para atender principalmente o
mercado de exportacbes (PEREIRA et al., 2010).

A diversidade alélica dos SSRs, considerando os grupos, foi informativa, pois
identificaram 172 alelos e 57 alelos privados no pool génico andino. Também foram
identificados 217 alelos e 102 alelos privados no mesoamericano. As estimativas de nimero
alélico e alelos privado nos acessos crioulos foram maiores que nos comerciais. Estimativas
de diversidade alélica superiores no germoplasma crioulo em relagdo ao comercial também
foram relatadas por outros autores (MULLER et al., 2015; VALDISSER et al., 2016, 2017).
Esses resultados evidenciam a necessidade de conservacgédo dessa biodiversidade. Ao longo de
sua existéncia, esses acessos desenvolveram mecanismos de adaptacdo as condicbes de
estresse biotico e abidtico, caracteristicas que podem ser amplamente utilizadas em programas

de pesquisa.
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As amostras analisadas tiveram Ho média de 0,04, apesar da espécie ser
predominantemente autdbgama (RAMALHO; ABREU, 2006). Esta heterozigosidade foi 0,006
menor nos cultivares em relacdo aos acessos crioulos (0,046). A maior Ho observada nos
acessos crioulos pode ser um reflexo da diversidade genética dos acessos locais. No mercado
nacional existe uma preferéncia para semente do tipo comercial carioca e preto (PELOSO;
MELO, 2005). Em contrapartida, na agricultura familiar com producdo principal para
subsisténcia ou para mercados locais, pode ser cultivada uma ampla variedade de cores e
tamanhos de sementes. O habito de cultivar sementes com caracteristicas distintas € um meio
de aumentar a estabilidade e manter o potencial evolutivo, bem como lidar com as mudangas
climéaticas (CECCARELLI et al., 2014). O cultivo de tipos diferentes de sementes pode
desempenhar um papel importante na supressdo de ervas daninhas e evitar que patdgenos e
pragas de insetos se estabelecam. A producdo de tipos variados de sementes também pode
ajudar na comercializagdo entre os consumidores, que podem preferir um tipo peculiar de
semente.

Neste estudo, a He do pool genético mesoamericano foi ligeiramente maior que o do
andino, em contraste com os resultados obtidos por Blair et al. (2006) e de acordo com o
encontrado por Muller et al. (2015). Essas estimativas maiores podem ser consequéncia do
maior numero de acessos mesoamericanos caracterizados (~ 3x mais acessos). Entretanto,
independentemente do tamanho da amostra ou do tipo de marcador utilizado, maior He
também foi relatada no germoplasma mesoamericano em outros trabalhos (KWAK; GEPTS
2009; MAMIDI et al., 2011; BITOCCHI et al., 2013).

Eventos historicos globais de domesticacdo na evolugdo do feijoeiro possibilitaram
uma maior diversidade no pool génico mesoamericano (SCHMUTZ et al., 2014; BITOCCHI
et al., 2012; MAMIDI et al., 2013). A menor diversidade encontrada no germoplasma andino
é esperada, devido a prevaléncia de introducdo e domesticacdo mesoamericana no Brasil
(BURLE et al., 2010; CARDOZO et al., 2014). Para as estimativas de diversidade genética,
considerando apenas as racas crioulas, valores proximos foram obtidos separadamente para 0s
pools génicos (He = 0,519 no Andino e He = 0,516 no Mesoamericano). Burle et al. (2010)
também identificaram valores proximos de diversidade genética entre 0S Qrupos
mesoamericano (0,33, TA=221) e andino (0,30, TA=58), estudando genotipos crioulos
brasileiro.

Os SSR apresentaram uma diferenciagdo moderada entre o0s pools génico,
mesoamericano e andino (FST =0,449), apoiando a diferenciagéo entre eles. Os dois pool

génicos originaram-se de um ancestral comum ha ~111.000 anos, seguindo caminhos
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evolutivos separados e sujeitos a efeitos de estrangulamento distintos antes da domesticagédo
(MAMIDI et al., 2013). Mais tarde, durante o processo de domesticacdo, a populagdo andina
foi submetida a um gargalo equivalente a 26% do tamanho efetivo, enquanto na populagédo
mesoamericana esse gargalo foi de 46%. Juntos, esses fatores contribuiram para uma reducéo
da diversidade genética e um aumento na estruturagdo dos pools génicos. Considerando as
variedades crioulas e as comerciais, dentro de cada pool génico, a diferenciacdo foi de
moderada a pouca (FST=0,054 no andino; FST=0,033 no mesoamericano). Essa diferenciacao
foi menor que a observada por Muller et al. (2015), que encontraram diferenciacdo genética
moderada, de FST=0.085. A estruturacdo dos genotipos de feijoeiro nos pools génico também
foi demonstrada por AMOVA (42,645 %). Muller et al. (2015), por meio de uma AMOVA,

detectou 36,5% de diferenciacdo de acesso, com base na origem andina e mesoamericana.

5 CONCLUSAO

Este estudo fornece uma visdo da diversidade e estrutura em uma colegéo
geograficamente representativa de variedades crioulas e comerciais cultivadas no estado do
Espirito Santo. As analises dos gen6tipos crioulo em comparagdo com 0s comerciais revelou a
existéncia de maior diversidade no extrato crioulo. Os dois maiores reservatorios génicos de
feijdo (andino e mesoamericano) sdo cultivados no estado. No entanto, o pool génico
mesoamericano representa a maioria das variedades, que por sua vez apresentou maior
diversidade alélica. O pool génico andino, mesmo sendo pouco representativo na regido,
demonstrou maior diversidade morfoldgica considerando a cor do gréo. A utilidade relativa de
SSRs e SNPs vai depender das especificidades de cada estudo particular. Ambos os sistemas
de marcadores sdo eficientes para a avaliacdo da diversidade genética e estrutura
populacional, entretanto, os marcadores SSR foram melhores para detectar a diversidade entre
acessos e 0s SNPs permitiram maior discriminacao interpool génico. Em conjunto, os SSR e
SNPs oferecem uma oportunidade para discriminar com precisdo entre 0s pools génicos e
entre os acessos de feijdes. O alto nivel de diversidade genética nas variedades crioulas e
comerciais torna a colecdo estudada uma fonte valiosa que deve ser preservada, priorizada e
explorada em programas de melhoramento. A agricultura familiar é uma estratégia

importante para manter a diversidade de amostras crioulas.
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Apéndice 1. Informagao das anélises de caracterizagdo molecular de marcadores SSR e SNPs
dos 265 acessos de feijdo comuns utilizados

Nomg (ldentlflcagao Local de colheita Cultlva_r/ Cor Tamarlho
numeérica) Comercial do gréo
Palhacinho (1) Vila Velha Crioulo Cores Médio
Manteiga bege claro (3) Vitéria Crioulo Jalo Grande
Amendoim (14) Guagufi Crioulo Rajado Grande
Feijdo rainha (18) Uba Crioulo Rajado Grande
Amendoim (42) - Crioulo Cores Médio
Amendoim (43) Guagui Crioulo Rajado Grande
Bolinha (63) - Crioulo Vermelho Médio
Manteig&o (76) - Crioulo Jalo Grande
Preto Gigante (124) Domlr]gos Crioulo Preto Grande
Martins
Rim de Paca (129) Guagui Crioulo Vermelho escuro grande Grande
Amarelo (133) Santa Tereza Crioulo Bolinha Médio
Palhacinho (145) - Crioulo Cores Médio
Feijao Cavalo (147) - Crioulo Vermelho escuro grande Grande
Amendoim (171) Adésio Crioulo Rajado Grande
Amendoim (207) Alegre Crioulo Rim de paca Grande
Vermelho (208) Alegre Crioulo Vermelho Pequeno
Vermelho (213) Alegre Crioulo Vermelho Grande
Bolinha amarela (227) Curitiba Crioulo Bolinha Médio
Cavalo espanhol (234) Curitiba Crioulo Vermelho Grande
Palhacinho (243) Linhares Crioulo Cores Médio
Palhacinho (245) Domingos Crioulo Cores Médio
Martins
Feijao Manteigdo (246) D&'::SESS Crioulo Jalo Médio
Vermelho (249) Linhares Crioulo Vermelho Médio
Manteigdo (265) Colatina Crioulo Vermelho Grande
BRS Embaixador (315) - Cultivar Embrapa Dark Red Kidney Grande
BRS Executivo (319) - Cultivar Embrapa Cranberry Grande
BRS Radiante (329) - Cultivar Embrapa Rajado Grande
Verde (53) Domingos Crioulo Cores Grande
Martins
Carioca Mamoninho (85) - Crioulo Vermelho Média
Verde (109) Guagui Crioulo Cores Grande
Verde (114) - Crioulo Cores Grande
Corujinha (204) Alegre Crioulo Rajado Grande
Vermelho (209) Alegre Crioulo Vermelho Pequeno
Carnaval (226) Curitiba Crioulo Cores Grande
Vermelho Rondonia (264) Colatina Crioulo Vermelho Média
BRSMG Realce (333) - Cultivar Embrapa Rajado Grande
BRSMG Unido (334) - Cultivar Embrapa Jalo Grande
Manteiga vermelho (2) Vila Velha Crioulo Vermelho Grande
Botina (48) Alegre Crioulo Preto Grande
Palhacinho (54) - Crioulo Cores Média
Verde (68) - Crioulo Cores Grande
Verde (111) Santa Angélica Crioulo Cores Grande
Vermelho (132) Santa Tereza Crioulo Vermelho Grande
Mulato Manteigéo (206) Alegre Crioulo Jalo Grande
Preto (214) Alegre Crioulo Preto Média
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Jalo (233)

BRS FS05 (323)
Feijdo Verde (26)
Boreal (44)

Preto (104)

Jalo Precoce (349)
Preto (200)
Preto Brilhoso (211)

Vermelho (253)

Manteigdo (196)
Verde Cristo Rei (81)
Branco (5)

BRS Avrtico (312)

IPR Garca (343)

Bege (135)

Rajado (268)

Cavalo (223)

Branco (235)

Feijdo rajado (302)
Bico de Ouro (115)
Bico de ouro (12)
Vermelho (17)
Vermelho (19)
Carioca (27)
Vermelho (113)

Bico de Ouro (120)
Vermelho (142)
Vermelho (148)
Vermelho Tradicional (157)
Vagem Riscada (172)
Vermelho Serafino (290)
Feijdo vermelho (294)
Feijdo roxinho (300)
Vermelho (308)
Mata-mulher (15)
Roxinho (61)

Feijao (72)

Vermelho (127)

Roxinho (158)
Vermelho (82)

Vermelho (108)

Vermelho (116)
Vermelho Ouro (141)
Vermelho (146)
Vermelho (86)

Porto Alegre (254)
Vermelho (9)
Vermelho (84)
Vermelhinho (62)
Feijéo (71)
Vermelho (78)

Curitiba
Alegre
incaper

Domingos

Martins

Alegre
Manhumirim
Vitéria: Aldeia
Iraja
Alegre
Vitéria

Santa Tereza
Alegre
Curutiba
Curitiba
Roseira
Muniz Freire
Cachoeiro
IGna
Alegre
Santa Angélica
Guagui
Adésio

Alfredo Chaves
Muniz Freire

Domingos
Martins

Domingos
Martins
Venda Nova

Alfredo Chaves
Celina

Crioulo
Cultivar Embrapa
Crioulo
Crioulo

Crioulo

Cultivar Embrapa
Crioulo
Crioulo

Crioulo

Crioulo
Crioulo
Crioulo
Cultivar Embrapa
Cultivar lapar
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo

Crioulo

Crioulo
Crioulo

Crioulo

Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo

Jalo
Calima
Cores
Rajado

Preto

Jalo
Preto
Preto

Vermelho

Jalo
Cores
Branco
Branco
Branco
Jalo
Rajado
Jalo
Branco
Rajado
Vermelho
Vermelho
Vermelho
Vermelho
Vermelho
Vermelho
Vermelho
Vermelho
Vermelho
Vermelho
Preto
Vermelho
Vermelho
Vermelho
Vermelho
Vermelho
Vermelho
Vermelho

Vermelho

Vermelho
Vermelho

Vermelho

Vermelho
Vermelho
Vermelho
Vermelho
Vermelho
Vermelho
Vermelho
Vermelho
Cores
Vermelho
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Médio
Grande
Médio
Grande
Média
Média
Médio
Médio
Grande

Grande
Grande
Grande
Grande
Grande
Grande
Grande
Grande
Grande
Média
Médio
Médio
Médio
Médio
Pequeno
Médio
Médio
Médio
Pequeno
Pequeno
Médio
Pequeno
Pequena
Pequeno
Média
Pequeno
Pequeno
Pequeno

Médio
Pequeno
Pequena

Média

Médio
Pequeno

Médio

Média

Médio
Pequeno

Média
Pequeno
Pequeno
Pequeno
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Vermelho (83)

Vermelho Antigo (155)
Vage Riscado (97)

Vermelho (73)

Feijdo Pioneiro (151)
Ouro Vermelho (350)
Feijdo roxinho (301)

Nego Doido (37)
Preto (118)
Preto (31)

Preto (50)

Bico de Ouro (88)
Amendoim Preto (40)
Bico de Ouro (47)
Carioca Riscado (215)

Isaias (46)

Vagem Riscada (92)

Preto (4)

Preto (259)
Xamego (239)
CNFP 15310 (90)
Quadrado (156)

Feijdo vermelho escuro (299)

Preto (49)
Carioca (105)

Vinho (121)
Paina (275)
Bola Cheia (77)

Manteigdo vermelho (252)

TAA Dama (353)
Carioca (22)

Preto 90 dias (199)
Vagem Branca (272)
Feijao Preto (298)

IPR 139 (340)
IPR Tuiuiu (347)
Pérola (351)

TAA Bola Cheia (352)

Preto (30)
Paina (274)
Preto (173)
Mulatinho (197)

BRS FC402 (321)

Terrinha (187)

Vermelho Escuro (64)
IPR Campos Gerais (342)
IPR Uirapuru (348)

Preto (89)

CNFP 15302 (177)

feijdo 115 (288)
Caetezinho (250)
feijdo 113 (287)

Feijdo Caetezinho (263)
BRS FC403 (322)

Roseira
Venda Nova
Alegre
Alegre
Alegre
Guigui
Alegre
Guagui
Guagui
Alegre
Vitdria
Colatina

Roseira
Domingos
Martins
Irupi
IGna
Vitoria

Alegre
lina
Afonso Claudio

Iana
Matheus Alegre
Alegre

Alegre

Vitéria

Colatina

Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Cultivar UFV
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Cultivar Incaper
Cultivar Embrapa
Crioulo
Crioulo
Crioulo

Crioulo

Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Cultivar TAA
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Cultivar lapar
Cultivar lapar
Cultivar Embrapa
Cultivar TAA
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Cultivar Embrapa
Crioulo
Crioulo
Cultivar lapar
Cultivar lapar
Crioulo
Cultivar Embrapa
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Cultivar Embrapa

Vermelho
Vermelho
Preto
Vermelho
Vermelho
Vermelho
Vermelho
Preto
Preto
Preto
Preto
Vermelho
Preto
Vermelho
Carioca
Vermelho
Preto
Preto
Preto
Preto
Preto
Vermelho
Vermelho
Preto

Carioca

Vermelho
Preto
Carioca
Preto
Carioca
Carioca
Preto
Preto
Preto
Carioca
Preto
Carioca
Carioca
Preto
Preto
Preto
Mulatinho
Carioca
Cores
Vermelho
Carioca
Preto
Preto
Preto
Preto
Preto
Preto
Preto
Preto
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Pequena
Pequeno
Média
Pequeno
Pequeno
Média
Pequena
Médio
Médio
Médio
Média
Pequena
Médio
Pequeno
Média
Pequeno
Media
Médio
Pequeno
Médio
Pequena
Pequeno
Pequeno
Médio
Média
Médio
Média
Médio
Pequeno
Média
Médio
Médio
Média
Média
Média
Média
Média
Média
Média
Média
Médio
Médio
Média
Pequeno
Pequeno
Média
Média
Médio
Médio
Média
Médio
Pequeno
Pequena
Médio
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Rio Tibagi (240)
Preto (29)

Feijdo (149)
Biodinamica (66)
IPR Tangara (346)
BRS Ametista (311)
Porto Real (306)
BRS Agreste (310)
Serrano (176)
Vagem preta (303)
feijdo (276)

BRS Esplendor (316)
IPR Juriti (345)
Manteiga Amerelo (41)
Vagem riscada (10)
Vagem Branca (278)
Feijao (60)
Vermelho (70)
CNFP 15290 (91)
BRS Cometa (314)

ANFC9 (309)

Rio Doce (238)
CNFP 15304 (32)
BRS Esteio (317)
Sem identificagdo (28)
Carioca Preto e Branco (79)
Manteiga (229)

BRS Campeiro (313)
Nova planta (241)
Nova planta (304)
feijdo (286)

feijdo (305)

Biquinho de Ouro (159)
Carioca (170)
Goytacazes (237)
Jaulinha (260)

Vagem Riscado (95)
Preto (69)

BRS Notével (326)
Carioca (23)

BRS Estilo (318)
Carioca (24)

IPR IAPAR 81 (344)
Carioca (130)

IAC Diplomata (336)
Mulato (198)

IAC Formoso (337)
Carioquinha (307)

Preto (125)

BRS Requinte (330)
Manteiga (99)

Feijdo Terrinha (247)

Guagui
Muniz Freire
IGna
incaper

Curitiba
Linhares
Linhares
Venda Nova
Alfredo Chaves

Adésio

Colatina
Roseira

Venda Nova

Alegre
Alfredo Chaves
Domingos
Martins
Roseira
Domingos
Martins

Cultivar Incaper
Crioulo
Crioulo
Crioulo

Cultivar lapar

Cultivar Embrapa
Crioulo

Cultivar Embrapa

Cultivar Embrapa
Crioulo
Crioulo

Cultivar Embrapa

Cultivar lapar
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo

Cultivar Embrapa

Cultivar Embrapa
Cultivar

AgroNorte

Cultivar Incaper

Cultivar Embrapa

Cultivar Embrapa
Crioulo
Crioulo
Crioulo

Cultivar Embrapa
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo

Cultivar Incaper
Crioulo
Crioulo
Crioulo

Cultivar Embrapa
Crioulo

Cultivar Embrapa
Crioulo

Cultivar lapar
Crioulo
Cultivar IAC
Crioulo
Cultivar IAC
Crioulo

Crioulo

Cultivar Embrapa
Crioulo

Crioulo

Preto
Preto
Vermelho
Carioca
Carioca
Carioca
Preto
Mulatinho
Preto
Preto
Preto
Preto
Carioca
Jalo
Preto
Preto
Vermelho
Vermelho
Preto
Carioca

Carioca

Carioca
Preto
Preto
Preto

Carioca
Preto
Preto
Cores
Cores
Cores
Preto

Rosinha

Carioca

Carioca
Preto
Preto
Preto

Carioca

Carioca

Carioca

Carioca

Carioca

Carioca
Preto

Mulatinho

Carioca

Carioca

Preto

Carioca
Rosinha

Cores
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Pequeno
Médio
Médio
Médio
Média
Média

Pequena
Média
Médio
Média
Média
Média
Médio
Médio
Médio
Média
Média

Pequeno
Média
Média
Média
Médio
Médio
Média
Médio

Pequeno
Médio
Médio

Pequeno
Média
Média
Média

Pequeno
Médio
Médio

Pequeno
Média
Médio
Média
Médio
Média
Médio
Médio
Médio
Média
Médio
Média
Média
Médio
Média
Média
Médio
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Beje (242)

Carioca Vermelho (168)
Carioca Comum (195)
Carioca (175)

Feijdo Preto (277)
Rosinha Carioca (205)
Bico de Ouro (128)
Rosinha (179)
Macaquinho (161)
Feijdo Terrinha (281)
BRS Pitanga (327)
Feijdo Terrinha (279)
Feijdo de arranque (255)
Terrinha (126)

Preto Fosco (212)
TAA Gol (354)

Feijao Terrinha (285)
Trepador (103)
Vagem riscada (11)
Feijéo carioca (280)
Galinha (131)

CNFC 15625 (20)
Carioquinha (251)
Preto (107)

Pontal (51)

Bico de Ouro (98)
Rosinha (228)
Carioca (25)

feijdo 118 (291)

BRS Pontal (328)
Preto (33)

Terrinha (39)

BRS Sublime (331)
CNFC 15502 (178)
Preto comum (258)
Vermelho (174)

BRS Vereda (332)
Riscado Preto (52)
Preto Jalo (201)
BaitdoMamoninha (152)
Macuquinho (87)
Campo Salis Verde (123)
BRS FC104 (320)
Preto (134)

IAC Alvorada (335)
Carioca Comercial (122)
Carioca Preto (203)
Cavalo Marrom (160)
Preto Vidro (74)

IAC Imperador (338)
Feijdo Fradinho (248)
Carioca (136)

Vagem riscada (8)
Marrom (112)

Linhares
Adésio
Alegre

lGna
Alegre
Irupi
Alegre
lina
lGna

Colatina

Irupi
Manhumirim
lina

Ibitirama

Muniz Freire
lina
Guagui
Vitéria
Guagui
Guagui

Curitiba
Guagui

Colatina
Matheus Alegre
Iana
Alegre
Alegre
Guagui
Santa Tereza
Irupi
Alegre

Linhares
Santa Tereza
Acarai
Santa Angélica

Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Cultivar Embrapa
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Cultivar TAA
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Cultivar Embrapa
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Cultivar Embrapa
Crioulo
Crioulo
Cultivar Embrapa
Cultivar Embrapa
Crioulo
Crioulo
Cultivar Embrapa
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Cultivar Embrapa
Crioulo
Cultivar IAC
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Cultivar IAC
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Crioulo

Cores
Cores
Carioca
Carioca
Preto
Rosinha
Vermelho
Rosinha
Rosinha
Cores
Roxo
Cores
Preto
Cores
Preto
Carioca
Cores
Preto
Preto
Carioca
Cores
Carioca
Carioca
Preto
Carioca
Vermelho
Rosinha
Carioca
Carioca
Carioca
Preto
Cores
Carioca
Carioca
Carioca
Vermelho
Rosinha
Cores
Cores
Cores
Cores
Cores
Carioca
Preto
Carioca
Cores
Rajado
Jalo
Preto
Carioca
Cores
Carioca
Preto
Cores
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Médio
Pequeno
Pequeno

Médio

Média
Pequeno
Pequeno
Pequeno
Pequeno

Média
Pequeno

Média

Médio

Médio

Grande

Média

Média

Média

Médio

Média
Pequena

Médio
Pequeno

Média

Média

Média

Médio

Médio

Média

Média

Grande

Médio

Média

Médio

Médio

Médio

Médio

Média

Grande
Pequeno
Pequena

Médio

Média

Médio

Média

Médio

Médio

Grande

Grande

Média

Médio

Médio

Médio

Médio
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CNFC 15462 (21)
CNFC 15475 (93)
Preto 60 dias (102)
Feijdo amarelo (261)
Preto AF (154)

IPR Andorinha (341)
BRS Marfim (325)
IAC Milénio (339)
BRS Horizonte (324)

Ibitirama
Colatina

Cultivar Embrapa
Cultivar Embrapa
Crioulo
Crioulo
Crioulo
Cultivar lapar
Cultivar Embrapa
Cultivar IAC
Cultivar Embrapa

Carioca
Carioca
Preto
Cores
Preto
Carioca
Mulatinho
Carioca
Carioca

96

Médio
Média
Média
Pequena
Médio
Média
Média
Média
Média
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Apéndice 2. Descrigdo dos 23 SSR utilizado na caracterizacao de 249 acessos de feijdo comum. AA: Amplitude alélica; GL: grupo de ligacdo;
Na: namero alélico; He: heterozigosidade esperada; Ho: hoterozigosidade observada; f: indice de fixacéo; PIC: conteudo de informacao
polimorfico.

Painel Marcador  Dye Forward Reverse Motivo AA  GL Na He Ho f PIC
1 BM143 HEX  GGGAAATGAACAGAGGAAA ATGTTGGGAACTTTTAGTGTG (GAB 111167 2 1300 086 011 087 084
PVBR2S 6FAM GAGCTTCTCCGICCTGIGT CGAACTGAATCAGAAAGGAA cnz 153181 9 1400 0388 005 0%4 087
BM164 NED  CCACCACAAGGAGAAGCAAC ACCATTCAGGCCGATACTCC GnaGAa21 131181 2 900 041 001 097 039
BM114 6FAM AGCCTGGTGAAATGCTCATAG CATGCTTGTTGCCTAACTCTCT (TABGNI0 23263 9 1200 082 003 097 080

BMI138  NED TGTCOCTAAGAACGAATATGGAATC GAATCAAGCAACCTTGGATCATAAC (GN13 189206 5 800 047 002 0% 043
PVBR169 HEX TGGAAAGTCGGAGGAGAAGA AAAAGGGTCCCAACCAAAAC (GAY 193211 3 900 058 005 092 052

2 PVBR5 HEX  ATTAGACGCTGATGACAGAG AGCAGAATCCTTTGAGTGTG GA22 159191 6 1200 082 006 093 080
PVBR3 6FAM TCTACGCGTTCCCTCTGTCT AGTGGATGTGTGGGAAAAGC (TC)10 200256 4 1300 069 003 09% 067
BM202 6FAM ATGCGAAAGAGGAACAATCG CCTTTACCCACACGCCTTC (GAOGT(GAY 130174 11 900 066 003 095 062

BM189 NED  CTOCCACTCTCACCCTCACT GOGCCAAGTGAAACTAAGTAGA (Cn13 8119 3 8,00 051 003 095 048

BM210 NED ACCACTGCAATCCTCATCTTTG CCCTCATOCTCCATTCTTATCG (Ch1s 160186 7 1400 078 006 093 075

BM155 HEX  GTTCATGTTIGTTTGACAGTTCA CAGAAGTTAGTGTTGGTTTGATACA (CA8 103123 5 400 036 0,00 100 030

BM 187 HEX  TTTCTCCAACTCACTCCTTTCC TGTGTTTGTGTTCCGAATTATGA (CnD1oTCN14 118262 6 2200 084 004 095 082

3 PVBR113 NED TGCATTCTTCCTCCCATCTT TIGATTTGATTTGATCAGTGGTG GAR 83105 6 700 066 002 0% 062
PVBR87 NED CTCATTGCGTCTACCAGTGC CCTAGGTTCCGCAGCATGT (GA)16 140186 5 1200 067 007 090 065
PVBR272 G6FAM CAGAACAGAAGAAGAAACAGAAAATG  GOGTGTTCCTCTGTGIGTGT (GA7 76117 2 1500 087 003 097 086
BM154 6FAM TCTTGCGACCGAGCTTCTCC CTGAATCTGAGGAACGATGACCAG Ccn17 20232 9 25,00 091 0,03 097 09
PVBR13 6FAM TGAGAAAGTTGATGGGATTG ACGCTGTTGAAGGCTCTAC (AG)23 167203 6 1000 082 007 091 080

4 PVBRI1 HEX AAACTCAAAGTCGTTGTTCC CCACTGACTCTAGCTCCTCC (TCB(GTY4 1721188 2 300 065 0,02 0% 057
BM181 NED ATGCTGCGAGTTAATGATCG TGAGGAGCAAACAGATGAGG Ccn1r 182194 5 500 048 000 099 045

BMI183 6FAM CTCAAATCTATTCACTGGTCAGC TCTTACAGCCTTGCAGACATC (TC4 124168 7 1300 075 003 0% 072

BM201 NED  TGGIGCTACAGACTTGATGG TGTCACCTCTCTCCTOCAAT (GA)15 88112 1 8,00 081 022 073 078
PVBR251 HEX  TGAAGTTGCAGCTAGGITGG GGTTGTGCTTGIGTTGTTGG Cnyr 204206 1 200 030 000 099 025

Média

1074+113 068+113 004+113 094+113

065




Apéndice 3. Coeficientes de adesdo posteriores apos analise STRUCTURE para k=2.
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SSRs SNPs
Nome (identificacdo numérica) Cluster 1 Cluster2  Grupo Cluster 1 Cluster2  Grupo
Palhacinho (1) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
Manteiga bege claro (3) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
Amendoim (14) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
Feijdo rainha (18) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
Amendoim (42) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
Amendoim (43) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
Bolinha (63) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
Manteigéo (76) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
Preto Gigante (124) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
Rim de Paca (129) 0,999 0,001 1 0,0030 0,9970 2
Amarelo (133) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
Palhacinho (145) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
Feijdo Cavalo (147) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
Amendoim (171) 0,999 0,001 1 0,0000 1,0000 2
Amendoim (207) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
Vermelho (208) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
Vermelho (213) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
Bolinha amarela (227) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
Cavalo espanhol (234) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
Palhacinho (243) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
Palhacinho (245) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
Feijdo Manteigéo (246) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
Vermelho (249) 0,999 0,001 1 0,0000 1,0000 2
Manteigéo (265) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
BRS Embaixador (315) 0,999 0,001 1 0,9990 0,0010 1
BRS Executivo (319) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
BRS Radiante (329) 0,999 0,001 1 0,9990 0,0010 1
Verde (53) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
Carioca Mamoninho (85) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
Verde (109) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
Verde (114) 0,999 0,001 1 0,0000 1,0000 2
Corujinha (204) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
Vermelho (209) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
Carnaval (226) 0,999 0,001 1 0,9990 0,0010 1
Vermelho Rondonia (264) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
BRSMG Realce (333) 0,999 0,001 1 1,0000 0,0000 1
BRSMG Unido (334) 0,999 0,001 1 0,9990 0,0010 1
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Manteiga vermelho (2)
Botina (48)
Palhacinho (54)

Verde (68)

Verde (111)

Vermelho (132)
Mulato Manteigéo (206)
Preto (214)

Jalo (233)

BRS FS05 (323)
Feijdo Verde (26)
Boreal (44)

Preto (104)

Jalo Precoce (349)
Preto (200)

Preto Brilhoso (211)
Vermelho (253)
Manteigdo (196)
Verde Cristo Rei (81)
Branco (5)

BRS Avrtico (312)

IPR Garga (343)

Bege (135)

Rajado (268)

Cavalo (223)

Branco (235)

Feijdo rajado (302)
Bico de Ouro (115)
Bico de ouro (12)
Vermelho (17)
Vermelho (19)
Carioca (27)
Vermelho (113)

Bico de Ouro (120)
Vermelho (142)
Vermelho (148)
Vermelho Tradicional (157)
Vagem Riscada (172)
Vermelho Serafino (290)
Feijdo vermelho (294)

0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,998
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,997
0,998
0,997
0,994
0,987
0,991
0,985
0,99
0,923
0,595
0,002
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001

0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,002
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,003
0,002
0,003
0,006
0,013
0,009
0,015
0,01
0,077
0,405
0,998
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999

N N RN DN RN N DNNDRNRNDMDNDNTITERE PR P P P R P R PP RFP P R R P R P P P P R P R R RPB BRB R

1,0000
0,0010
1,0000
1,0000
1,0000
0,9990
1,0000
1,0000
1,0000
0,9600
1,0000
0,9670
1,0000
0,9910
0,9980
1,0000
0,9990
1,0000
1,0000
0,1010
0,9580
0,9650
1,0000
1,0000
0,0000
0,5670
0,6340
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
1,0000
0,0050
0,0000
1,0000
0,0000
0,0000

0,0000
0,9990
0,0000
0,0000
0,0000
0,0010
0,0000
0,0000
0,0000
0,0400
0,0000
0,0330
0,0000
0,0090
0,0020
0,0000
0,0010
0,0000
0,0000
0,8990
0,0420
0,0350
0,0000
0,0000
1,0000
0,4330
0,3660
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
0,0000
0,9950
1,0000
0,0000
1,0000
1,0000

N N P DR P DD DN NN NN I INRRRRNPRPRRPR P R R PR R R P P P R R PR B B P N P
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Feijdo roxinho (300)
Vermelho (308)
Mata-mulher (15)
Roxinho (61)

Feijdo (72)

Vermelho (127)
Roxinho (158)
Vermelho (82)
Vermelho (108)
Vermelho (116)
Vermelho Ouro (141)
Vermelho (146)
Vermelho (86)

Porto Alegre (254)
Vermelho (9)
Vermelho (84)
Vermelhinho (62)
Feijao (71)

Vermelho (78)
Vermelho (83)
Vermelho Antigo (155)
Vage Riscado (97)
Vermelho (73)

Feijao Pioneiro (151)
Ouro Vermelho (350)
Feijao roxinho (301)
Nego Doido (37)
Preto (118)

Preto (31)

Preto (50)

Bico de Ouro (88)
Amendoim Preto (40)
Bico de Ouro (47)
Carioca Riscado (215)
Isafas (46)

Vagem Riscada (92)
Preto (4)

Preto (259)

Xamego (239)

CNFP 15310 (90)

0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,004
0,001
0,001
0,037
0,001
0,001
0,097
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,012
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001

0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,996
0,999
0,999
0,963
0,999
0,999
0,903
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,988
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999

N N NN NN NN N DN DN DN DN DN DD DD DN DN DN DD DD DD DN DN DR DD D DN DN DN DN DD DN DN DN DD DD

0,0010
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0010
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0010
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0010
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000

0,9990
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
0,9990
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
0,9990
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
0,9990
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000

[ N B O B A A S I I e S L I N T S R I e A A R N B A I S A I S R N B A I S T I e N e S A T A T N A S S e I S T A R S I S A" S S
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Quadrado (156) 0,001 0,999 2 0,8090 0,1910 1
Feijdo vermelho escuro (299) 0,001 0,999 2 0,0120 0,9880 2
Preto (49) 0,001 0,999 2 1,0000 0,0000 1
Carioca (105) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
Vinho (121) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
Paina (275) 0,001 0,999 2 0,0010 0,9990 2
Bola Cheia (77) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
Manteigdo vermelho (252) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
TAA Dama (353) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
Carioca (22) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
Preto 90 dias (199) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
Vagem Branca (272) 0,001 0,999 2 0,0730 0,9270 2
Feijdo Preto (298) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
IPR 139 (340) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
IPR Tuiuiu (347) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
Pérola (351) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
TAA Bola Cheia (352) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
Preto (30) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
Paina (274) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
Preto (173) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
Mulatinho (197) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
BRS FC402 (321) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
Terrinha (187) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
Vermelho Escuro (64) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
IPR Campos Gerais (342) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
IPR Uirapuru (348) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
Preto (89) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
CNFP 15302 (177) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
feijdo 115 (288) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
Caetezinho (250) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
feijdo 113 (287) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
Feijdo Caetezinho (263) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
BRS FC403 (322) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
Rio Tibagi (240) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
Preto (29) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
Feijdo (149) 0,002 0,998 2 0,0000 1,0000 2
Biodinamica (66) 0,001 0,999 2 0,0010 0,9990 2
IPR Tangara (346) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
BRS Ametista (311) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
Porto Real (306) 0,001 0,999 2 0,0000 1,0000 2
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BRS Agreste (310)
Serrano (176)

Vagem preta (303)
feijdo (276)

BRS Esplendor (316)
IPR Juriti (345)
Manteiga Amerelo (41)
Vagem riscada (10)
Vagem Branca (278)
Feijdo (60)

Vermelho (70)

CNFP 15290 (91)
BRS Cometa (314)
ANFC9 (309)

Rio Doce (238)
CNFP 15304 (32)
BRS Esteio (317)
Sem identificacédo (28)
Carioca Preto e Branco (79)
Manteiga (229)

BRS Campeiro (313)
Nova planta (241)
Nova planta (304)
feijdo (286)

feijdo (305)

Biquinho de Ouro (159)
Carioca (170)
Goytacazes (237)
Jaulinha (260)

Vagem Riscado (95)
Preto (69)

BRS Notével (326)
Carioca (23)

BRS Estilo (318)
Carioca (24)

IPR IAPAR 81 (344)
Carioca (130)

IAC Diplomata (336)
Mulato (198)

IAC Formoso (337)

0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,024
0,036
0,099
0,047
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,081
0,001
0,001
0,002
0,001
0,002
0,001
0,001
0,001
0,069
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,134
0,001
0,001

0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,976
0,964
0,901
0,953
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,919
0,999
0,999
0,998
0,999
0,998
0,999
0,999
0,999
0,931
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,866
0,999
0,999

N N NN NN NN N DN DN DN DN DN DD DD DN DN DN DD DD DD DN DN DR DD D DN DN DN DN DD DN DN DN DD DD

0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0010
0,0000
0,0000
0,0160
0,0000
0,0010
0,0760
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0150
0,0920
0,0000
0,0130
0,0000
0,0000
0,0050
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0040
0,0510
0,0090
0,0010

1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
0,9990
1,0000
1,0000
0,9840
1,0000
0,9990
0,9240
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
0,9850
0,9080
1,0000
0,9870
1,0000
1,0000
0,9950
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
0,9960
0,9490
0,9910
0,9990
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Carioquinha (307)
Preto (125)

BRS Requinte (330)
Manteiga (99)

Feijdo Terrinha (247)
Beje (242)

Carioca Vermelho (168)
Carioca Comum (195)
Carioca (175)

Feijdo Preto (277)
Rosinha Carioca (205)
Bico de Ouro (128)
Rosinha (179)
Macaquinho (161)
Feijdo Terrinha (281)
BRS Pitanga (327)
Feijdo Terrinha (279)
Feijao de arranque (255)
Terrinha (126)

Preto Fosco (212)
TAA Gol (354)

Feijdo Terrinha (285)
Trepador (103)
Vagem riscada (11)
Feijdo carioca (280)
Galinha (131)

CNFC 15625 (20)
Carioquinha (251)
Preto (107)

Pontal (51)

Bico de Ouro (98)
Rosinha (228)
Carioca (25)

feijdo 118 (291)

BRS Pontal (328)
Preto (33)

Terrinha (39)

BRS Sublime (331)
CNFC 15502 (178)

Preto comum (258)

0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,003
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,003
0,014
0,001
0,002
0,001

0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,997
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,997
0,986
0,999
0,998
0,999

N N NN NN NN N DN DN DN DN DN DD DD DN DN DN DD DD DD DN DN DR DD D DN DN DN DN DD DN DN DN DD DD

0,0010
0,0000
0,0000
0,0320
0,0360
0,0000
1,0000
0,0040
0,0000
0,0000
0,0180
0,0000
0,0000
0,0000
0,0710
0,0740
0,0690
0,0670
0,0670
0,1190
0,0000
0,0700
0,0180
0,0000
0,0000
0,0150
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0070
0,0000
0,0000
0,1200
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000

0,9990
1,0000
1,0000
0,9680
0,9640
1,0000
0,0000
0,9960
1,0000
1,0000
0,9820
1,0000
1,0000
1,0000
0,9290
0,9260
0,9310
0,9330
0,9330
0,8810
1,0000
0,9300
0,9820
1,0000
1,0000
0,9850
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
0,9930
1,0000
1,0000
0,8800
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
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Vermelho (174)

BRS Vereda (332)
Riscado Preto (52)
Preto Jalo (201)
BaitioMamoninha (152)
Macuquinho (87)
Campo Salis Verde (123)
BRS FC104 (320)

Preto (134)

IAC Alvorada (335)
Carioca Comercial (122)
Carioca Preto (203)
Cavalo Marrom (160)
Preto Vidro (74)

IAC Imperador (338)
Feijdo Fradinho (248)
Carioca (136)

Vagem riscada (8)
Marrom (112)

CNFC 15462 (21)
CNFC 15475 (93)

Preto 60 dias (102)
Feijdo amarelo (261)
Preto AF (154)

IPR Andorinha (341)
BRS Marfim (325)

IAC Milénio (339)

BRS Horizonte (324)

0,007
0,001
0,003
0,001
0,002
0,001
0,102
0,012
0,001
0,001
0,001
0,001
0,002
0,251
0,099
0,001
0,001
0,001
0,002
0,001
0,002
0,001
0,001
0,001
0,001
0,001
0,03
0,001

0,993
0,999
0,997
0,999
0,998
0,999
0,898
0,988
0,999
0,999
0,999
0,999
0,998
0,749
0,901
0,999
0,999
0,999
0,998
0,999
0,998
0,999
0,999
0,999
0,999
0,999
0,97
0,999

N N NN N NN RN DD DN DN DN DN DD NN T DD DN DN DD DD DD DD DD DD DN

0,0000
0,0670
1,0000
0,0020
0,0350
0,8040
0,0890
0,0000
1,0000
0,1840
0,0780
0,0160
0,1480
0,0750
0,0560
0,5030
0,0000
0,0000
0,0220
0,0000
0,0000
1,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,0000
0,1380
0,0000

1,0000
0,9330
0,0000
0,9980
0,9650
0,1960
0,9110
1,0000
0,0000
0,8160
0,9220
0,9840
0,8520
0,9250
0,9440
0,4970
1,0000
1,0000
0,9780
1,0000
1,0000
0,0000
1,0000
1,0000
1,0000
1,0000
0,8620
1,0000
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Apéndice 4. Os 265 acessos de feijao agrupados nos 17 grupos gerados pela analise neighbor joining com a combinacdo de 23 SSRs e 251 SNPs.

Grupo Subgrupo Acessos Crioulos Cormerciais

AND

Subgrupo 2 Verde (53), Verde (68), Verde (111), Preto (214), Jalo (233), Feijdo Verde (26), BRS Radiante (329), BRSMG Realce (333), BRSMG
Preto (104), Verde Cristo Rei (81), Rajado (268) Unido (334), Jalo Precoce (349)

Subgrupo 4 Manteiga bege claro (3), Feijao rainha (18), Amendoim (42), Amendoim (43),
Manteigdo (76), Amarelo (133), Feijao Cavalo (147), Amendoim (207),
Vermelho (208), Vermelho (213), Bolinha amarela (227), Feijdo Manteigdo

(246), Manteigéo (265), Vermelho (209) Manteigdo (196) Bege (135)

BRS Executivo (319), BRSMG Unido (334)

Subgrupo 6 Feijdo (276), Manteiga Amerelo (41), Rosinha Carioca (205), Feijdo Terrinha BRS Pitanga (327), BRS Vereda (332)
(281), Feijdo Terrinha (279), Feijdo de arranque (255), Terrinha (126), Feijdo
Terrinha (285), Trepador (103), BaitdioMamoninha (152), Campo Salis Verde
(123), Marrom (112)

Subgrupo 8 Preto (89), Beje (242), Carioca (175), Bico de Ouro (128), Feijéo carioca (280), TAA Gol (354), CNFC 15625 (20), IPR Andorinha
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Rosinha (228), feijao 118 (291), Terrinha (39) (341)

Subgrupo 10 Mulato (198), Manteiga (99), Feijdo Terrinha (247), Carioca Comum (195), Preto 1AC Diplomata (336), IAC Imperador (338)

Jalo (201), Carioca Preto (203)

Subgrupo 12 Feijdo vermelho escuro (299), Vermelho Escuro (64), Feijdo (149), Feijao (60),

Vermelho (70), Bico de Ouro (128), Rosinha (179)

BRS Cometa (314)

Subgrupo 14 Preto (31), Manteigdo vermelho (252), Preto 90 dias (199), Feijéo Preto (298), IPR Tuiuiu (347), IPR Uirapuru (348), BRS FC403
Preto (30), Preto (173), Mulatinho (197), Terrinha (187), feijdo 113 (287), Preto  (322), BRS Esplendor (316)

(29), Preto (69), Feijdo Preto (277), Preto AF (154)

Subgrupo 16 Preto (118), feijdo 115 (288), Caetezinho (250), Feijdo Caetezinho (263), Vagem CNFC 15502 (178)
preta (303), Manteiga (229), Nova planta (241), Nova planta (304), feijéo (305),
Jaulinha (260), Preto (125), Macaquinho (161), Vagem riscada (11), Preto (107),

Feijdo amarelo (261)
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& Apéndice 5. Estrutura de populagdes inferida por abordagem Bayesiana em 249 acessos de feijdo comum baseada na combinagdo de 23 SSR e 217 SNPs com K= 2. Cada
" grupo é representado por uma cor, cada individuo é representado por uma barra vertical. Linhas de duas cores representam gendtipos com mistura.



