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RESUMO

SILVA, G. F. O. Eficiéncia de métodos de conducdao de populacio segregante de
feijoeiro comum para teor de proteina. 2007. 49 f. Dissertacdo (Mestrado em Agronomia:
Genética e Melhoramento de Plantas) - Escola de Agronomia e Engenharia de Alimentos,
Universidade Federal de Goias, Goiania, 2007.!

O feijao (Phaseolus vulgaris L.) participa da dieta de mais de 300 milhdes de
pessoas no mundo, sendo alimento essencial para populagdes carentes, pois € fonte barata de
proteina. O teor de proteina total de feijao pode ser melhorado com o auxilio de programas
de melhoramento, ja que existe variabilidade genética a ser explorada para esse carater. E
importante que seja avaliada a eficiéncia relativa dos métodos disponiveis de condugdo de
populagdes segregantes. O objetivo desse trabalho foi avaliar o potencial genético de
populacdes segregantes de feijoeiro comum para teor de proteina total, conduzidas por
diferentes métodos de melhoramento e avaliar o potencial das populagdes do método de bulk
dentro de F, para os caracteres produtividade de graos e florescimento. Os genitores
utilizados para gerar estas populacdes foram do grupo de feijao carioca, CNFC 7812 com
16% de proteina total e CNFC 8056 com 23% de proteina total. A partir da geragdo F,
obteve-se a populacdo segregante F,, da qual foram separadas 150 plantas cujas sementes
foram utilizadas para conduzir as populagdes por trés métodos: Bulk, Bulk dentro de F; e
método de uma unica semente (SSD) até a geracao Fs Foram realizadas avaliagcdes de
qualidade nutricional do grao para teor de proteina em todas as familias provenientes dos
trés métodos de conducdao de populagdes na geracdo Fs. O teor médio de proteina das
familias obtidas deste cruzamento ficou em 16,58% para o método SSD, 20,37% para o
método Bulk e 20,44% para o Bulk F,.5. Dos resultados obtidos pode-se concluir que para o
carater proteina, o método mais indicado foi o método Bulk, pela sua praticidade e por ter
gerado mais familias superiores ao melhor genitor e @ média dos genitores. Entre as familias
avaliadas observou-se que existe variabilidade genética suficiente para ser explorada para os
caracteres teor de proteina total, produtividade de graos e florescimento.

Palavras-chave: proteina, SSD, bulk, bulk dentro de F.

! Orientadora: Patricia Guimardes Santos Melo. EA-UFG.
Co-Orientadores: Leonardo Cunha Melo e Priscila Zaczuk Bassinello. Embrapa Arroz e
Feijao.



ABSTRACT

SILVA, G. F. O. Efficiency evaluation of conducting methods for segregant population
of common bean by the protein meaning. 2007. 49 f. Dissertation (Master’s Degree in
Agronomy: Genetics and Plant Breeding) - Escola de Agronomia e Engenharia de
Alimentos, Universidade Federal de Goias, Goiania, 2007.!

The common bean (Phaseolus vulgaris L.) is part of the daily diet of more than
300 million people worldwide, being an essential food for low income human populations,
since it is a cheaper protein source. The beans’ protein content can be improved by breeding
programs since the existence of genetic variability for this character can be explored. It is
important to have the relative efficiency of the available methods evaluated. The objective of
this research was to evaluate the genetic potential for protein content of segregant
populations of common beans submitted to different breeding methods and evaluate the
potential of the populations of the bulk method inside F, families for the traits yield and
flowering. The parental utilized in this study was from the bean group ‘“carioca”, CNFC
7812 with 23% of total protein content and CNFC 8056 with 23% of total protein content.
Starting with the F; generation, was obtained the segregant population F, witch were
selected 150 plants wich families was utilized to produce the populations by three methods:
Bulk, Bulk within of F, and SSD method until the Fs generation. The average protein
content of the families obtained by this cross was 16,58% for the method SSD, 20,37% for
the method Bulk e 20,44% for the Bulk F,.5;. Based on the results, it could be concluded that
the best method for protein content was the Bulk method, on account of its easiness and its
generation of a larger number of families superior than the best parental and the average of
the genitors. Among the evaluated families there is enough genetic variability to be explored
for the characters protein, grain yield and flowering.

Key words: protein, SSD, bulk, bulk within F.

' Adviser: Patricia Guimaries Santos Melo. EA-UFG.
Co- Advisers: Leonardo Cunha Melo e Priscila Zaczuk Bassinello. Embrapa Arroz e
Feijao.



1 INTRODUCAO

O feijao (Phaseolus vulgaris L.) faz parte da dieta de mais de 300 milhdes de
pessoas no mundo, sendo reconhecido como um alimento essencial para populacdes
carentes, pois ¢ fonte barata de proteina. Prova disto ¢ o seu alto consumo per capita em
regides de baixa renda familiar, como no Nordeste brasileiro, com consumo de 18,5 Kg/
habitante/ano (Yokoyama & Stone, 2000).

O aumento da qualidade nutricional do feijoeiro, em termos do teor de proteina,
fard com que haja um atrativo maior para seu consumo, remunerando melhor o pequeno
agricultor que poderd investir mais em sua lavoura. Além do mais, a melhor qualidade do
feijdo consumido em programas de merenda escolar e em programas de distribui¢do de
cestas basicas, atingem justamente a populacdo brasileira mais carente.

O Brasil € o principal produtor de feijao e também seu maior consumidor. De
acordo com o IBGE (2007), a area plantada em margo de 2006 foi de 4.260.623 hectares,
com uma producio de 3.878.682 toneladas, e rendimento médio de 910 kg.ha'. Com o
aumento da qualidade nutricional, haverda uma grande oferta de feijao de qualidade
disponivel no mercado nacional, sem custos adicionais, beneficiando assim a populacdo que
encontra no feijdo um meio barato de se obter proteinas.

O cenario mundial para culturas anuais como o feijao ¢ de grande demanda por
cultivares com alto potencial produtivo aliada a qualidade nutricional dos graos. Logo, faz-se
fundamental explorar de forma eficiente a variabilidade genética das populacdes a fim de
maximizar as possibilidades de éxito nos programas de desenvolvimento de cultivares. O
conhecimento de germoplasma portador de genes de interesse, aliados a metodologias de
melhoramento apropriadas, e estudos sobre o potencial genético das populagdes, podera
vialbilizar em menor tempo e custo o desenvolvimento de cultivares com estas
caracteristicas.

O sucesso de programas de melhoramento depende da exploragdo eficiente da
variabilidade genética gerada nos cruzamentos e dos métodos de condugdo das populacdes.
Essa variabilidade ¢ fun¢do da diversidade genética dos genitores e, também, dos métodos de
conducdo das populacdes segregantes (Castanheira & Santos, 2004). As comparagdes entre

os métodos de conducdo de populagdes segregantes em feijoeiro sdo ainda poucas e visam,
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principalmente, a producdo de graos (Raposo, 1999). Isso pode ser explicado, pois tais

estudos dependem de fatores ambientais, infra-estrutura e, geralmente, o tempo gasto para
gerar informacdes ¢ muito longo.

E importante que seja avaliada a eficiéncia relativa dos métodos disponiveis,
uma vez que o sucesso dos programas depende das diferencas obtidas entre as cultivares
recomendadas e as cultivares ja em uso pelos agricultores. Essa diferenca tem sido cada vez
mais dificil de ser detectada.

Diante disso, o objetivo deste trabalho consistiu em comparar o potencial
genético de populagdes segregantes de feijoeiro comum para teor de proteina conduzidas por
diferentes métodos de melhoramento e estimar parametros genéticos e fenotipicos das

familias conduzidas pelo método de Bulk dentro de F,.



2 REVISAO DE LITERATURA

2.1 ASPECTOS DO CONSUMO DE FEIJAO

O feijao (Phaseolus vulgaris L.) faz parte da dieta de mais de 300 milhdes de
pessoas no mundo. O consumo médio per capita de feijao no Brasil na década de 1960 foi
de 23 kg/habitante/ano, enquanto nas décadas de 1970, 1980 e 1990 foi, respectivamente de
20, 16 e 17 kg/habitante/ano. Por outro lado, enquanto nos anos de 1974 e 1975, o consumo
metropolitano per capita foi de 16,5 kg/ano, o consumo rural foi quase o dobro, 32 kg/ano
(Ferreira, 2005).

Algumas das possiveis causas da redu¢cdo do consumo estdo relacionadas com a
substitui¢do por fontes de proteina de origem animal, o éxodo rural, bem como a mudanca de
habitos alimentares com o advento do fast food, além das fortes flutuagdes de oferta e de
precos ¢ a falta de praticidade no preparo do produto (Wander, 2007).

O aumento no teor de proteina do feijao fara com que haja um atrativo maior
para seu consumo, gerando melhor remuneragdo para o pequeno agricultor devido a aumento
da demanda pelo produto, aumentando os investimentos em sua lavoura e,
conseqiientemente, a qualidade do feijao consumido em programas de merenda escolar e em
programas de distribuicdo de cestas basicas, que atingem justamente a populacdo brasileira

mais carente.

2.2 TEOR DE PROTEINA

Bassinello (2005) afirma que o feijao ¢ consumido por todas as classes sociais,
sendo a principal fonte de proteinas, minerais, vitaminas e fibras para as classes de menor
poder aquisitivo. Sua importancia alimentar deve-se ao menor custo de sua proteina em
relagdo a de origem animal, além de fornecer de 10% a 20% das necessidades diarias para
um adulto de uma série de nutrientes. O grao ¢ constituido de diferentes minerais, sendo rico
principalmente em potéssio, fosforo, ferro, célcio, cobre e zinco (Pires, 2003).

O teor médio de proteina no grao de feijado em geral situa-se entre 20% a 25%

(Ma, apud Broughton, L.; L., 2003), e muito deste teor ¢ constituido da proteina de
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armazenamento faseolina, que ¢ deficiente em aminoécidos sulfurados, como a metionina
(Broughton et al., 2003).

O ato de cozinhar o feijao interfere, porém, no seu conteido nutricional. Pires
(2003) concluiu que o processo de cocgao dos feijdes do grupo carioca e preto reduziu o teor
dos elementos nutritivos nitrogénio, proteinas, potdssio, magnésio, cobre, manganés e ferro,
mas ndo reduziu os teores de fosforo e célcio. Porém, a digestibilidade das proteinas do
feijdo ¢ aumentada quando este ¢ cozido, o que pode compensar a perda com a coc¢do dos
graos.

Quast & Da Silva (1977) verificaram que feijoes embebidos em dgua mostraram
menor teor de sélidos soliveis no caldo de cozimento. Hsieh et al. (1992) obtiveram apds 24
horas de embebicdo de graos de tegumento preto e vermelho, perda de 2% de soélidos, os
quais continham em média 22,2% de minerais e 19,5% de proteinas. Essa perda nao ¢ tao
significativa porque o caldo do feijao também ¢ consumido.

Dada a sua composig¢do, o feijdo proporciona diversos beneficios a saude, sendo
indicado na preven¢do de véarias doencas, como: distirbios cardiacos, diabetes mellitus,
obesidade e cancer. O feijao ¢ um alimento que preenche as principais recomendagdes
dietéticas para uma boa salide, com o aumento do consumo de fibras, amido e outros
carboidratos complexos e diminuicao do consumo de lipideos e s6dio (Moura et al., 2005).

Estudos na é4rea de melhoramento de plantas mostram que existe alta
potencialidade de obten¢ao de cultivares com teores de proteina total mais elevados. Buratto
et al. (2005) avaliaram quatro cultivares de feijdo e trés linhagens, em quatro locais. Os
gendtipos apresentavam variabilidade para os teores de proteina total, variando de 22,68% a
25,52%, sendo estes influenciados pelo local. Neste estudo, algumas cultivares apresentaram
baixa previsibilidade e outras, alta estabilidade.

Lemos et al. (2004) encontraram variagdes nos teores de proteina total de 17,0%
a 23,9% em 31 gendtipos estudados em dois anos agricolas. Sendo que houve uma variagao
entre os anos agricolas, onde, no primeiro ano, ocorreu maior nimero de genotipos que
apresentavam teores acima de 20%. Ressalta-se ainda que os mesmos autores verificaram
que nem sempre os genodtipos com alto teor de proteina, possuiam melhores indices para os
demais parametros avaliados como produtividade, sugerindo assim, a necessidade de se
buscar em programas de melhoramento integrar produtividade com qualidade.

Observa-se também que, dependendo do centro de origem do genoétipo de feijao,
existe uma variagdo no teor de proteina estendendo-se essa para os grupos comerciais

adotados (Tabela 1). Utilizando-se o método de protein-dry binding, Filho et al. (2005)
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observaram que os genétipos andinos possuem no geral maior teor de proteina solivel
podendo chegar a 36%, enquanto que nos mesoamericanos esse indice ndo ultrapassa a
margem de 30,3%. A variacdo dentre cada grupo vai de 26,9% a 36% em genoétipos de
origem andina e de 11,5% a 30,3% nos mesoamericanos. Nos grupos comerciais observa-se
que, o grupo carioca possui maior gradiente de variacdo, seguido pelo grupo preto, em torno
de 13,7% a 30,3%.

Os teores de proteina podem também, ser influenciados pelos tratos culturais,
como por exemplo, a adubacdo. Andrade et al. (2004) observaram que a adubagdo
influencia positivamente na porcentagem de proteina contida no feijao. Foram avaliados trés
cultivares do grupo carioca e verificou-se um aumento protéico significativo no teor de
proteina total, havendo ganhos para todos as cultivares estudadas, em dois tipos de adubagao
(N;: 20-30-20 formulacao NPK e 20Kg de N em cobertura; Nj: 40-70-20 ¢ 60Kg de N). Os
tratamentos sem adubacdo obtiveram uma média total do teor proteina de 22,21%, os que
receberam adubacgdo do tipo Nj, obtiveram uma média total de 24,67% do teor de proteina
total e os que receberam adubagdo tipo N;, obtiveram uma média total de 26,94% do teor de
proteina total, o que demonstra que quanto mais se disponibiliza nitrogénio para o feijoeiro,

mais a cultura o assimila e o transforma em proteinas de reserva nos graos.

Tabela 1. Média do teor de proteina total soluvel em sementes de 25 cultivares de feijao no
Estado do Parand

Cultivar Pool Génico Proteina total soltvel (%)
Carioca 1 Mesoamericano 15,1
Carioca 2 Mesoamericano 20,9
Carioca 3 Mesoamericano 13,7
Carioca 4 Mesoamericano 20,9
Carioca 5 Mesoamericano 21,3
Carioca 6 Mesoamericano 13,0
Carioca Claro Mesoamericano 11,5
Carioca Pitoco Mesoamericano 16,6
Carioca Pintado 1 Mesoamericano 18,1
Carioca Pintado 2 Mesoamericano 30,3
lapar 31 Mesoamericano 23,0
Preto 1 Mesoamericano 24,5

Continua...
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Tabela 1. Continuagao

Cultivar Pool Génico Proteina total soluvel (%)
Preto 2 Mesoamericano 19,0
Preto 3 Mesoamericano 30,3
Preto 4 Mesoamericano 13,7
Navy-UEM Mesoamericano 24,5
Rosinha Mesoamericano 22,4
Jalo Pintado 1 Andino 36,0
Jalo Pardo Andino 25,2
Jalo Vermelho Andino 33,9
Jalo Mulato Andino 22,4
Jalo de Listras Pretas Andino 27,3
Jalo de Listras Vermelhas Andino 26,9
Roxinho Andino 32,4
Bolinha Andino 34,7

Adaptada de Filho et al. (2005).

2.3 METODOS DE CONDUCAO DE POPULACOES SEGREGANTES

Variabilidade genética ¢ a base para o melhoramento genético de plantas. O
conhecimento da diversidade genética entre germoplasmas pode melhorar a eficiéncia na
identificacdo de combinagdes parentais que geram populacdes segregantes com maxima
variabilidade genética para a selecdo. Os métodos de conducao de populagdo segregante de
plantas autégamas normalmente mais empregados sdo o método genealdgico (pedigree),
método da populagdo (Bulk), descendéncia de uma unica semente (SSD) e “Bulk” dentro de
familias F, e F3 (Ramalho et al., 1993).

O método SSD, conforme descrito por Brim (1966), prevé que uma semente F;
de cada individuo F, da populacdo seja colhida aleatoriamente e agrupada para constituir
F,3. As sementes F,3 agrupadas sdo plantadas, e uma semente F4 de cada individuo F; ¢é
colhida na época da maturagdo. Este procedimento ¢ repetido até a geragao Fs na qual se
selecionam plantas individuais, que sdo submetidas ao teste de progénie. As progénies Fs.q,
que se mostrarem uniformes e superiores sao colhidas individualmente em bulk e avaliadas

ao ensaio preliminar de avaliagdo de linhagens (Borém, 1999). O método SSD adapta-se



13

bem a casa de vegetagdo, fora de épocas tipicas de cultivo da espécie, permitindo que mais
de uma geragao seja obtida por ano.

O método Bulk dentro de Familias F, consiste em se tomar um grande niimero
de plantas na geragao F,, e conduzir testes de rendimento das familias derivadas de tais
plantas nas geragdes subseqiientes. Com base em tais testes eliminam-se as piores familias.
A selecdo natural ¢é permitida atuar apenas dentro das familias, e quando as plantas estiverem
com suas caracteristicas fixadas, ou com alto grau de homozigose (a partir F¢), selecionam-
se as melhores plantas dentro das familias. Denomina-se familia um grupo de individuos que
descendem de ancestrais comuns (Frey, 1954).

O desenvolvimento do método da populagdo, também conhecido como método
Bulk, inicia-se com o cruzamento de dois genitores selecionados conforme o objetivo do
programa. As plantas F; sdo conduzidas de forma a se obter grande nimero de sementes.
Todas as sementes F, colhidas nas plantas F; sdo agrupadas e utilizadas para a obtenc¢ao da
geracdo F,. Por ocasido da maturacdo, as plantas F;, sdo colhidas em conjunto (bulk) e uma
amostra das sementes F; ¢ utilizada para obtencdo da geracdo F3;, que ¢ conduzida a
semelhanga da F,. Este procedimento ¢ repetido até que o nivel de homozigose desejado seja
obtido (Borém, 1999).

Os estudos de comparagdes de métodos de condugdo de populacdes segregantes
dependem de diversos fatores ambientais e demandam uma infra-estrutura capacitada e
disponibilidade de tempo. No Brasil, as comparagdes entre os métodos de condugdo de
populagdes segregantes, em feijoeiro, sdo ainda poucas e visam, principalmente, a producgao
de graos (Raposo, 1999; Castanheira & Santos, 2004).

Comparando a eficiéncia de cinco métodos de condug¢do de populagdes
segregantes: método genealdgico, da populagdo ou Bulk, descendentes de uma tunica
semente (SSD), Bulk dentro de F3 e Bulk dentro de F;, Raposo et al. (2000) concluiram que
ndo houve diferencas marcantes entre os métodos, na obtencdo de familias superiores.
Utilizaram como critérios o desempenho médio das familias, o ganho esperado com
diferentes intensidades de sele¢do e o numero de familias provenientes de cada método com
desempenho superior a um determinado padrdo. Porém, considerando as estimativas dos
parametros genéticos e fenotipicos, juntamente com a facilidade e flexibilidade de condugao,
os métodos do Bulk e do SSD foram os mais vantajosos.

Realizando um trabalho com linhagens de feijao, Costa et al. (2002) compararam
os métodos genealdgico, massal modificado e familias derivadas de populagdes nas geragdes

F; e F4 na obtengdo de linhagens resistentes a antracnose. Os resultados foram que o maior
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nimero de linhagens resistentes foi obtido por meio de selecdo massal modificada, e que as
linhagens obtidas pelo método das familias derivadas de populagdo na geragdo F4
apresentaram maior variabilidade genética.

Avaliando a eficiéncia dos métodos genealdgico, Bulk e Bulk dentro de F»,
Rodrigues (1990) constatou que o método Bulk dentro de F, apresentou-se superior aos
outros métodos avaliados para produtividade de graos.

Também trabalhando com o carater produtividade em feijao e fixacao simbidtica
do nitrogénio por meio das bactérias Rhizobium, Pereira & Braidotti (2001) compararam o
método Bulk dentro de familias F, com o método SSD em um cruzamento entre as cultivares
Negro Argel e Rio Tibagi, com nitrogénio mineral ou inoculacdo com Rhizobium. Como
resultado concluiram que o método Bulk dentro de F, demonstrou-se mais eficiente que o
método SSD na obtencao de gendtipos superiores. Também concluiram que a sele¢do sob o
tratamento com Rhizobium, proporciona oportunidade para selecionar genotipos com
potencial para aumentar a fixag¢ao de nitrogénio e a produtividade de graos.

Urrea & Singh (1994) realizaram um trabalho comparando selecdo massal,
pedigree com linhas derivadas de F, e SSD na avaliacdo de uma populacdo interracial de
feijdo. Foram avaliadas caracteristicas como produtividade, porte, cor e tamanho das
sementes e maturacdo. As médias de produtividade das linhas derivadas de SSD foram
menores do que as obtidas dos outros métodos, e nenhuma das linhas avaliadas superaram os
parentais (ICA L e Ul pinto 114). Pelo método pedigree com linhas derivadas de F,, foram
geradas as linhas com maiores médias, embora fosse considerado que o tamanho amostral
era pequeno para avaliacdo de produtividade. No método pedigree foram geradas linhas de
sementes mais claras e de tamanho médio e porte da planta de héabito prostrado II1.

Os estudos sobre a escolha de métodos de condugdao de populacdo sdo muito
importantes e envolvem alguns pontos determinantes, como o tempo gasto, a facilidade de
conducdo, o tamanho da 4rea experimental e as estratégias de selecdo passiveis de execucao
em cada método. Existem diversos trabalhos sobre compara¢des de métodos de populagdes
segregantes para outras culturas além do feijoeiro, como a soja, o trigo, e a cevada.

Um estudo sobre comparacdo de trés métodos de selecdo em populagdes
derivadas de dois cruzamentos de trigo para o carater produtividade foi realizado por Pawar
et al. (1984). Os métodos de sele¢@o avaliados foram SSD, Bulk e descendente de uma {inica
planta. Concluiu-se que houve superioridade das populagdes selecionadas sobre as outras

populagdes e o método SSD mostrou-se melhor que o método Bulk.
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Comparando na cultura de trigo, a eficiéncia do método Bulk e do método SSD
na obtencdo familias superiores para produtividade, altura e maturacdo, Tee & Qualset
(1975) obtiveram como resultados que o método Bulk teve a melhor avaliagdo, se os efeitos
de competicdo entre as plantas ndo forem importantes. No método Bulk existe o efeito da
sele¢do natural, fazendo com que as plantas mais competitivas sobressaissem em relagao as
plantas menos competitivas; para algumas espécies, a capacidade competitiva ndo se
correlaciona positivamente com a produtividade.

Inagaki et al. (1998), comparando em linhagens de trigo, a eficiéncia para
produtividade de dez linhas obtidas pelo método de diapléide, SSD e o método genealogico,
obtiveram resultados nos quais ndo houve diferenga significativa na producao de grdos entre
as linhagens obtidas pelo diaploide e método genealdgico, no qual os genitores eram muito
relacionados. Em dois resultados nos quais os genitores possuiam baixo coeficiente de
parentesco, a produtividade das linhas obtidas por diapldide foi significativamente menor
que as obtidas pelo método SSD e genealdgico.

Dois sistemas de cruzamentos (biparental e multiplos) e quatro métodos
(genealdgico, Bulk com sele¢dao, Bulk sem selecdo e Bulk modificado) de condugdo de
populagdes segregantes na cultura do trigo foram comparados por Singh et al. (1998). Os
autores avaliaram a produtividade e diversos outros caracteres em oitenta familias de cada
método durante dois anos. Eles observaram que, em termos de produtividade média, o
método genealdgico foi superior aos demais, seguido do Bulk modificado. Entretanto, na
comparacdo das dez familias mais produtivas ndo mostrou nenhuma diferenga entre os
métodos, exceto para o carater ciclo. J& para as vinte e trinta familias mais produtivas,
observaram uma tendéncia a favor do Bulk com selecao e do modificado, este tltimo sendo
realizado retirando-se amostras de metade de uma panicula. Com relacdao a eficiéncia dos
métodos, em termos de area utilizada, custos e ganho genético, o método Bulk com selec¢ao
obteve mais destaque e evidenciou superioridade sobre os demais.

Torrie (1958), realizando um estudo comparando o método genealogico e o Bulk
para a conducdo de linhagens de soja avaliadas na geragdo Fg, avaliou diversos caracteres
agrondmicos, nos quais ndo se encontraram diferengas significativas entre os dois métodos
de conducdo de populagdes para os caracteres altura, reacdo a murcha bacteriana, teor de
6leo e proteina das sementes.

Voight & Weber (1960), apud Raposo (1999), trabalharam com a comparagio de
métodos na cultura da soja, avaliando cem familias de cada método analisado: genealogico,

Bulk e Bulk dentro de F,. Demonstrou-se nos resultados, que este ultimo apresentou um
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melhor desempenho médio e maior propor¢do de familias com desempenho superior a

testemunha.

Para a cultura do arroz sdao mostrados na Tabela 2 alguns resultados de

comparagdes entre métodos de conducdo de populagdes segregantes. Estas pesquisas

indicam que, assim como para outras culturas autdégamas, o método Bulk e suas

modificac¢des (Bulk dentro de familia) tem se mostrado bastante promissor (Santos, 2000).

Tabela 2. Comparagdes entre métodos de conducao de populagdes segregantes utilizados no
melhoramento genético da cultura do arroz.

Meétodos Conclusdes Fonte
SSD e M¢étodo SSD conduziu a CVg mais elevados e Abbud
genealdgico mostrou-se o mais eficiente em conduzir gendtipos (1981)
(sequeiro) produtivos e agronomicamente superiores, sendo

viavel no melhoramento da cultura do arroz de

sequeiro e melhor quando utilizado com genitores

superiores.
Genealogico, Superioridade dos métodos Bulk e SSD na Mishra et al.
Bulk e SSD manutencdo e obtengdo de familias altamente (1994)

(Sequeiro e
irrigado)
Genealogico,
Genealogico
modificado, Bulk
e SSD (Irrigado)

produtivas.

Avaliaram 13 caracteres quantitativos em linhagens
Fs. A performance média das linhagens obtidas pelo
método genealogico, genealdgico modificado e Bulk
foi superior ao SSD para o n° de graos/panicula e
peso de cem graos. Para produtividade ndo houve
diferencas entre os métodos. Quanto aos custos por
linhagem, o SSD foi de US$ 13,70 e o de Bulk USS$
22,30.

Fahim et al.

(1996)

Extraida de Santos (2000).

Realizando estudo comparando linhagens de cevada obtidas pelo método SSD,

genealogico e diaploide, Powell et al. (1986) avaliaram diversas caracteristicas agronomicas.

O estudo confirmou que em cada método, familias recombinantes produzidas por

autofecundagdo com médias superiores aos melhores genitores foram obtidas. Diferengas

obtidas entre o método do diapldide e 0 método SSD para o carater peso de mil graos foram

atribuidas a alguns l/inkages contendo genes epistaticos. No estudo também ¢ mostrado que
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na falta de diferencial de sele¢do, as propriedades de recombinagdo dos trés métodos foram

1dénticas.

2.4 ESTIMATIVAS DE PARAMETROS GENETICOS E FENOTIPICOS

As estimativas de parametros genéticos e fenotipicos sdo informacdes Uteis aos
melhoristas que ajudam na tomada de decisoes. Elas auxiliam na escolha de parentais, no
modo de conducao das populacdes segregantes assim como na comparagao destas e também
se prestam na avaliacdo dos efeitos da selecdo em outros caracteres que ndo estdo sob
selecdo direta. Alguns dos parametros mais utilizados sdo a herdabilidade, a correlagdo entre
caracteres e o progresso esperado com a selecdo (Ramalho et al., 1993).

A herdabilidade (h*) ¢ uma estimativa bastante utilizada por melhoristas, e
permite antever a possibilidade de sucesso com a selecdo, uma vez que ela reflete a
propor¢do da variancia fenotipica que pode ser herdada, ou seja, mede a confiabilidade do
valor fenotipico como indicador do valor reprodutivo (Ramalho et al., 1993).

A herdabilidade pode ser expressa no sentido amplo (h%) e no sentido restrito
(h%), sendo que a primeira possui como numerador a varidncia genética total e a segunda,
apenas a variancia aditiva. Desta forma, a herdabilidade no sentido restrito reflete a
propor¢do da variancia total que ¢ herdavel. Ela ¢ importante para se predizer o ganho
esperado com a selecdo, assim a unidade deve ser aquela onde a selecao sera praticada. Se a
selecdo for entre as médias das progénies, a estimativa de h? serd em nivel das médias,
contudo, se for realizada uma sele¢do de individuos dentro das progénies, isso €, uma
selegdo massal, utiliza-se a herdabilidade no nivel dos individuos (Ramalho et al., 1993).

Trabalhando com populagdes segregantes de feijoeiro, Coelho et al. (2002)
obtiveram estimativas de herdabilidade no sentido amplo em duas épocas de cultivo:
primavera-verdo e verdo-outono para produtividade, nimero de vagens por planta, nimero
de graos por vagem e peso de cem graos. Os resultados foram que na primavera-verdo a
herdabilidade para o carater produtividade foi de -1%, enquanto no verdao-outono foi de 19%,
o que indica a influéncia ambiental. A herdabilidade para o nimero de vagens por planta foi
de 34% e 25%, respectivamente, a herdabilidade do nimero de graos por vagem foi de 17%
e 33% para as épocas mencionadas, e a herdabilidade para o peso de cem graos teve valores
de 19% e 33% nas épocas citadas.

Em trabalho utilizando trinta e dois gendtipos de feijao preto, Coimbra et al.

(1999) obtiveram herdabilidades no sentido amplo para os seguintes caracteres agrondmicos:
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numero de vagens por planta, nimero de graos por planta, peso de mil graos e rendimento
dos graos. As herdabilidades obtidas para esses caracteres foram respectivamente 52,88%,
55,42%, 91,26% e 63,79%.

Utilizando populagdes segregantes de feijao em seu estudo Baldoni et al. (2006)
obtiveram estimativas de herdabilidade no sentido amplo de 51,29% para a produtividade de
graos, 74,11% para o tipo de grido e 93,64% para a reacdo a mancha angular. Essas
herdabilidades sdao consideravelmente altas para todos os caracteres avaliados, o que reflete a
ampla variabilidade entre as familias avaliadas.

Também utilizando populacdes segregantes de feijoeiro comum, Melo et al.
(2006) trabalharam com diversas linhagens de feijao preto e carioca e avaliaram nas em seis
locais, tendo como objetivos estimar os parametros genéticos em populacdes segregantes de
feijjoeiro comum, avaliar a existéncia de interagdo das linhagens com locais e épocas e
selecionar as mais promissoras, com maior adaptabilidade e estabilidade de produgdo. Neste
estudo, obtiveram-se herdabilidades para produgdo de 57% para o ensaio com o grupo
carioca ¢ 89% para o grupo preto e foram selecionadas 33 linhagens promissoras no grupo
carioca € 0ito no grupo preto.

As estimativas de correlagdes que medem o grau de associagdo entre dois ou mais
caracteres também sdo de grande importdncia num programa de melhoramento, pois ha a
preocupacdo em se aprimorar uma cultura, ndo para uma caracteristica isolada, mas para um
conjunto de caracteres simultanecamente (Vencovsky & Barriga, 1992). E também de
interesse, saber quais as modificagdes que ocorrem em um carater quando a selecdo ¢
aplicada a outro.

Falconer (1987) distingue duas causas basicas de correlacdo entre caracteres:
genética e ambiental. A pleiotropia, que ¢ a propriedade de um gene controlar dois ou mais
caracteres, € responsavel pela correlagdo genética permanente entre os caracteres. Ja a
ligacdo génica, pode ser responsavel pela ocorréncia de correlagdo entre caracteres, porém
essa correlacdo ¢ transitoria, ou seja, desaparece quando a populagdo atinge condicdo de
equilibrio para os genes que afetam as duas caracteristicas.

A correlagdo ambiental mede o grau de associacdo entre caracteres devido a
fatores ambientais. Ela ocorre sempre que dois ou mais caracteres forem influenciados pelos
mesmos fatores ambientais. Serd positiva quando o efeito ambiental atuar na mesma direcdo
em ambos o0s caracteres, € sera negativa caso ocorra o contrario. As correlagdoes genéticas e

de ambiente, muitas vezes, diferem na magnitude e, algumas vezes, em sinal. A diferenga em
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sinal entre duas correlacdes indica que as causas genéticas e de ambiente afetam os
caracteres através de mecanismos fisiologicos diferentes (Falconer, 1987).

Trabalhando com populagdes segregantes de feijoeiro, Coelho et al. (2002)
obtiveram coeficientes de correlagdo fenotipica e ambiental em duas épocas de cultivo:
primavera-verdo e verdo-outono para as caracteristicas produtividade, nimero de vagens por
planta, nimero de grdos por vagem e peso de cem grdaos. Os resultados foram que o
coeficiente de correlacdo fenotipica e ambiental entre a producdo de graos por planta e os
outros componentes avaliados foram todos positivos, e dentre estes componentes, 0 nimero
de vagens por plantas obteve maior correlagdo com a producdo em ambas as estagdes. Nos
resultados também foi demonstrado que as correlagdes entre os componentes primarios foi
baixa ou negativa.

Foi realizado estudo que avaliou noventa gendtipos de feijao carioca e estimou
as correlagdes genéticas entre produtividade de graos e caracteres agromorfologicos com o
intuito de identificar quais caracteres evidenciam maiores efeitos sobre a produtividade.
Concluiu-se que os caracteres numero de graos e vagens por planta e nimero de graos por
vagem apresentam maior correlacdo com o rendimento de graos, devendo ser priorizados na
selecdo indireta (Ribeiro et al., 2001).

Lana et al. (2003) trabalhando com populacdes segregantes de feijdo, estimaram
a herdabilidade no sentido amplo e as correlagdes fenotipicas e genotipicas da produtividade
de graos e seus componentes de rendimento nos sistemas de monocultivo e consércio com
milho. Foi demonstrado nos resultados que para os caracteres avaliados, em cada sistema de
cultivo, no caso de sele¢do de plantas no monocultivo, visando a semeadura no consorcio
com o milho, o numero de vagens por planta é o carater com maior potencial a ser utilizado
no processo seletivo.

Outra estimativa de parametros genéticos bastante utilizada ¢ o progresso
esperado com a selecdo, que consiste no quanto ¢ possivel de se obter em uma geracao
subseqiiente realizando a escolha na geragdo atual. O progresso esperado ¢ baseado numa
unidade de medida (individuo ou familia), que ¢ a unidade de selecao X, a qual € relacionada
com alguns individuos Y da popula¢do melhorada (Ramalho et al., 1993).

O progresso esperado com a sele¢do ¢ fungdo da covaridncia entre individuos X
e seus respectivos descendentes Y, como da variancia fenotipica da unidade de sele¢do na
populagdo original, e também ¢ funcdo do diferencial de selecdo (ds), que depende da

proporg¢do de individuos selecionados.
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Efetuando um trabalho de selecdo de familias de feijao oriundas de populagdes
segregantes, Nunes et al. (1999) obtiveram ganhos genéticos para produtividade, redugdo no
numero de dias para o florescimento e resisténcia ao oidio nas familias Fg, nas quais os
ganhos foram de 1,8%, 6,5% e 8,0% respectivamente. Os ganhos com a selecdo, em cada
carater, foram pequenos. Isso se deve, provavelmente, ao fato de serem considerados
simultaneamente, por ocasido da selecdo, varios caracteres, evidenciando que quando se
consideram muitas caracteristicas a0 mesmo tempo, o melhorista tem menores ganhos com a
sele¢do, com relagdo a cada caracteristica isoladamente.

Ao trabalhar com populagdes segregantes oriundas de cinco cruzamentos e
considerando as melhores linhas, Londero et al. (2006) obtiveram os ganhos de sele¢do de
fibra soluvel, fibra insoluvel, fibra alimentar total e rendimento de graos. Os resultados
foram que para fibra solivel e fibra alimentar total, o cruzamento FT 96-1282 x Varre-Sai
obteve o melhor ganho de selecdo de 25,07% e 7,23%, respectivamente. Para fibra insoluvel,
a melhor combinacao foi CNFP 8100 x Varre-Sai, com ganho de 6,35%. Finalmente, para o
rendimento total de graos, a combinag¢dao FT 96-1282 x Valente foi a mais promissora, com
ganhos de 13,93%.

A relevancia deste trabalho ¢ dada pelo fato que existem poucos trabalhos com
melhoramento de feijdo para o aumento de suas caracteristicas nutricionais tanto no Brasil
como no mundo. Os resultados de trabalhos deste tipo beneficiam toda a cadeia do feijdo,
desde os produtores, que produzem um feijao de maior valor agregado, pois além de serem
produtivos, os feijoes produzidos sdo mais nutritivos atendendo aos consumidores que

encontrardo feijdo com melhores valores nutricionais.



3 MATERIAL E METODOS

3.1 OBTENCAO E CONDUCAO DAS POPULACOES SEGREGANTES

Os genitores utilizados para obter as populagdes segregantes foram as linhagens
do tipo de grao comercial carioca CNFC 7812 e CNFC 8056, pertencentes ao programa de
melhoramento da Embrapa Arroz e Feijao. Em estudos preliminares constatou-se que elas
foram contrastantes em relacdo ao teor de proteina, sendo que a CNFC 7812 com 23% e a
CNFC 8056 com 16% de proteina. Este cruzamento contrastante foi selecionado pois o
objetivo era construir o mapa genético do feijoeiro para teor de proteina, trabalho realizado
por Ledo et al. (2005), onde foram feitas as analise de proteina de 106 individuos da gera¢do
F, do cruzamento supracitado, utilizando-se estes dados neste trabalho.

Para iniciar o processo de conducao de populagdes segregantes, a geracao F, foi
plantada em novembro de 2004 em casa de vegetagdo na Embrapa Arroz e Feijao, situada no
municipio de Santo Antonio de Goids-GO, na fazenda Capivara na latitude 16° 28° 00°’S,
longitude 49° 17° 00” e altitude 823m.

A partir de 150 plantas escolhidas aleatoriamente na geragdo F, obtiveram-se as
populacdes segregantes que foram conduzidas pelo método de descendéncia de uma Unica

semente (SSD), método Bulk e Bulk dentro de F,.

3.1.1 Método do descendente de uma inica semente (SSD)

O avango das geragdes por este método realizou-se em casa de vegetacdo na
Embrapa Arroz e Feijdo. Foram semeadas trés sementes por vaso colhidas de cada uma das
150 plantas da F, constituindo assim a geracdo F3. O plantio da geragdo F3 ocorreu em 29 de
abril de 2005 e a colheita realizou-se em Julho de 2005. O plantio da geracdo F4 ocorreu em
10 de agosto de 2005 e a colheita ocorreu em 16 de dezembro de 2005. O plantio da geracao
Fs ocorreu dia 20 de dezembro de 2005 ¢ a colheita ocorreu em 20 de marco de 2006,
obtendo-se no final do processo, 136 familias para analise dos teores de proteina total.

Os plantios das familias conduzidas pelo método SSD foram realizados em vasos

de plasticos de trés litros, contendo solo devidamente adubado, utilizando procedimento de
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rotina realizado pela Embrapa.

3.1.2 Método Bulk

Para este método, utilizou-se 750 sementes das 150 plantas da geracdo F, que
foram misturadas, formando uma amostra de cinco sementes/ planta para obter as sementes
da F; Estas foram semeadas em junho de 2005, em dez linhas de cinco metros, com 15
sementes por metro e espacamento de 0,5 m na Embrapa Arroz e Feijao. O processo se
repetiu na obtencao das sementes F4, com semeadura em margo de 2006, na Embrapa Arroz
e Feijdo, em dez linhas de cinco m, com 15 sementes por metro espacadas de 0,5 m. Plantou-
se a geracdo Fs em dez linhas de cinco metros e espacamento de 0,5 m e 15 sementes por
metro na Embrapa Arroz e Feijao em Julho de 2006, e suas sementes foram colhidas em
outubro de 2006, obtendo-se no final do processo 150 familias, cujas sementes foram

utilizadas para a andlise do teor de proteina total.

3.1.3 Método bulk dentro de F,

Utilizou-se o restante das sementes de cada planta F, para amostrar 150 familias
F,. 5. Estas foram avancadas na estagdo experimental da Universidade Federal de Lavras-
MG, situada na regido sul de Minas, a 910 m de altitude 21°14°00” S de latitude e 45°00°00”
W de longitude. As parcelas foram constituidas de uma linha de dois metros, espacadas de
0,5 m e 15 sementes por metro. O plantio foi realizado em margo de 2005 e a colheita em
junho de 2005, originando as familias F;.4.

As familias F,.4 foram avaliadas e conduzidas no delineamento de latice triplo
12x12, com duas linhas de dois metros, espacamento de 0,5 m entre linhas e 15 sementes por
metro, realizados na Embrapa Arroz e Feijdo. A semeadura ocorreu em julho de 2005 e a
colheita em outubro de 2005. Neste ensaio foram obtidos dados de florescimento e
produtividade de grios (kg.ha™).

As familias F,.s foram avaliadas em dois locais: na estagdo experimental de
Ponta Grossa-PR, localizada na latitude 25° 05° 42”, longitude 50° 09 43” ¢ altitude 969 m,
em fevereiro e julho de 2006 e na Embrapa Arroz e Feijdo. O experimento foi conduzido no
delineamento de latice triplo 12x12, parcelas com duas linhas de quatro m. na primeira
localidade e duas linhas de dois metros na segunda localidade, com o espacamento 0,5 m

entre linhas e 15 sementes por metro. As plantas colhidas para analise do teor de proteina
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total vieram do experimento de Ponta Grossa — PR, e totalizaram 134 familias, nestes
ensaios foram obtidos dados de produtividade de graos.

Nos ensaios realizados na casa de vegetacao, foram utilizados 7,5 g de adubo por
quilo de terra. A adubacao de cobertura com sulfato de amonia realizou-se vinte dias apos o
plantio. Para o controle de 4caros utilizou-se Vertimec na dose 2 mL.L™!, para mosca branca
Actara na dose 0,5 g. L' ¢ para oidio utilizou-se Trifumim 0,6 g. L™

No campo, foi feita a adubagio com NPK 5-30-16 e zinco na taxa de 450 kg.ha™,
e vinte dias depois a adubacdo de cobertura com sulfato de amdnia na propor¢ao de 200 kg.
ha”'. Foram aplicados os herbicidas Flex na dose 1 L.ha" e Fusilade na dose de 1,2 L.ha™ ¢
os inseticidas Actara a 100 gha” e Sevum a 1,5 L.ha™. Um més depois foram aplicados os

inseticidas Actara a 100 g.ha e Azodrima 1 L.ha™.

3.2 AVALIACAO DO TEOR DE PROTEINA

As avaliagdes do teor de proteina foram realizadas nas familias Fs provenientes
dos trés métodos de conducao das populacdes derivadas do cruzamento de CNFC 7812 x
CNFC 8056, com 136 familias provindas do método SSD, 134 familias provindas do método
Bulk dentro de F, e 150 familias oriundas do método Bulk. O numero de graos utilizados
para cada gendtipo variou de acordo com a disponibilidade de sementes, sendo esse valor de
no minimo, cinco sementes € no maximo cem sementes. Para a determinagdo da proteina
total estimou-se o teor de nitrogénio utilizando o método de micro-Kjedahl proposto pela
AOAC (1995). As estimativas dos teores de proteina de cada familia foram obtidas a partir
de trés repetigdes.

As mensuracdes foram obtidas por meio da moagem dos graos de feijdo
utilizando-se um moinho analitico de faca fixa, IKA A11 Basic. Para cada amostra, pesou-se
uma quantia de 200 mg deste pd de feijdo que foi adicionado a um tubo de digestdo. Neste
mesmo tubo também foram adicionados um grama de catalisador (Sulfato de cobre e Sulfato
de potassio) e trés mililitros de acido sulfurico concentrado.

A digestdo das amostras foi realizada nos blocos digestores até que o Carbono e
o Hidrogénio fossem oxidados. A digestdo ocorreu em cinco horas: na primeira hora,
aqueceu-se o bloco a 100°C, na segunda hora, elevou-se a temperatura a 200°C, e na terceira
hora, elevou-se temperatura para 300°C, até o término da quinta hora.

Apos a digestdo foram colocados vinte mL de dgua deionizada em cada tubo

contendo amostra. Em seguida, levou-se a amostra para um baldo de destilacdo e depois se
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acrescentaram dez mL de NaOH a 12,5 N. Levou-se entdo, o baldo ao aparelho Kjedahl, no
qual ocorreu a destilagdo da amostra.

Em erlenmeyers colocaram-se dez mL de solucao indicadora de nitrogénio,
consistindo de acido borico, vermelho de metila e verde de bromocressol. Essa solugdo, que
possui cor avermelhada, torna-se verde com o contato do nitrogénio que ¢ liberado no
processo de destilagdo com o aparelho Kjedahl, gerando borato de amonia.

O teor de Nitrogénio final ¢ obtido através de uma titulacdo do erlenmeyer
contendo a solugdo indicadora mais o destilado da amostra utilizando-se um titulador
abastecido com acido sulftarico a 0,1 normal. O resultado em mililitros dessa titulagdo teve
seu valor multiplicado por 0,7 obtendo-se o teor total de Nitrogénio. Essa titulacdo
determinou a quantidade de “N” que multiplicada por um fator de 6,25, forneceu a

quantidade de proteina presente na amostra.

3.3 ANALISES GENETICAS E ESTATISTICAS

Para o carater teor de proteina, realizou-se andlises utilizando medidas
descritivas como média, variancia, desvio padrdo, coeficiente de variacdo, correlagdo. Além
de pardmetros genéticos e fenotipicos como a herdabilidade a variancia genética.

Realizou-se a andlise de variancia para cada carater avaliado nas familias F,4 e
F».s do método Bulk dentro de F,. A partir das esperancas matematicas dos quadrados médios
estimou-se os componentes de varidncia € os parametros genéticos e fenotipicos, segundo
Vencovsky & Barriga (1992).

Para calcular os parametros genéticos utilizou-se o delineamento em latice 12x12
de 134 familias e dez linhagens totalizando 144 tratamentos, onde modelo matematico foi
determinado como determinado na equagdo 1. O esquema da anélise de variancia ¢ mostrado

na Tabela 3, segundo Vencovsky & Barriga (1992).

Yij =u + r; + b(l’)j +tk+ eijk (1)

Em que: Yjx é o valor observado na parcela experimental que recebeu o
tratamento k no bloco j da repeti¢do i; p € o efeito fixo da média geral; 1; € o efeito aleatorio
da repeticdo 1; b € o efeito aleatorio do bloco j dentro da repetigdo i; tx € o efeito aleatorio

do tratamento k e e;;; € o erro experimental associado ao total da parcela Yij.
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Tabela 3. Esquema geral da anélise de variancia, com as respectivas esperancas matematicas
(E) dos quadrados médios (QM).

Causas de variacao QM E (QM)
Repeticao Q -
Bloco dentro de repeticao Q2 -
Tratamento (ajustado) Q3 ol + r(yé
Erro efetivo Q4 o’

2 A - . A - Y. , © o~
Em que: 67, Variancia ambiental , o2+ Varidncia genética entre os tratamentos e r: niimero de repetigdes.

A andlise de variancia conjunta foi efetuada a partir das médias das familias. Os
trés ambientes avaliados neste estudo foram Santo Antonio de Goias - GO, no ano de 2005 e
2006 e Ponta Grossa — PR, no ano de 2005. A equacdo 2 demonstra o0 modelo matematico
segundo Vencovsky & Barriga (1992), considerou que os tratamentos foram aleatorios e os

ambientes efeitos fixos.

ijl = Iu + tk+ al + b(])] + (ta)]d + é (ki (2)

Em que: Y;; € o valor observado do tratamento k, no bloco j dentro do ambiente

I; 4 € a média geral; t, é o efeito aleatdrio do tratamento k; a; é o efeito fixo do ambiente |
(local ou ano); byy; € o efeito do bloco j dentro do ambiente I; (ta)y € o efeito da interagdo
tratamento k e ambiente 1 e ey € 0 erro experimental médio.

O esquema da andlise de variancia conjunta ¢ mostrado na Tabela 4, na qual se
encontram os quadrados médios, com suas respectivas esperangas matematicas, sendo que
para o calculo das estimativas da interacdo foi usada a restricdo mostrada por Vencovsky &

Barriga (1992).

Tabela 4. Esquema geral da analise de variancia conjunta (anos ou locais), com as respecti-
vas esperangas matematicas do quadrado médio (EQM).

Causas da variagao QM E (QM)
Ambiente (A) - -
Tratamento (G) Q6 ol +rlo;

~ 2 l 2
Interagdo G x A Q7 o, tr——o,,
Erro médio Q8 o’

2 A iy 2 in . ~ .
Em que: o P Varidncia genética entre tratamentos, O P Varidncia da interagdo tratamento com ambientes,

2 ‘A . . , . , o~
O, . Variancia ambiental, I: nimero de ambientes e I': nimero de repetigdes.
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A partir das esperancas matematicas dos quadrados médios, apresentados nas
Tabelas 3 e 4, foram estimados os componentes de varidncia e os parametros genéticos e

fenotipicos apresentados na Tabela 5 como em Vencovsky & Barriga (1992).

Tabela 5. Estimativas dos componentes de variancia e dos parametros. genéticos e fenotipi-

cos de cada geracdo e da analise conjunta.
Estimativas Individual Expressdo p/ as estimativas
&2 Variancia genética entre as familias no Q,-0,
gl .
ambiente | r
A2 Variancia fenotipica média entre as familias Q
On 3
no ambiente 1 r
(}jl Variancia do erro no ambiente | Q4
2 J . .
h%a Herdabilidade no sentido amplo no ambiente Q,-0,
1 Q,
CVy Coeficiente de variagdo genético entre as o
médias das familias no ambiente 1, sendo X a X
média das familias
Conjunta
~ — — — —
or Variancia genética entre familias na analise Q, - O
conjunta rl
OA-? Variancia fenotipica média entre as familias Q,
na analise conjunta 1l
.5 A . ~ o .
&%, Variancia da intera¢do familias x ambientes Q, -0,
1
r -
1-1
Qs

&2 Variancia do erro
e
Qs —Gs

Herdabilidade no sentido amplo
Qs

O ganho realizado com a selecdo das dez familias mais e menos produtivas do

método Bulk dentro de F; foi calculado utilizando a equagao 3:

€)

X —-X.
GR(%) = (”’T”)*IOO
G
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Onde: X g €a média dos individuos selecionados na geragdo Fr4, X ;€a média
na F,.5 dos individuos, selecionados na geragdo Foue X ; ¢ a média da geracdo F,.s.

Calculou-se a herdabilidade realizada escolhendo-se as dez melhores familias na
geracdo F,.4, e utilizando-se a equacdo 4 proposta por Ramalho et al. (1993).

GS ,. )

m,s

ds 2/
m2:4

Onde GS;:5 ¢ o ganho realizado com a selecdo dos descendentes (geragdo F;.5): a média, na

2 _
h45—

geracdo F».s dos individuos selecionados na geracdo F».4 menos a média geral dos individuos

dessa geracao; dsy.4 € o diferencial de selecao, isto €, a média dos individuos selecionados na
geracdo F,.4 menos a média geral dos individuos dessa geracdo, e my.4 € my.s sdo as médias
das familias nas geracdes F».4 e Fa.5, respectivamente.

Essas estimativas da herdabilidade realizada sdao importantes porque refletem o
que o melhorista realmente conseguiria com essa selegdo para o carater em estudo, sendo
medida mais precisa, pois avalia o material em dois ciclos diferentes.

Para o carater teor de proteina, foi estimada a correlacdo de Pearson entre o teor
de proteina das planta F, e o teor de proteina das familias Fs dos métodos SSD e Bulk

dentro de F,, segundo a equacao 5 de Steel & Torie (1980):
o LG -DW D)
VEL G =3 2L 0 - 3

Onde xi, X2...., XN € Y1, ¥2,..., Yn 520 0s valores medidos de ambas as varidveis. Entdo temos a

©)

equagdes 6 e 7:

_ 1
T ©
_ 1z
y=—-§y,~
nl—l

Que sdo as médias aritméticas de ambas varidveis. Sua significancia foi testada na Tabela de

Steel & Torie (1980).



4 RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1 COMPARACOES ENTRE OS METODOS DE CONDUCAO DE POPULACOES
SEGREGANTES PARA TEOR DE PROTEINA

Os resultados obtidos para teor de proteina nos trés diferentes métodos de
condugdo de populagdes e os dados da geracdo F, sdo apresentados na Tabela 6 (dados
completos no Anexo A). O numero de familias avaliadas em cada método foi diferente
devido a perda de familias ao longo do processo. Os histogramas contendo as distribuigdes

de frequéncia para este carater encontram-se na Figura 1.

Tabela 6. Medidas descritivas para o teor de proteina total das plantas F, e familias
conduzidas por diferentes métodos de conducao de populagdes e analisadas no
laboratorio de qualidade de grdos da Embrapa Arroz e Feijao em 2004 para a
geragdo F,, e em 2006 para as demais familias.

Geragio/ N°.Obs Média Minimo Méximo CV®" 20 .6 h'@
Método (%) (%) (%) (%) (%)

F, 106 21,58 13,58 2923 1592 11,802 7472 63,31
SSD Fs 136 16,58 10,82 2555 13,78 5219 0885 1696
Bulk Fs 150 2037 17,04 2412 715 2123 0 0

Bulk F,s 134 2044 1817 2284 569 1,044 0366 3506

Em que: (1): Coeficiente de variagdo, (2): Variancia fenotipica, (3): Varidncia genotipica e (4): herdabilidade.

Observou-se que na geracao F, o valor médio ficou abaixo do melhor genitor
(CNFC 7812) que contém 23% de proteina total. Observa-se na Figura 1 que existe na F;
grande variabilidade para o carater teor de proteina, sendo possivel identificar 34 plantas
(32,07% do total) com médias superiores ao genitor de maior teor de proteina total (23%) e
74 plantas superiores as médias dos genitores com maximo valor para proteina total
encontrado de 29,23%.

Para o método SSD, o teor de proteina total médio foi de 16,58%, resultado
também inferior a média dos genitores (19,5%). Neste método, encontrou-se apenas uma
familia superior ao melhor genitor, contendo 25,55% de proteina total e 16 familias (11,76%

do total) com maior média que a dos genitores.
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Figura 1. Histogramas de distribuicdo de frequéncias dos valores do teor de proteina total
obtidos nas analises efetuadas na Embrapa Arroz e Feijdo, em 2004 da geragdo F»,
(A) e em 2006, pelos métodos de conducao de populagdes SSD Fs (B), Bulk F5 (C)
e Bulk F2;5 (D)

No método Bulk, as familias Fs apresentaram um maximo teor de proteina total

de 24,12%, que foi maior que o do melhor genitor, havendo quatro familias avaliadas que
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superaram o melhor genitor e 105 familias (70% do total) que superaram a média dos
genitores.

No método Bulk F;.5, ndo houve familias que superassem o valor do melhor
genitor (23%), com o valor maximo encontrado para proteina de 22,84%. 77 familias
(51,68% do total) superaram a média dos genitores. Na Tabela 7, encontram-se o namero de
familias oriundas de cada método e da gerag¢do F, que superaram o melhor genitor o nimero
de familias provenientes de cada método e da geracdo F, que superaram a média dos

genitores.

Tabela 7. Resumo do numero de familias provenientes de cada método e da geragdo F;, que
superaram a media dos genitores ou o teor de proteina total do melhor genitor.
Geracdo/método  N° de familias superiores a média N° de familias superiores ao valor

dos genitores e porcentagem em do melhor genitor

relacdo ao total

F 74 (70,7%) 34
SSD Fs 16 (11,76%) 1
Bulk Fs 105 (70%) 4
Bulk Fy:s 77 (51,68%) 0

Analisando a Figura 1 foi possivel verificar que o método que mais obteve
variabilidade genética foi o SSD, porém apresentou extremos raros principalmente com
baixos teores de proteina. O segundo método que obteve mais variabilidade e apresentou
mais familias extremas, foi o método Bulk, seguido do método Bulk F,.s. Os métodos Bulk e
Bulk F,.s apresentaram todos as familias superiores ao pior genitor.

No método de Bulk e Bulk dentro de familias F, observaram-se médias de
proteina total de 20,37% e 20,44%, respectivamente. Pires (2003) encontrou teores de
proteina com variacdo de 18,13% a 22,51% nos feijoes do grupo carioca, obtendo uma
média de 20,32%.

O valor médio do teor de proteina total, para o0 método Bulk foi de 20,37% ¢ o
valor médio do teor de proteina total do método Bulk dentro de F, foi de 20,44%, os dois
escores situando entre o esperado para o grupo de feijao carioca, de acordo com Filho et al.
(2005) conforme exposto na Tabela 1, onde as médias de proteina para o grupo carioca
situaram-se entre 11,5% e 30%.

As herdabilidades para o carater teor de proteina foram de 63,31% para a

F»,16,96% para o método SSD, e 35,06% para o método Bulk dentro de familias F, Nao
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houve estimativa de herdabilidade para o método de Bulk Fs, porque a variancia genética foi

nula.

Normalmente, espera-se que os métodos de Bulk e SSD liberem maior
variabilidade entre as familias. Neste trabalho, isso foi observado quando se analisa a
variancia genética entre as familias. No método de Bulk esta estimativa foi negativa devido a
alta variancia ambiental.

A amostragem ¢ um problema que pode afetar a variancia genética liberada entre
as familias, sendo o método de Bulk um dos mais afetados. Isso pode explicar os resultados
encontrados neste trabalho, indicando a necessidade de se aumentar o nimero de familias
avaliadas para este carater. Apesar disso, neste método foi encontrado o maior nimero de
familias que superaram a média dos genitores e a média do genitor superior.

O método SSD ndo apresenta problemas de amostragem e neste caso, foi o que
apresentou maior varidncia genética e possibilitou a identificacdo de uma familia com maior
teor de proteina total (25,55%). O método Bulk dentro de F, apresentou menor variagdo
ambiental o que torna o processo seletivo mais eficiente. Apesar disto, ndo foi possivel
identificar familias superiores ao genitor superior, o que pode estar associado com menor
variabilidade liberada entre as familias.

Realizou-se a andlise de medidas descritivas das dez e vinte melhores e as dez e
vinte piores familias de cada método de condugdo de populagdes e obtiveram-se os

resultados da Tabela 8.

Tabela 8. Média, variancia, coeficiente de variagao das dez e vinte melhores e dez e vinte
piores familias para teor de proteina conduzidas pelos trés métodos de conducao
de populacdes e avaliadas no laboratorio de qualidade de graos da Embrapa Arroz

e Feijdo em 2006.
Avaliacao M¢étodo Média (%) o’F C.V. (%)
SSD Fs 21,15 2,7466 7,83
Dez melhores Bulk F5 23,29 2,3524 6,58
Bulk F, 5 23,22 1,3246 4,96
SSD Fs 20,34 2,0375 7,02
Vinte
melhores Bulk Fs 22,85 2,6586 7,13
Bulk F»:5 22,92 1,7382 5,75
SSD Fs 12,55 1,1361 8,49
Dez piores Bulk Fs 17,61 1,9467 7,92
Bulk F»:5 17,98 1,2480 6,21
SSD Fs 13,37 1,2631 8,40
Vinte piores Bulk Fs 18,05 2,9793 9,56
Bulk F, 5 18,20 1,5289 6,79

7, A . T . 7 . T~
Em que: 67 € a variincia fenotipicae CV € o coeficiente de variagido
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O método SSD apresentou maior variancia fenotipica quando selecionam-se as
dez melhores familias, j& que a maior parte da variag¢do esta entre familias avaliadas, com o
maior valor para proteina. Com esse método ¢ no método Bulk em Fs obtiveram-se
descendentes com médias superiores as do melhor genitor (23%). Observa-se que a variancia
fenotipica do método Bulk aumenta quando selecionam-se vinte melhores individuos,
indicando que este método necessita de uma amostragem maior para ser mais efetivo.

Pela analise dos coeficientes de variacdo nas vinte melhores e piores familias, o
método SSD apresentou maior variagdo. O método que apresentou menor coeficiente de
variagdo foi o método Bulk dentro de familias F, devido a sua conducdo no delineamento
em latice.

Avaliando-se as variancias fenotipicas, verificou-se que exceto nas dez melhores,
o método Bulk exibiu as maiores variancias fenotipicas, pois este método ¢ influenciado pelo
efeito ambiental, que se evidencia a medida que se aumenta a margem de selegdo de dez para
vinte familias avaliadas.

O método que apresentou menor variancia fenotipica e também os menores
coeficientes de variacao foi o método Bulk dentro de familias, que, devido a sua conducao
em latice, diminuiu os efeitos do ambiente.

Baseado no exposto, o melhor método de conducdo de populagdes considerando
o custo, a area plantada, a mao de obra e o tempo e o nimero de familias superiores obtidas e
as médias para o carater proteina ¢ o método Bulk, j& que o método SSD, mesmo obtendo a
familia com maior teor de proteina, gerou poucas familias melhores que a média geral dos
genitores e menor média geral, o que tornou o método menos eficiente. O método Bulk ¢é
mais pratico e facil de conduzir em paises tropicais como o Brasil, o que condiz com o
comentado por Raposo et al. (2000), que chegaram a resultados semelhantes.

Analisando as correlagdes entre os teores de proteina das plantas F, e as familias
tanto do método Bulk F.5 (r = -0,10) e do método SSD Fs (r = 0,15), observou-se que nao
foram significativas mostrando que as plantas da geracdo F, ndo produziram as melhores
familias na geracao avaliada. Esta falta de correlagdo provavelmente ocorreu no método SSD
pelo fato de ndo ser possivel se aproveitar a variancia genética dentro das familias, pois se
avalia o descendente de apenas uma semente, que pode gerar uma familia com média que
ndo corresponderia a média geral da familia. No método Bulk dentro de familias ndo deve
ter havido correlagdo por causa da pouca variabilidade genética liberada pelo método neste

estudo. Foi efetuada também a correlacdo entre os teores de proteina das familias do



33
BulkF,.s e das familias do SSD em Fs e verificou-se que ndo houve correlagdo significativa

entre eles (r=0,15).

4.2 ESTIMATIVAS DE PARAMETROS GENETICOS E FENOTIPICOS DAS FAMILIAS
AVALIADAS DO BULK F:5

Para as familias conduzidas utilizando-se o método Bulk F,.5 foi possivel estimar
os parametros genéticos e fenotipicos, uma vez que o nimero de avaliagdes foi maior e os
experimentos foram instalados em latice. Os resultados sdo apresentados nas Tabelas 9 e 10,
para os caracteres florescimento e produtividade de graos, respectivamente. O numero de
familias avaliadas foi de 134, pois dez testemunhas foram adicionadas para o complemento
do latice. Estas testemunhas sdo as cultivares: Laranja, Pérola, Ruda, Tybata, Aporé, BRS

Horizonte, BRS Requitnte, BRS Pontal, e os genitores CNFC 7812 ¢ CNFC 8056.

Tabela 9. Resumo da analise de variancia e estimativa dos pardmetros genéticos e fenotipi-
cos para florescimento das familias F,.4 avaliadas em Santo Anténio de Goias,GO,

2005.

FV GL QM F
Repeti¢des 2 25,231481 -
Bloco (Rep) 33 2,6287879 -
Tratamentos (aj) 143 2,264495 2,40%*
Erro 253 0,942679 -
Total 431 - -
Cv (%) 2,07 Média (Dias) 47 Eficiéncia do latice (%) 114,32
Parametros genéticos e fenotipicos
o2 0,754832
o2 0,314227
o2 0,440605

g
h* (%) 58,37
CVg (%) 1,41

" A N . . o o~ . N — T~ . . . 2 [
Em que: &7 varidncia fenotipica, &; . varincia ambiental, &: variancia genotipica h”: herdabilidade ¢ CVg:

coeficiente de variagdo genético.**Significativos a 1% de probabilidade pelo teste F.

Observa-se que para o florescimento avaliado nas familias F,.4 em Santo Antonio
de Goids, houve diferencas significativas entre as familias, o que mostra a existéncia de
variabilidade para este carater, sendo esta um requisito no melhoramento.

A herdabilidade foi de 58,37%, maior que a encontrada por Melo et al. (2000),
que foi igual a 39,38%, e menor que a encontrada por Coimbra et al. (1998), que obtiveram

herdabilidade de 87,21%. Na Figura 2 observa-se que existe grande amplitude na
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distribuig¢do destes genotipos no grafico, o que demonstra existir variabilidade genética para

este carater.
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Figura 2. Histograma de frequéncia do nimero de dias até a floragdo das familias oriundas
do método Bulk F,.4 € avaliadas em Santo Antonio de Goias —GO, em 2005.

A herdabilidade, segundo Ramalho et al. (1993), ¢ um dos pardmetros genéticos
que mede a confiabilidade do valor genotipico como indicador do valor reprodutivo. O
coeficiente de variagdo genético estima o a variabilidade entre os gendtipos estudados. O
valor deste coeficiente para florescimento foi de 1,41%, valor aproximado com o obtido por
Melo et al. (2002) que foi de 2,03%.

Procopio et al. (2002) encontraram uma média de 36 dias para floragdo para a
cultivar pérola. O valor obtido no presente estudo foi de 47 dias para a populacdo oriunda do
cruzamento CNFC 7812 x CNFC 8056, indicando um ciclo mais tardio para as familias
geradas por este cruzamento. Neste estudo, o cultivar pérola apresentou a média de floracao
também de 47 dias e os genitores obtiveram média de 48 dias. Coimbra & Carvalho (1998),
trabalhando com 32 gendtipos de feijao, obtiveram média de 40,5 dias. Ribeiro et al. (2004)
encontraram uma média de 34 dias no ano agricola 1998/99 e quarenta dias no ano agricola
de 1999/00. Foi observado que o latice foi eficiente e o coeficiente de variagdo foi baixo, o
que normalmente ocorre para o carater florescimento.

Outro carater avaliado foi a produtividade, onde observa-se, tanto na Tabela 10,
quanto na Figura 3, diferencas significativas entre as familias nas duas geragdes e locais. Em
Santo Antonio de Goids, no ano de 2006, ocorreram as maiores médias de produtividade,
com uma média geral do experimento de 4127,54 kg.ha™. Na gera¢io F,.s, a herdabilidade
encontrada foi de 22,58% em Ponta Grossa ¢ 27,60% em Santo Antonio de Goias, como
mostrado na Tabela 9. Lana et al. (2003) encontraram herdabilidades para este carater de

49% a 67% em populacdes de feijao.
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Tabela 10. Resumo das analises de variancia, parametros genéticos e fenotipicos para
produtividade das familias F,.s avaliada em Santo Antdnio de Goids- GO em
2005 € 2006 ¢ F, 5 avaliada em Ponta Grossa — PR, 2006.

F2;4 Sto. Antonio

F2;5 Ponta Grossa

F2;5 Sto. Antonio

FV GL QM QM QM
Repeticoes 2 278.343,787 363.200,111 326.039,257
Blocos (Rep) 33 240.170,905 447.979,910 475.562,537
Tratamentos 143
(aj)) 152.020,981** 266.652,924*  775.742,156**
Erro 253 62.859,634 206.436,186 561.670,035
F,.4 Sto. Anténio F,.5 Ponta Grossa F,.5 Sto. Ant6nio
FV GL oM QM QM
Média (kg.ha™) 1821,89 2214,10 4127,54
Eficiéncia do Latice (%) 125,42% 108,06 101,66
PAarﬁmetros genéticos e fenotipicos
7% 50673,66 88884,31 258580,7
fze 20953,21 68812,06 187223,3
o2 29720,45 20072,25 71357,37
h? (%) 58,65 22,58 27,60
CVg (%) 16,31 9,07 17,29

at, A .. e A . R . 2. -
Em que: &7 variancia fenotipica, &;: varidncia ambiental, &7 variancia genotipica, h™: herdabilidade e CVg

coeficiente de variagdo genético.** Significativo a 1% de probabilidade pelo teste F e * Significativo a 5% de
probabilidade pelo teste F

Pereira et al. (2004) que encontraram valores de 31,82% a 38,39% em
populagdes de feijdo carioca Baldoni et al. (2006) encontraram valores 51,29% em linhas
segregantes do feijoeiro.

As herdabilidades obtidas nesses ensaios podem ser consideradas satisfatorias
em vista da complexidade da caracteristica produtividade de gridos que, por se tratar de uma
caracteristica quantitativa, ¢ controlada por muitos genes de pequeno efeito individual e
muito influenciados pelo ambiente, o que leva a baixas estimativas de herdabilidade.

Nota-se pelos graficos que existe variabilidade genética para o carater em
questdo, havendo consideravel aumento na média da produtividade de grdos em Santo
Antonio de Goias, que foi de 1821,89 kg.ha™' em 2005 para 4127,54 kg.ha' em 2006. A
eficiéncia do latice foi consideravel em Santo Antonio de Goias em 2005 e em Ponta Grossa,
sendo desconsideravel em Santo Anténio de Goias, em 2006.

O aumento da produtividade pode ser explicado pela época e local de plantio. O
experimento de Ponta Grossa foi plantado na seca de 2006, e o Plantio da F,.s em Santo
Antdnio foi semeado no inverno de 2006, o que, segundo Yokoyama et al. (1996), explicaria
o aumento de produtividade, ja que historicamente, a producdo de inverno em estados como

Minas Gerais, Bahia e Goids registram maiores valores de produtividade.
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Os coeficientes de variagdo genético para produtividade foram de 16,31% na
geracdo F.4, 9,07% na F,.s em Ponta grossa e 17,29% em Santo Antonio de Goias na F,.s,
valores considerados bons. Melo et al. (2006) obtiveram valor de 12,97% no teste de
progénies Carioca.

A herdabilidade realizada, utilizando as dez melhores familias das gerac¢des F,.4
em Santo Antonio de Goias € F,s em Ponta Grossa, foi estimada em 35,93% e a
herdabilidade realizada utilizando as geragdes F;.4 e F2.s em Santo Antonio de Goiés foi de
32,48%.

(A)
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Figura 3. Histogramas das frequéncias dos valores de produtividade em kg.ha™das familias
avaliadas no método Bulk dentro de familias, onde (A) ¢ a geragdo F,., plantada
em Santo Antonio de Goias em 2005, (B) ¢ a geragdo F,. s plantada em Ponta
Grossa-PR em 2006 e (C) ¢ a geragdo F»:s, plantada em Santo Antonio de Goias
em 2006.
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Esse resultado significa que existe interagdo genotipos com ambientes, ou seja, nem sempre
as familias selecionadas em uma geracdo serdo as superiores na proxima.

Trabalhando com uma populagdo segregante derivada do cruzamento das
cultivares BRS Talisma x Valente, Moreto (2005) obteve para produtividade, herdabilidade
realizada de 8,1%.

Os resultados em Ponta Grossa, efetuando-se a selecao das dez melhores familias
foram de 7,57% e selecionando-se as dez piores familias obteve-se um ganho de -4,61%. Ja
para Santo Antonio de Goids, obteve-se 6,84% de ganho escolhendo-se as dez melhores e
-3,99% de ganho escolhendo-se as dez piores. Trabalhando com a cultura de feijao, Moreto
(2005) o ganho de selecdo na geragdo F4¢ considerando a geracdo Fs4s foi de 11% em
média, obtendo valores de -11,44% a 20,42%.

Houve significativa interagdo dos genotipos avaliados, com os ambientes
estudados (Ponta Grossa, Santo Antonio de Goids em duas épocas de plantio: seca de 2005 e
aguas em 2006). Observa-se que a porcentagem da interagdo genotipos com ambientes foi
em torno de 70% da variancia genotipica, o que mostra efeito dos ambientes sobre as
familias e indica a necessidade de avaliagdes das populacdes segregantes em um maior
numero de ambientes. Mesmo este valor sendo alto, a relagao entre a variancia da interacao e
a varidncia genética ndo foram tdo elevados quanto os comparados aos resultados de
Carneiro (2002), que conseguiu valores variando de 7% a 235%.

A anélise conjunta dos dados de produtividade encontra-se na Tabela 11. Esta
analise permitiu avaliar se houveram diferencas significativas entre os tratamentos, os
ambientes e a interacdo com estes. Neste estudo, todas as fontes de variacdo apresentaram
diferencas significativas, o que demonstra que houve, no experimento, genotipos diferentes
entre si, assim como 0s ambientes.

Tabela 11. Andlise conjunta e estimativas dos pardmetros genéticos e fenotipicos para o
carater produtividade da familia F,.4 e das familias F,s avaliadas em Ponta
Grossa-PR ¢ Santo Antonio de Goias —GO, 2006

FV G.L. Q.M. F

Tratamento 143 484861,965 1,750476131**

Ambiente 2 6574576734 2373,590935%*

TxA 286 354837,744 1,281055323**
F.V G.L. QM.

Erro Ef. Médio 759 276988,6183

C.V(%) 1934 Média (kg.ha™) 2721,18

Continua...
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Tabela 11. Continuagao.
Parametros genéticos e fenotipicos

7% 53873,55167
7% 276988,6183
o2 23097,03852
T e 17299,81

h? (%) 42,87

-0 “a . , . A “ A . . - . . ;. 7 A .
Em que: Gf_’ variancia fenotlplca, Gj; variancia amblental, &z variancia genotlplca, G"—_ﬂ.‘. variancia da

interacdo, h2: herdabilidade e CVg: coeficiente de variagio genético e ** Significativo a 1% de probabilidade
pelo teste F

A herdabilidade na analise conjunta ficou em 42,87%, valor considerado alto
para o carater produtividade, e o coeficiente de variagdo genético ficou em 19,34%,
demonstrando variabilidade genética nas familias estudadas. Este valor é superior ao
encontrado por Coimbra et al., (1999b) em estudo o qual avaliou os reflexos da interacao
genotipos x ambientes e suas implicacdes nos ganhos de selecdo em genotipos de feijao,

obtiveram herdabilidades de 27% utilizando 32 genotipos e trés ambientes.



5 CONCLUSOES

1. Para o carater teor de proteina, o método de condugdo de populagdes mais indicado foi o

método Bulk, pela sua praticidade e por ter gerado mais familias superiores.

2. Entre as familias avaliadas do cruzamento CNFC 7812 x CNFC 8056 constatou-se que
existe variabilidade genética suficiente para ser explorada para teor de proteina,

produtividade de graos e florescimento.
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Anexo A. Teor de proteina e identificacdo das familias avaliadas pelos trés métodos
de condugdo de populagdes segregantes e plantas F; analisadas no
Laboratorio de analise da qualidade de graos da Embrapa arroz e Feijao no

periodo de 2004 a 2006.
N° da Teor Vde Familia  Teor ’de Familia Teor Vde :rirglllllli Teor ’de
observagio Planta F, pro:/elna em FBulk pro;c/ema em SSD pro(f/elna dentro de pro;c/ema
() 5 () 0 F, ()

1 2 20,71 151 17,76 1 18,87 | 20,40
2 3 20,39 152 21,32 4 14,93 2 20,55
3 6 17,30 153 17,82 9 14,28 3 21,26
4 7 16,36 154 17,15 11 15,81 4 22,08
5 8 22,53 155 19,48 24 13,53 6 21,28
6 9 23,22 156 19,02 30 12,54 7 22,58
7 12 13,58 157 18,21 36 14,38 8 20,48
8 13 20,94 158 18,97 41 17,82 11 20,71
9 14 18,94 159 20,36 42 17,94 12 20,48
10 15 19,98 160 17,94 44 14,06 13 21,93
11 16 16,79 161 18,43 5 14,67 14 20,65
12 17 2291 162 18,84 72 13,94 15 20,45
13 18 22,25 163 21,45 74 14,32 16 21,07
14 19 24,82 164 19,48 75 15,17 18 21,49
15 20 20,99 165 20,68 79 11,61 19 18,93
16 21 14,74 166 22,71 83 15,90 20 19,69
17 22 22,91 167 21,25 87 15,34 21 21,95
18 23 18,04 168 19,59 88 15,72 22 20,74
19 26 21,28 169 20,56 91 19,75 23 19,11
20 27 28,28 170 20,01 93 14,83 24 22,47
21 28 20,64 171 20,10 108 10,82 25 21,39
22 29 20,42 172 22,11 109 17,91 26 21,64
23 31 22,25 173 20,17 112 13,33 27 21,00
24 33 22,97 174 20,91 118 16,65 28 19,67
25 34 18,83 175 20,56 120 15,20 29 19,18
26 35 25,45 176 22,85 125 15,31 30 20,94
27 37 27,87 177 22,58 126 16,28 31 21,69
28 38 25,43 178 21,35 127 14,58 33 21,39
29 39 18,89 179 20,24 129 18,23 34 22,84
30 40 20,40 180 21,55 130 17,62 35 18,93
31 43 24,43 181 21,34 137 14,82 36 21,57
32 45 25,45 182 23,60 143 16,07 37 20,29
33 46 16,52 183 20,08 145 14,53 38 19,89
34 47 19,00 184 19,75 150 16,89 39 19,47
35 48 23,74 185 20,36 2 19,22 40 22,23
36 50 21,80 186 20,97 3 15,28 41 20,66
37 52 18,10 187 19,21 6 15,14 42 19,00
38 53 23,55 188 20,91 7 16,33 43 20,00
39 54 21,80 189 20,96 8 16,83 44 20,62
40 55 23,87 190 18,91 12 12,89 45 20,33
41 56 27,13 191 19,76 13 14,47 46 21,00
42 57 20,15 192 20,99 14 17,33 47 20,87

Continua...
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Anexo A. Continuagao

Familia

N° da Teor’de Familia Teor’de Familia Teor’de em Bulk Teor’de
observagio PlantaF, proteina em Bulk proteina em SSD proteina dentro de proteina
% Fs % % F, %
43 58 17,47 193 20,43 15 17,24 48 21,22
44 59 16,70 194 19,48 16 17,02 49 19,37
45 60 13,85 195 19,66 17 15,02 50 18,67
46 61 17,92 196 20,15 18 18,21 51 19,10
47 62 20,30 197 19,41 19 14,35 52 20,61
48 63 21,74 198 20,15 20 15,55 53 19,29
49 64 23,76 199 20,40 21 17,97 54 19,29
50 65 27,72 200 17,98 22 14,96 55 20,20
51 66 25,73 201 20,02 23 14,32 56 19,10
52 67 16,86 202 17,54 26 20,80 57 20,78
53 70 21,38 203 18,65 27 17,03 58 21,01
54 71 21,71 204 19,18 28 20,94 59 21,16
55 73 19,96 205 19,44 29 17,75 60 20,32
56 76 27,48 206 22,53 31 15,58 61 21,23
57 77 28,32 207 18,91 33 16,54 62 20,99
58 78 29,23 208 20,81 34 19,40 63 20,40
59 80 22,06 209 19,43 35 16,61 66 21,00
60 81 21,74 210 18,71 37 15,58 70 18,75
61 82 24,44 211 19,91 38 19,66 71 19,87
62 84 25,43 212 20,48 39 20,91 72 21,11
63 85 16,58 213 20,99 40 15,62 73 19,80
64 86 26,98 214 22,90 43 17,41 74 19,42
65 89 22,88 215 20,37 45 20,07 75 20,34
66 90 20,26 216 20,66 46 15,02 76 21,51
67 92 18,48 217 18,90 47 18,17 77 18,70
68 94 23,65 218 20,52 48 21,35 78 20,49
69 95 23,14 219 20,26 50 15,23 79 21,13
70 96 26,35 220 21,54 52 14,29 80 22,01
71 97 24,76 221 18,87 53 14,85 81 21,19
72 99 16,80 222 20,90 54 13,94 82 21,54
73 100 24,94 223 20,59 55 16,45 83 18,64
74 101 22,52 224 17,89 56 17,09 84 19,88
75 102 21,61 225 18,86 57 14,29 85 21,07
76 103 20,40 226 17,81 58 17,85 86 19,73
77 104 18,67 227 20,62 59 20,07 88 21,59
78 105 16,20 228 18,81 60 17,35 89 19,34
79 106 19,02 229 18,40 61 16,65 90 21,31
80 107 21,10 230 19,34 62 14,32 91 20,70
81 110 21,74 231 20,99 63 18,14 92 21,47
82 111 23,14 232 20,20 64 18,00 93 19,86
83 113 24,30 233 20,80 65 16,80 94 19,09
84 114 26,80 234 19,22 66 18,32 95 20,23
85 115 22,93 235 19,69 67 13,53 96 21,01
86 116 19,53 236 20,88 70 17,06 97 22,47
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Anexo A. Continuagao

Familia

N° da Teor’de Familia Teor’de Familia Teor’de em Bulk Teor’de
~  PlantaF, proteina em Bulk proteina proteina proteina
observagao 9 F o em SSD o dentro de 9
F,

87 121 17,81 237 20,08 71 14,41 99 21,39
88 122 2491 238 19,44 76 15,52 100 20,83
89 123 27,08 239 20,01 77 15,90 101 20,23
90 124 20,97 240 21,10 78 25,55 102 22,33
91 128 20,33 241 19,22 80 16,22 103 19,10
92 131 18,45 242 17,03 81 18,70 104 19,24
93 132 19,16 243 19,75 82 20,04 105 19,79
94 133 23,25 244 20,43 84 17,06 106 20,76
95 135 20,40 245 23,99 86 16,45 107 20,30
96 136 17,98 246 20,37 89 19,51 108 22,70
97 138 19,44 247 21,89 90 17,85 109 21,76
98 139 20,10 248 21,35 92 15,66 110 19,55
99 140 21,86 249 20,87 94 11,00 111 20,73
100 141 18,67 250 21,22 95 15,14 112 21,01
101 142 25,03 251 21,22 96 12,54 113 20,66
102 144 28,13 252 21,13 97 18,70 115 19,58
103 146 20,56 253 19,32 99 16,68 116 19,20
104 147 19,95 254 17,92 100 20,07 118 20,34
105 148 22,47 255 20,02 101 16,68 120 20,62
106 149 18,42 256 20,53 102 14,47 121 20,50
107 - - 257 22,06 103 16,86 122 21,42
108 - - 258 20,66 104 18,81 123 20,88
109 - - 259 19,94 105 17,38 124 19,37
110 - - 260 20,55 106 15,63 125 19,07
111 - - 261 20,69 107 16,83 126 19,08
112 - - 262 24,12 110 19,48 127 20,48
113 - - 263 20,94 111 18,70 128 20,36
114 - - 264 23,92 113 17,79 129 19,76
115 - - 265 21,00 114 15,43 130 21,11
116 - - 266 22,33 115 16,42 131 20,20
117 - - 267 19,16 116 17,06 132 20,54
118 - - 268 22,62 121 19,75 133 21,78
119 - - 269 20,21 123 16,92 135 18,81
120 - - 270 21,48 124 14,18 136 18,88
121 - - 271 18,39 128 18,05 137 19,78
122 - - 272 22,59 131 18,46 138 19,24
123 - - 273 20,34 132 18,32 139 19,75
124 - - 274 18,90 133 19,83 140 19,57
125 - - 275 20,15 135 18,32 141 20,83
126 - - 276 22,41 136 14,32 142 21,04
127 - - 277 22,95 138 16,68 143 19,83
128 - - 278 19,06 139 19,83 144 18,17
129 - - 279 21,86 140 15,31 145 19,94
130 - - 280 19,16 141 16,81 146 20,53
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o Teor de Familia Teor de 1 Teor de Familia Teor de
N°da , , Familia , em Bulk ,
~  PlantaF, proteina em Bulk proteina proteina proteina
observagao 9 F o em SSD o dentro de 9
F,
131 - - 281 21,53 142 21,73 147 21,51
132 - - 282 20,30 144 16,80 148 19,32
133 - - 283 21,18 146 15,69 149 19,50
134 - - 284 20,72 147 16,13 150 20,44
135 - - 285 20,68 148 17,00 - -
136 - - 286 21,73 149 13,68 - -
137 - - 287 20,10 - - - -
138 - - 288 21,55 - - - -
139 - - 289 22,25 - - - -
140 - - 290 21,13 - - - -
141 - - 291 22,95 - - - -
142 - - 292 21,79 - - - -
143 - - 293 17,27 - - - -
144 - - 294 18,38 - - - -
145 - - 295 20,26 - - - -
146 - - 296 22,94 - - - -
147 - - 297 22,59 - - - -
148 - - 298 19,10 - - - -
149 - - 299 21,42 - - - -

150 - - 300 21,48 - - - -
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