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RESUMO

RODOVALHO, M. L. Selecdo recorrente para altas concentragoes de ferro e zinco em
feijao-comum do grupo preto. 2026. 66 f. Dissertacdo (Mestrado em Genética e
Melhoramento de Plantas) — Escola de Agronomia, Universidade Federal de Goias, 2023.!

A deficiéncia de ferro e zinco na dieta humana € uma questao de satde publica, pois
atinge milhdes de pessoas em todo o mundo. Para minimizar este problema, uma das
alternativas viaveis ¢ o desenvolvimento de cultivares capazes de acumularem altas
concentragdes destes nutrientes nos graos. Entretanto, o melhoramento para altas concentragdes
de ferro e zinco ¢ complexo, em virtude da natureza quantitativa destes caracteres. O presente
trabalho teve como objetivo avaliar concentragdo de ferro e zinco, variabilidade genética e
caracteres agronomicos desejaveis de progénies do ciclo I de selecdo recorrente para altas
concentragdes de ferro e zinco em feijdo-comum do grupo preto e selecionar gendtipos
superiores para a recombinagdo do proximo ciclo de selecdo. A populacio avaliada neste estudo
foi obtida por meio do intercruzamento de 10 genitores, sendo 8 progénies selecionadas no
primeiro ciclo de selec¢do recorrente para altas concentragdes de ferro e zinco em feijao-comum
do grupo preto, e duas linhagens. Foram avaliadas 30 progénies e quatro testemunhas (BRS
Esteio, BRS FP417, CNFP 18133 e BRS Supremo) em Santo Anténio de Goiis - GO
(inverno/2023) e Ponta Grossa - PR (4guas/2023 e seca/2024). Os experimentos foram
conduzidos em blocos completos casualizados com trés repetigdes e parcelas de trés linhas de
trés metros. Os caracteres avaliados foram: produtividade (kg ha™!), massa de 100 griaos (M100
- @), concentragio de ferro (CFe - mg kg!) e concentragdo de zinco (CZn - mg kg™!). Os dados
fenotipicos foram submetidos a anélises de variancia e parametros genéticos foram obtidos. As
estimativas de divergéncia genética foram obtidas pela distdncia de Rogers modificada por
Wright. Aplicou-se a andlise de agrupamento pelo método UPGMA. Houve efeito significativo
entre as progénies para os quatro caracteres avaliados. Os coeficientes de variagcdo variaram de
4% a 14% e a estimativa de acurdcia seletiva variou de 0,59 a 0,96, indicando boa precisao
experimental. A estimativa de herdabilidade foi alta para produtividade (82%), M100 (96%) e
CFe (79%), porém, baixa para CZn (43%). Os ganhos com a selecdo direta foram de 9,5% para
produtividade, 7,6% para M100, 4,6 para CFe e 2,4% para CZn. A selecdo simultanea
proporcionou ganhos de 2,9%, 3,6%, 2,3% e 1,3% para produtividade, M100, CFe e CZn,
respectivamente. A analise de agrupamento discriminou as progénies em quatro grupos
distintos. Foram selecionadas 10 progénies que serdo utilizadas para recombinacao e formagao
do novo ciclo. As progénies selecionadas apresentaram médias de 2.273 kg ha™
(produtividade), 24,7 g (M100), 72,8 mg kg ' (CFe) e 31,2 mg kg! (CZn), superando as médias
da cultivar de referéncia BRS Supremo em todas as caracteristicas avaliadas.

Palavras-chave: Phaseolus vulgaris L., biofortificag¢do, diversidade genética, marcadores SSR.

! Orientador: Prof. Dr. Helton Santos Pereira, Embrapa Arroz e Feijo.



ABSTRACT

RODOVALHO, M. L. Recurrent selection for high iron and zinc concentrations in black
common bean. 2026. 69 p. Dissertation (Master’s in Genetics and Plant Breeding) - School
of Agronomy, Federal University of Goias, Goiania, Brazil, 2026.!

Iron and zinc deficiency in the human diet is a public health issue, affecting millions
of people worldwide. To minimize this problem, one viable alternative is the development of
cultivars capable of accumulating high concentrations of these nutrients in the grains. However,
breeding for high iron and zinc concentrations is complex due to the quantitative nature of these
traits. This study aimed to conduct a recurrent selection program, obtaining common bean
progenies of the black group with high iron and zinc concentrations, while maintaining genetic
variability and desirable agronomic characteristics. The population evaluated in this study was
obtained through the intercrossing of eight parents selected in the first cycle of recurrent
selection for high iron and zinc concentrations in common bean of the black group, with two
elite lines added to the crossing scheme. Thirty progenies were evaluated along with four
controls (BRS Esteio, BRS FP417, CNFP 18133, and BRS Supremo) in Santo Antonio de Goias
- GO (winter/2023) and Ponta Grossa - PR (rainy season/2023 and dry season/2024). The
experiments were conducted in a randomized complete block design with three replications and
plots provided by three three-meter rows. The evaluated traits were: productivity (kg ha'), 100-
grain weight (M100 - g), iron concentration (CFe - mg kg™!), and zinc concentration (CZn - mg
kg™!). Phenotypic data were subjected to analysis of variance, and genetic parameters were
obtained. Estimates of genetic divergence were obtained using the Rogers distance modified by
Wright. Cluster analysis was applied using the UPGMA method. Through cluster analysis, the
progenies were grouped into four groups. A significant effect was observed in the analysis of
variance, highlighting the existence of genetic variability among the progenies for the four
evaluated traits. The coefficients of variation ranged from 4% to 14%, and the selected accuracy
estimate ranged from 0.59 to 0.96, decreasing good experimental precision. The heritability
estimate was high for productivity (82%), M100 (96%), and CFe (79%), but low for CZn (43%).
The gains from direct selection were 9.5% for productivity, 7.6% for M100, 4.6% for CFe, and
2.4% for CZn. Simultaneous selection provided gains of 2.9%, 3.6%, 2.3%, and 1.3% for
productivity, M100, CFe, and CZn, respectively. Considering the molecular groups and
phenotypic traits, 10 progenies were selected to be used for recombination and the formation
of the new cycle. The selected progenies obtained averages of 2273 kg ha™' (productivity), 24.7
g (M100), 72.8 mg kg™! (CFe) and 31.2 mg kg™' (CZn), exceeding the averages of the reference
cultivar BRS Supremo in all evaluated classifications.

Keywords: Phaseolus vulgaris L., biofortification, genetic diversity, SSR markers.

! Advisor: Dr. Helton Santos Pereira - Embrapa Arroz e Feijao.



1 INTRODUCAO

A deficiéncia nutricional na dieta da populacdo mundial ¢ um fator preocupante.
Ferro e zinco sdo micronutrientes essenciais para a manuten¢do adequada do organismo
humano e das plantas. As deficiéncias de micronutrientes afetam aproximadamente 673,2
milhdes de pessoas e constituem um sério problema de saide humana (FAO, 2025). O ferro ¢
o principal micronutriente em humanos e sua deficiéncia leva a anemia. A deficiéncia de zinco
provoca retardo no desenvolvimento de criangas (Prasad, 2020). Diante disto, por ser uma
leguminosa presente na dieta da maioria da populagdo, o feijado-comum (Phaseolus vulgaris L.)
¢ essencial para o combate a subnutri¢ao, tendo em vista que representa importante fonte de
proteina e minerais.

O feijao-comum do tipo preto é amplamente consumido na China, india e Estados
Unidos devido ao seu sabor tnico e aos seus potentes beneficios para a satde, atribuidos ao seu
alto teor de fitoquimicos, os quais sdo responsaveis pela sua elevada atividade antioxidante
(Meenu et al., 2023). Além disso, o consumo de feijao-comum preto promove melhor controle
glicémico e diminuiu o risco de doencas cardiovasculares, devido alta presenca de antocianinas,
principalmente delfinidia, petunidina e malvidina (Mullins & Arjmandi, 2021).

No Brasil, o consumo médio per capita de feijdo-comum em 2023 foi 12,8 kg hab
!, ou 35 g dia’! (Embrapa, 2025). A cultivar BRS Supremo é o gendtipo comercial do grupo
preto com maiores CFe e CZn (Pereira et al., 2018). Com base em dados nutricionais, uma
pessoa adulta necessita de 14 mg de ferro e 7 mg de zinco diariamente (Pereira et al., 2014). O
consumo da cultivar BRS Supremo ¢ capaz de fornecer cerca de 2,3 mg de ferro e 1,0 mg de
zinco por dia para um adulto. Essa quantidade, teoricamente, seria capaz de suprir 16,7% e
14,4% das demandas diarias por ferro e zinco, respectivamente, desconsiderando-se
informagdes sobre biodisponibilidade. A oferta desses minerais pode ser ampliada por meio do
desenvolvimento de novas cultivares.

Estudos indicam que a concentragdao destes minerais em graos ¢ de heranga
quantitativa (Ribeiro & Maziero, 2024). O desafio de melhorar populagdes para esses caracteres
¢ grande e exige uso de estratégias de sele¢do que permitam o progresso continuo dos ganhos
genéticos. A selecdo recorrente ¢ um processo no qual € possivel de se obter progénies superi-
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ores, que sdo selecionadas e recombinadas para o aumento da frequéncia alélica, mantendo uma
parcela da variabilidade genética da populacdo (Ramalho et al., 2024). Com efeito, um
programa de selegao recorrente deve permitir o deslocamento da média do carater sob selegao.

Para caracteres quantitativos e influenciados por muitos genes, concentracao de
ferro (CFe) e zinco (CZn) nos graos, a selecdo recorrente pode apresentar melhor resultado a
longo prazo, por acumular progressivamente os alelos favoraveis (Vello & Nazato, 2017).
Varios estudos foram realizados utilizando a sele¢ao recorrente no melhoramento genético de
feijdo-comum (Padua et al., 2021; Queiroz et al., 2021; Vieira Junior et al., 2024; Lima et al.,
2026). Apesar de ser uma abordagem muito difundida no melhoramento de plantas, os estudos
que utilizaram a sele¢ao recorrente para caracteres nutricionais ainda sdo incipientes

E necessario estimar continuamente os pardmetros genéticos das populagdes
envolvidas no programa de melhoramento, uma vez que, a redu¢do da variabilidade genética
compromete os ganhos com a sele¢do. Diversas pesquisas t€ém reportado ganhos genéticos
significativos no melhoramento de varias espécies por meio da selecdo recorrente (Morais
Junior et al., 2015; Silva et al., 2023; Sousa et al., 2025). Isto se da principalmente devido a
presenca de variabilidade genética e pela eficiéncia na conducdo do programa de selecdao de
progénies superiores.

Para monitorar e quantificar a variabilidade genética, o uso de marcadores
moleculares tem sido uma alternativa vantajosa, por revelarem diferencas a nivel genético e
sem levar em consideragdo as interferéncias causadas pelo efeito ambiental (Salgotra et al.,
2023). Dados moleculares sdo comumente utilizados para a constru¢do de uma matriz de
dissimilaridade genética, que pode ser analisada para direcionar a selecao de progénies mais
distantes geneticamente. No entanto, as progénies devem possuir altas médias associadas aos
caracteres em selecdo (Pereira et al., 2019). Diante disso, o processo deve ser criterioso no
sentido de direcionar novos cruzamentos, o que subsidia um novo ciclo de selecao recorrente.
O cruzamento de genoétipos elite € uma estratégia fundamental para melhorar caracteristicas
quantitativas em um curto espaco de tempo, mas novas fontes de alelos precisam ser
introduzidas regularmente no programa de melhoramento para a manutengdo da diversidade a
longo prazo (Amongi et al., 2023).

Posto isto, o objetivo deste trabalho foi avaliar concentragdo de ferro e zinco,
variabilidade genética e caracteres agrondmicos desejaveis de progénies do ciclo I de selecao
recorrente para altas concentragdes de ferro e zinco em feijdo-comum do grupo preto e

selecionar genotipos superiores para a recombinagdo do proximo ciclo de selegao.
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2 REVISAO BIBLIOGRAFICA
2.1 ASPECTOS GERAIS DA CULTURA

O feijao-comum ¢ uma leguminosa de grande importancia, pois ¢ um alimento
basico em muitas regides do mundo (Costa, et al., 2025). Essa cultura possui significativo valor
nutricional na América Latina, Africa Ocidental e Austral, onde seu uso ¢ principalmente como
fonte de proteina (Altaf et al., 2025). No Brasil, ¢ cultivado em todas as regides e possui grande
importancia econdmica e social, sendo a principal fonte de proteina vegetal na alimentagdo
humana e rico em minerais como ferro e zinco, tornando uma cultura com alto potencial para
biofortificagdo (Carloni et al., 2023).

Registros historicos indicam que o feijao-comum foi domesticado inicialmente na
Mesoamérica e divergiu em dois pools genéticos distintos, sendo América Central, no México,
e Andina, na América do Sul, no qual o processo de domesticagdo ocorreu de modo
independente (Sadohara et al., 2023). Posteriormente, foi disseminado para a Europa através do
Intercambio Colombiano (Altaf et al., 2025). As cultivares do grupo andino apresentam graos
com tamanho maior, como os do tipo branco, cranberry, dark red kidney, jalo, light red kidney,
rajado e sugar bean. As cultivares do grupo Ameérica Central, por outro lado, apresentam graos
menores como os do tipo preto, carioca, mulatinho, pinto, rosinha, roxinho e vermelho
(Rodrigues, 2018). Os processos de domestica¢cdo independentes desses dois conjuntos génicos
sdo caracterizados por barreiras reprodutivas parciais e geograficas, que refletem a forte
diferenciagdo entre os acessos andinos € mesoamericanos em termos de suas caracteristicas
morfoldgicas, bioquimicas e moleculares (Almeida et al., 2020).

Em termos de concentracgdes de ferro e zinco, o germoplasma de feijao-comum dos
pools genéticos andinos e centro-americanos apresentam maior variabilidade (Blair et al.,
2010). A variabilidade observada ¢ impulsionada por fatores genéticos e ambientais, como
fertilidade do solo, absor¢ao de nutrientes, armazenamento, temperatura e métodos de preparo
dos alimentos (Nduwarugira et al., 2026). Blair et al. (2010) relataram que, os cruzamentos
entre gendtipos do pool génico andino tendem a ter concentragdes mais altas de microelementos

do que os da Mesoamérica.
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A producao mundial de feijao-comum esta acima de 30 milhdes de toneladas em
aproximadamente 29 milhdes de hectares (FAO, 2025). No Brasil, a cultura apresenta produgao
de 2,6 milhdes de toneladas em 1,7 milhdes de hectares, com produtividade média de 1,6 t ha™!
(Embrapa Arroz e Feijao, 2024), em contraste com o potencial de producao de cultivares
melhoradas de mais de 5.000 kg ha! (Costa et al., 2025). A baixa produtividade se deve, em
parte, a ampla gama de condi¢des edafoclimaticas existente no pais e a diversidade de
tecnologias de cultivo adotadas pelos produtores (Martiniano Souza et al., 2021). A producao
brasileira de feijdo-comum estd concentrada nas regides Centro-Oeste, Sul e Sudeste, sendo
responsaveis por mais de 90% da producdo nacional (Embrapa Arroz e Feijao, 2024). Alguns
estados da regido Nordeste produzem feijado-comum, porém, parte da produgdo ¢ realizada por
agricultores familiares (Vale et al., 2024).

O Brasil possui trés épocas distintas de plantio de feijao-comum, favorecendo assim
uma oferta constante do produto ao longo do ano (CONAB, 2025). Desta forma, a primeira
safra (aguas) ¢ semeada entre agosto ¢ novembro, a segunda safra (seca) ¢ semeada entre
dezembro e margo, e o feijdo-comum de terceira safra (inverno) ¢ semeado de abril a julho.
Essa flexibilidade no calendario agricola ajuda a mitigar os impactos de variagdes climaticas
regionais e a manter a estabilidade no abastecimento.

No ano de 1985, a producao de feijao-comum foi de 2,5 milhdes de toneladas. A
safra das aguas apresentou producdo de 1,4 milhao de toneladas, representando 53% do total
produzido. A safra da seca apresentou producao de 998 mil toneladas, com 40%. A safra do
inverno, por outro lado, apresentou 80 mil toneladas, representando 3%. Em contrapartida, em
2024, a producao nacional de feijao-comum foi de 2,6 milhdes de toneladas. A safra da seca
apresentou maior produ¢do, com 1,2 milhdo de toneladas (46%), seguido da safra do inverno,
com 809 mil toneladas (31%). A safra das dguas ocupa a terceira colocagdo, com 611 mil
toneladas (23%) (Embrapa Arroz e Feijao, 2024). Estes resultados demonstram que ocorreu
maior disponibiliza¢do das produgdes de feijao ao longo do ano, diminuindo a dependéncia a
apenas uma unica safra (Alves, 2024). Esses efeitos também podem estar associados a maior
diversificacdo de areas ao longo do tempo.

Segundo Queiroz et al. (2021), o feijdo-comum do grupo preto ¢ o segundo mais
consumido no Brasil, correspondendo a aproximadamente 20% do total de feijao-comum
produzido anualmente. O consumo de feijdo-comum de grao preto € maior nos estados Parana,
Rio Grande do Sul, Santa Catarina, Rio de Janeiro e Espirito Santo (Aguiar et al., 2025). No

ano de 2025, foram produzidas cerca de 811 mil toneladas deste grdo, em 470 mil hectares
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(CONAB, 2026), representando 30% da produgdo total de feijdo, o que mostra aumento da
importancia do feijao preto nos Gltimos anos. Sua relevancia no pais ¢ significativa tanto no
aspecto econdmico quanto no social. Segundo Aguiar et al. (2024), o Brasil comumente importa
feijdo-comum preto de outros paises, como Argentina e China, em anos nos quais a producao
ndo ¢ capaz de suprir a demanda de consumo interno.

Quanto ao consumo de feijao-comum no Brasil, a preferéncia ¢ pelos tipos de graos
carioca (cor creme com listras marrons), que representa em torno de 70% da produgao brasileira
(Pereira et al., 2019), enquanto os tipos especiais, como: jalo, rajado, roxo, rosinha e mulatinho,
sdo direcionados a consumos especificos, atendendo principalmente nichos de mercados
regionais e somam aproximadamente 10% da produgdo. Pereira et al. (2019) afirmam que, os
programas de melhoramento genético brasileiros tém concentrado seus esforgos principalmente

no feijdo-comum carioca e preto.

2.2 DEFICIENCIAS DE FERRO E ZINCO NA ALIMENTACAO HUMANA

A deficiéncia de ferro e zinco € reconhecida como um problema de satide em todo
o mundo e pode ser fortemente influenciada pelas circunstancias econdmicas e pelos padroes
alimentares (Huertas et al., 2023). Cerca de 841 milhdes de pessoas ainda passam por grave
inseguranga alimentar e, somente no Brasil, aproximadamente 14 milhdes de pessoas passam
por este problema, o que significa que tém acesso insuficiente ou irregular a alimentos de
qualidade, comprometendo sua saude e nutricdo (FAO, 2024).

Huertas et al. (2023) afirmam que, o acesso limitado de minerais como o ferro e
zinco na alimenta¢do humana esta associado ao comprometimento de processos metabolicos e
patologias como anemia, diversas doengas cronicas, imunidade enfraquecida e
desenvolvimento retardado. Deficiéncias significativas desses minerais sdo comuns em paises
em desenvolvimento uma vez que, mais de 98% das pessoas desnutridas no mundo vivem
nestas regioes (Ohanenye et al., 2021).

O fejjado-comum ¢ essencialmente um alimento rico em proteinas e com
consideraveis CFe e CZn, o que tornou esse grao alvo de programas de melhoramento de plantas
para combater a desnutricdo (Izquierdo et al., 2024). Deste modo, uma premissa adotada por
diversos programas de melhoramento genético para maiores concentragdes de minerais ¢ que,
genotipos que contemplem altas CFe e CZn proporcionardo beneficios a saide da populagao

consumidora.
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A deficiéncia de ferro e zinco afeta pessoas de todas as idades, no entanto, seus
efeitos s3o maiores em gestantes e criangas. A baixa CFe no organismo ¢ causada
principalmente por necessidades fisiologicas aumentadas deste mineral, mas também ¢
ocasionada por ingestao desbalanceada de ferro, ou por absor¢ao patoldgica defeituosa, ou pela
perda cronica de sangue (Camaschella, 2019). A necessidade de zinco para adultos varia de 8
mg dia' a 11 mg dia’!, mas gestantes e lactantes necessitam de 11 mg dia'a 13 mg dia!. A
necessidade de ferro é maior, variando de 12 mg dia! a 28 mg dia™! para a maioria dos adultos,
aumentando de 30 mg dia"' a 38 mg dia™! para gestantes e lactantes (Huertas et al., 2023). Esses
dados evidenciam a vulnerabilidade de grupos em fases criticas do desenvolvimento, que
possuem demandas nutricionais que muitas vezes nao sao supridas pela dieta convencional.

Um levantamento elaborado pela FAO (2024) mostrou que, 30% das mulheres com
idades entre 15 e 49 anos apresentam anemia em decorréncia da deficiéncia de ferro.
Gattermann et al. (2021) avaliam que, no mundo ocidental, 10% a 15% das mulheres com a
mesma idade apresentam este desbalanco nutricional. No Brasil, 16% do grupo apresenta esta
condicdo (FAQ, 2024). A deficiéncia de ferro no periodo pré-natal ¢ algo que acomete cerca de
trés milhdes de criangas (Governo do Brasil, 2023).

O ferro tem participagdo fundamental na sintese de hemoglobina. A maior
quantidade de ferro ¢ consumida para formagdo de 200 bilhdes de eritrocitos diariamente
(Camaschella, 2019). Além disso, o ferro € essencial para a manutengdo de fungdes corporais
como a regulagdo da temperatura corporal, dos sistemas gastrointestinal e imunologico. Alguns
sintomas sdo caracteristicos da deficiéncia deste micronutriente e sdo normalmente
negligenciados, como: palidez, fadiga, perda de apetite e cansaco generalizado.

O zinco ¢ um micronutriente associado a sintese de material genético (Huertas et
al., 2023). Além disso, o mineral ¢ um componente de mais de 300 enzimas e inimeras outras
proteinas, e desempenha multiplos papéis no metabolismo ideal de 4cidos nucleicos e proteinas,
crescimento e diferenciacdo celular (Gupta et al., 2020). Os autores destacam que, a
suplementagdao com zinco em populagdes com risco de deficiéncia do mineral, mostrou uma
redu¢@o na incidéncia de parto prematuro, diminui¢do de infec¢do aguda do trato respiratorio
inferior, melhora do crescimento linear e ganho de peso em criangas menores de cinco anos de
idade.

O fator econdmico, em muitos casos, impede o0 acesso a essas estratégias, enquanto
em paises desenvolvidos a alimentacdo desequilibrada contribui para as deficiéncias

nutricionais (Paixdo et al., 2022). Muitas estratégias tém sido utilizadas para reduzir
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deficiéncias nutricionais na populacdo, como suplementacao, fortificagdo e, mais recentemente,
biofortificagdo genética de produtos alimenticios (Coelho et al., 2021), no qual, é foco deste

trabalho.

2.3 BIOFORTIFICACAO

A biofortificagdo se caracteriza pelo desenvolvimento de novas cultivares capazes
de acumularem altas concentragdes de micronutrientes nas partes comestiveis (Huertas et al.,
2023). A disponibiliza¢do de novas cultivares com altas concentragdes de ferro (CFe) e zinco
(CZn), agregadas aos adequados caracteres agronomicos contribui para o desenvolvimento do
setor produtivo (Martins et al., 2023). A biofortificagdo genética esta se tornando um caminho
cada vez mais promissor, com avangos na biotecnologia gendmica e recursos que permitem o
uso de plantas editadas por genoma, bem como praticas de melhoramento tradicionais
modernizadas e eficientes (Azeem et al., 2025), no entanto, para aumentar as chances de sucesso
do programa de melhoramento, € necessario identificar e validar novos marcadores moleculares
associados as CFe e CZn para sua incorporagdo em rotinas de sele¢do assistida por marcadores
Carloni et al. (2023).

Nas ultimas duas décadas, muitos esforcos foram feitos para promover a
biofortificagdo no feijdo-comum, para aumentar a ingestao alimentar de ferro e zinco sem exigir
nenhuma mudan¢a de comportamento alimentar das pessoas que o consomem como parte de
sua dieta didria. Entretanto, um aumento em CFe e CZn nos grios ndo garante um efeito
significativo para a saude humana (Glahn & Noh, 2021), pois, micronutrientes podem ser
perdidos durante o processamento e cozimento de alimentos devido a modifica¢cdes quimicas
ou fisicas, como lixivia¢do na dgua de cozimento (Cardenas-Castro et al., 2020). Os autores
destacam que, varios compostos antinutricionais, como acido fitico (AP), polifendis (PP),
lectinas e taninos, foram descritos em feijdes como os principais fatores que dificultam a
bioacessibilidade e biodisponibilidade de ferro e zinco para o corpo humano.

As projecdes futuras para a populacdo e os impactos das mudangas climéticas sdo
preocupantes em termos de aumento da inseguranca alimentar (Huertas et al., 2023). Embora o
crescimento populacional seja mais lento do que em qualquer outro momento desde a década
de 1950, a previsao ¢ que a populagao global sera de cerca de dez bilhdes de pessoas em 2050
(Huertas et al., 2023). As mudancas associadas a populacdo e aos padrdes climaticos terdo
impactos na qualidade nutricional de graos de feijdo-comum, fazendo-se necessario que o
melhorista lance mao de estratégias eficientes de biofortificacdo (Duarte et al., 2025).
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Um dos objetivos dos programas da revolugdo verde no Sul global apos 1945 era
aumentar a produ¢do de alimentos na tentativa de aliviar a fome, por meio da introdugdo de
variedades de culturas de alto rendimento, sistemas de irrigagcdo amplamente disseminados e o
uso extensivo de fertilizantes e pesticidas sintéticos (Harwood, 2020). O evento trouxe
consequéncias, como aumento substancial dos rendimentos das colheitas e reducao
consideravel dos niveis de fome. Por outro lado, ficou gradualmente evidente que a revolugao
promovia aumento da desigualdade social entre e dentro das regides. Embora tenha
disponibilizado alimentos a muitas pessoas, a revolugdo verde ndo conseguiu fornecer uma
dieta diversificada, entretanto, proporcionou um maior consumo de calorias (John et al., 2021).
Com efeito, a insuficiéncia de ferro e zinco na dieta humana deve ser mitigada por meio de
alternativas viaveis a populacao.

Um dos fatores que podem causar baixa acumula¢cdo de nutrientes nos graos, ¢
condi¢do inadequada de manejo do solo e choques climaticos, (Szerement et al., 2022). Além
disso, ao aumentar o rendimento da producdo dos grdos, sua concentracdo de nutrientes,
especialmente proteinas e micronutrientes diminuem significativamente (Majzoob et al., 2023).
O melhoramento de plantas concentra-se fortemente na maximiza¢do do rendimento das
culturas. No entanto, essa énfase abrangente na produtividade ocorreu, em grande parte, em
detrimento da qualidade nutricional, particularmente no que diz respeito a concentracdo de
mineirais essenciais para a saude humana e do ecossistema (Wang et al., 2024).

A correlagdo genética entre CFe e CZn ¢ positiva e de alta magnitude. Martins et
al. (2016) relataram estimativa de 0,85 e Carloni et al. (2023), de 0,89. Por outro lado, a
correlagdo genética entre CFe ou CZn e o rendimento foi negativa e de magnitude moderada.
Essas associacdes podem ser explicadas pelo fato dos genitores possuirem altas CFe e CZn,
porém, menor produtividade de graos. Em termos praticos, essas associagdes negativas indicam
que a produtividade deve ser avaliada durante o processo de desenvolvimento de linhagens com
altas CFe e CZn, visando a sele¢do com fendtipos desejaveis para as caracteristicas avaliadas
(Carloni et al., 2023).

De acordo com Huertas et al. (2023), muitas estratégias tém sido usadas para
superar deficiéncias de micronutrientes e melhorar o perfil nutricional de produtos alimenticios.
Isso inclui diversificacdo alimentar, fortificacdo industrial de alimentos (suplementos
alimentares), abordagens agronomicas (melhorias no solo), biofortificagdo implementando

biotecnologia (engenharia genética) e melhoramento de plantas (melhoramento convencional).
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Neste sentido, a sele¢do recorrente ¢ uma estratégia adotada por diversos programas de

melhoramento genético de varias culturas.

2.4 MELHORAMENTO GENETICO DO FEIJAO-COMUM PARA FERRO E ZINCO

O desempenho de qualquer programa de melhoramento genético deve ser
periodicamente submetido a andlises criticas para desenvolver melhores métodos que otimizam
a selecdo. As estimativas de progresso genético sdo uma das variaveis utilizadas com esta
finalidade. Neste sentido, Faria et al. (2013) avaliaram o progresso genético que o programa de
melhoramento do feijao-comum da Embrapa obteve ao longo de 22 anos (1985 a 2006) e
destacaram que os ganhos genéticos para produtividade do feijado-comum do grupo preto sdao
de 1,1% (25,5 kg ha) nas principais 4reas produtoras de feijio-preto do Brasil.

Um dos objetivos do melhoramento genético de plantas é o continuo aumento da
produtividade através da obtencdo de novas cultivares que atendam as demandas do mercado
interno e externo (Ramalho et al., 2024). Contudo, o mercado consumidor tem apresentado
novas exigéncias que tém direcionado os programas por outras linhas como a qualidade
nutricional. Neste contexto, para o sucesso na selecdo de gendtipos superiores de feijdo-comum
para altas CFe e CZn, ¢ necessario realizar a selecdo simultdnea de outros caracteres de
importancia econdmica, como produtividade e massa de cem graos (M100), com a finalidade
de aumentar as chances de lancamento, aceitacdo e uso de uma nova cultivar (Carloni et al.,
2023).

Neste contexto, a Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuaria (Embrapa) Arroz e
Feijdo coordena um programa nacional de melhoramento genético do feijao comum que
abrange todas as areas produtoras do pais (Faria et al., 2013). A instituicdo trabalha no
desenvolvimento de programas especificos para a biofortificagdo de varios tipos de feijao-
comum, dentre eles, o de grao preto. O programa de melhoramento para altas CFe e CZn na
Embrapa comegou em 2003, com a introdu¢do de linhagens e populagdes provindas do Centro
Internacional de Agricultura Tropical (CIAT). Como essa instituicdo possui parcerias com
varias organizacdes de pesquisa globais, essa linha de pesquisa iniciou-se com a avaliacdo de
linhagens introduzidas do CIAT e de acessos pertencentes ao banco de germoplasma da
Embrapa Arroz e Feijao.

Na fase inicial de implantagdo do programa no Brasil, Pereira et al. (2014)
avaliaram 53 linhagens, nos anos de 2007 e 2008, em diferentes locais e sob dois sistemas de
irrigacdo. Os autores identificaram uma correlagdo genética moderada entre CFe e CZn nos
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genotipos. Além disso, relataram um efeito significativo do ambiente na expressao fenotipica
desses caracteres, tanto na condi¢do de irrigacao quanto em déficit hidrico. O estudo identificou
as linhagens G 6492 e G 6490, ambas de grao preto, com potencial para serem utilizadas como
genitores em programas de melhoramento genético que visam obter linhagens com altas CFe e
CZn. A linhagem G 6490 superou a cultivar Pérola em 23% para CFe e 8% para CZn. Por outro
lado, a linhagem G 6490 apresentou médias 10% e 12% acima para CFe e CZn,
respectivamente, em relacdo a mesma testemunha. A cultivar Pérola, de grao carioca, possui
alto padrao de qualidade de graos comerciais no mercado brasileiro (Barros et al., 2023). Além
destes genotipos, outros como: Xamego (grao preto), lapar 65 (grao preto) e Bambui (grao
mulatinho) ndo apenas apresentaram caracteristicas agrondmicas desejaveis, mas também
demonstraram altos valores médios, adaptabilidade e estabilidade para CFe (Xamego) e CZn
(Iapar 65 ¢ Bambui).

Em 2011, foram realizados os primeiros cruzamentos na Embrapa, a partir das
linhagens identificadas na etapa anterior. Quinze populagdes segregantes foram obtidas a partir
de cruzamentos entre seis genitores de feijdo-comum, sendo quatro muito adaptados as
condi¢des brasileiras (BRS Cometa, BRS Requinte, BRSMG Majestoso e Porto Real), com
grao tipo carioca, altas produtividade, CFe e CZn. Os outros dois genitores s3o linhagens
introduzidas de outros paises, G 2358 e G 14378, ambas com graos brancos, com baixa
adaptacdo as condi¢des de cultivo no Brasil, mas com altas CFe e CZn. O esquema de
cruzamentos foi em dialelo completo (Di Prado et al., 2019). As populagdes foram avaliadas
considerando produtividade, M100, CFe e CZn. Foram selecionadas as populacdes BRS
Requinte x BRSMG Majestoso, Porto Real x BRS Requinte e Porto Real x BRSMG Majestoso,
pois apresentaram potencial para obtencdo de linhagens.

Durante a safra das 4guas de 2014, Carloni et al. (2023) avaliaram linhagens obtidas
das populacdes segregantes selecionadas por Di Prado et al. (2019), com o objetivo de estimar
os parametros genéticos e validar os marcadores moleculares microssatélites associados a locus
de caracteristicas quantitativas (QTLs) para concentragdes de Fe e Zn em graos de feijao
comum, visando a sele¢do de linhagens elite. Dentre os 20 marcadores utilizados, o marcador
BM 154 apresentou maior eficiéncia de selecio (69,9%) (Carloni et al., 2023). Entretanto, para
que este marcador seja utilizado em selecao assistida por marcadores (MAS), avaliagcdes em
outros ambientes sdo necessarias para confirmar a associacdo QTLs de concentragdo de ferro,

visto que ele se mostrou util em apenas um ambiente.
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A partir de 2012, foram avaliadas as cultivares disponiveis no mercado, para CFe e
CZn. Carloni et al. (2022) avaliaram 34 genoétipos de diferentes tipos de graos de feijdo-comum,
que incluiram linhagens do programa de melhoramento da Embrapa Arroz e Feijao, cultivares
de diferentes institui¢des ¢ cinco testemunhas, analisados em 19 ambientes. Os resultados
mostraram que, BRS Sublime e BRS Cometa eram as cultivares com maiores CFe (63,4 mg kg’
e 64,2 mgkg') e CZn (30,7 mg kg'' e 30,9 mg kg!), respectivamente. Os autores constataram
que a cultivar BRS Supremo (grao preto), além de altas CFe e CZn, apresentou elevada M100
e alta produtividade de graos. Além disso, destacou-se quanto a sua média de CFe (64,4 mg kg~
) e CZn (31,7 mg kg!), sendo superior as médias da cultivar Pérola em 9% e 10%,
respectivamente. A cultivar também apresentou elevada adaptabilidade e estabilidade para os
caracteres avaliados.

Com o objetivo de determinar parametros genéticos para CFe e CZn em gendtipos
de feijao-comum, Muniz et al. (2016) avaliaram 140 linhagens elites com diferentes tipos de
graos, derivadas de diferentes cruzamentos. Os ensaios foram conduzidos em 2011 em cinco
ambientes, utilizando um delineamento experimental em blocos completos casualizados com
trés repeti¢des e parcelas de 4,0 m de comprimento com duas linhas. Com base nos resultados
17 genotipos com altas CFe e CZn foram selecionados, e testes de validacao foram conduzidos
para verificar a CFe e CZn nos graos e os efeitos da interagdao de gendtipos por ambientes. A
linhagem CNFP 15701 (grao preto) apresentou superioridade em relagdo a testemunha Pérola
para CFe e CZn em 14% e 25%, respectivamente. Outra linhagem que se destacou foi a CNFC
15865 (grao carioca), que apresentou médias 13% e 25% superiores, respectivamente, em
relacdo a testemunha. Ambas as linhagens destacaram-se também por apresentarem alta
adaptabilidade boa estabilidade fenotipica para ambos os caracteres.

Com o objetivo de agregar ganhos genéticos continuos para CFe e CZn, a Embrapa
Arroz e Feijao iniciou dois programas de selecdo recorrente, sendo um para o grupo carioca e
outro para o grupo preto. O ciclo inicial para o grupo preto (Co) foi conduzido por Queiroz et
al. (2021), no qual selecionaram oito progénies que foram recombinadas para a formacao do
primeiro ciclo de sele¢@o. O presente trabalho insere-se fundamentalmente como a continuidade
desta linha de pesquisa, com a conducao do segundo ciclo de selecdo (Ci), buscando avangar
os ganhos genéticos para CFe e CZn e assegurar o potencial produtivo exigido pelo mercado
de feijdo-comum do grupo preto.

Beebe et al. (2000) afirmam que no banco de germoplasma do CIAT, ha

variabilidade o suficiente para aumentar CFe nos graos em cerca de 80% e CZn, em cerca de
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50%. Com relagdo ao germoplasma brasileiro, varios autores também identificaram
variabilidade genética para CFe e CZn em graos em populagdes de feijado-comum (Pereira et al.
2019; Melo et al., 2019; Carloni et al., 2023; Ribeiro & Maziero, 2024).

A possibilidade de aumentar CFe e CZn no feijdo-comum por meio do
melhoramento de plantas foi demonstrada pela existéncia de variabilidade genética e correlagao
entre essas duas caracteristicas. Isso permite ganhos com a selegdo e um aumento simultineo
na concentracao de minerais no grao (Dias et al., 2020). Pereira et al. (2014) verificaram
correlagdo de 0,62 entre CFe e CZn, avaliando linhagens de feijdo-comum para ferro e zinco.
A correlagdo positiva entre estes caracteres ¢ importante para a selecdo simultdnea, o que
possibilita a otimizagdo em programas de melhoramento genético do feijdo-comum. Embora a
variabilidade fenotipica para CFe e CZn no feijao-comum tenha sido encontrada em programas
de melhoramento com algum sucesso, o desenvolvimento de ferramentas gendmicas ¢ um
caminho que provavelmente serd util para atingir os objetivos da biofortificagdo (Dias et al.,

2020).

2.5 SELECAO RECORRENTE

Ao longo do processo de melhoramento o gendtipo € fixado, levando a perda
substancial da variabilidade a medida que ocorre a selegdo. Para atenuar este problema, foi
proposta por F. H. Hull, na década de 1940, a selecao recorrente, no qual, trata-se de qualquer
processo ciclico de melhoramento que envolve a obtencdo de progénies, avaliagdo e
recombinagio das melhores. E necessaria, sobretudo, uma populagdo com diversidade genética
e uma estratégia de selecdo e recombinacdo que permitam o progresso com a sele¢do, sem
exaurir a variabilidade (Ramalho et al., 2024).

De acordo com Ramalho et al. (2024), a sele¢do recorrente foi inicialmente proposta
para plantas aldégamas, mas seu emprego tem intensificado em culturas autégamas, como soja
(Werner & Wilcox., 1990), arroz (Morais Junior et al., 2017), trigo (Wang & Wilcox., 2009),
feijdo-comum (Beaver & Kelly, 1994), entre outras. O uso da selecdo recorrente no
melhoramento de plantas autdgamas ocorre em virtude de o sistema de reproducgdo passar por
sucessivas autofecundagdes. Isso provoca um isolamento das progénies selecionadas, ndo sendo
possivel aproveitar alelos favoraveis que estao em individuos diferentes, a ndo ser com novas

hibridagoes.
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O principio da sele¢do recorrente ¢ aumentar a frequéncia de alelos favoraveis e
genotipos superiores, sem que haja perdas da variabilidade genética. Outro fator que implica a
introducao da selecdo recorrente no melhoramento de plantas autdgamas, € que a maioria dos
caracteres de interesse ¢ controlada por varios genes e praticamente ndo existe linhagem que
retna todos os alelos favoraveis. Deste modo, segundo Ramalho et al. (2001), o modo mais
eficiente de concentrar o maior nimero de alelos € por meio de ciclos sucessivos de selegdo e

recombinacao das melhores progénies.

A etapa inicial da selecdo recorrente ¢ a obten¢do das progénies, que comega na
escolha dos genitores para a formagdo de uma populagdo base (Co), que ¢ oriunda do
intercruzamento entre genitores contrastantes. Estes parentais podem ser cultivares elite,
materiais exoticos, cultivares obsoletas, entre outros. Neste sentido, para a formagdo da
populacdo base é necessario que os genitores possuam média alta associada a grande
variabilidade genética para o carater sob sele¢do (Vello & Nazato, 2017).

Na etapa de obtencdo das progénies, procura-se obter uma ampla variabilidade
genética inicial com a possibilidade de combinagdes alélicas favoraveis que serdo a base para
o inicio da sele¢do recorrente. A quantidade de genotipos pode variar de acordo com os
objetivos do programa. Queiroz et al. (2021) utilizaram dez genitores para formag¢ao de uma
populagdo base em um programa de selecdo recorrente para altas concentracdes de ferro e zinco
em feijdo-comum com graos pretos.

Quando se utiliza uma quantidade grande de genitores, o procedimento requer um
numero grande de cruzamentos e grandes tamanhos de populagdo Fi para evitar a perda dos
alelos favoraveis dos genitores (Ramalho et al., 1993). Em geral, dez a vinte genitores ¢ uma
quantidade que atende grande parte dos programas de melhoramento. Uma quantidade além de
vinte, ¢ praticamente inviavel, tendo em vista a quantidade exorbitante de combinagdes
possiveis de cruzamentos a serem feitos. Menos que dez, a variabilidade entre os genitores ¢
pouco explorada.

Escolhidos os genitores, a proxima etapa ¢ definir como serdo cruzados. Para os
esquemas de recombinacdo, podem ser utilizados os dialelos completos, os parciais, € 0s
esquemas circulantes, os quais permitem uma boa recombinac¢do de alelos na populagao
(Ramalho et al., 1993). A segunda etapa da selecao recorrente ¢ a avaliacdo e selecdo das
progénies obtidas da populacdo inicial. Esta etapa deve ser realizada, se possivel, utilizando
mais de um ambiente, a fim de identificar com maior rigor as progé€nies com maiores

combinagdes alélicas. Além disso, avalia-se o efeito da interacao de genotipos com ambientes.
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Normalmente, a avaliagdo das progénies neste método de melhoramento consiste em um
numero grande de tratamentos, sendo fundamental para a estimativa da variabilidade genética,
o numero adequado de progénies avaliadas.

A fase de recombinagao resulta na formagao de um novo ciclo de selegdo. Esta etapa
proporciona o incremento de alelos favordveis e novas combinagdes de genes presentes na
populagdo (Ramalho et al., 2024). Esta possibilidade ndo ocorre em outro método de
melhoramento, pois, segundo Ramalho et al. (1993), se uma dada combinagdo genotipica nao
foi selecionada, ndo ¢ possivel sua recuperacao, tendo em vista que o sistema de reproducao de
plantas autdégamas ndo permite o intercruzamento natural. Uma vantagem de se utilizar a
selecdo recorrente se da pelo fato de possuir a fase de recombinacgio, tendo em vista que, plantas
autdégamas possuem base genética constituida por praticamente todos os locos em homozigose.
Isso implica em pouca variabilidade durante o processo de melhoramento, pois, a fase de
cruzamento entre os genitores ¢ o inico momento em que se obtém variabilidade.

Pires et al. (2014) desenvolveram um programa de selecdo recorrente para
arquitetura de plantas no feijdo-comum, destacando a manutencdo da variabilidade genética
durante os ciclos cinco e oito de selecdo. Observaram progresso genético tanto para
caracteristicas de arquitetura de plantas (1,62% por ciclo) quanto para produtividade de graos
(6,81% por ciclo) e que mesmo apds oito ciclos, a populacio ainda apresentava variabilidade
genética suficiente para favorecer o progresso genético.

A selegdo recorrente também pode ser aplicada no melhoramento genético para
resisténcia a doengas. Padua et al. (2021) avaliaram a eficiéncia de um programa de sele¢ao
recorrente para o desenvolvimento de linhagens de feijdo-comum resistentes a
Pseudocercospora griseola (Mancha-angular). Os autores observaram reducao de até 14,8% na
severidade da doenca por ciclo em condi¢des controladas. Em campo, a reducdo da severidade
foi de 5,3% por ciclo. A herdabilidade foi considerada alta em condi¢des controladas (94,4%)
e moderada em campo (66,4%).

Lima et al. (2026) avaliaram a eficiéncia de um programa de selecao recorrente para
resisténcia & Sclerotinia sclerotiorum (Mofo-branco) em progénies de feijdo-comum.
Observou-se ganho com a selecdo para produtividade, considerando a média dos isolados de
4,27%, reduzindo a média dos escores de severidade do mofo branco das progénies em 0,22 em
cada ciclo de selegdo recorrente realizado. A selecdo recorrente mostrou-se eficaz na
acumulacgdo de alelos favorédveis a resisténcia ao mofo-branco. Ao longo de 13 ciclos de selecao,

a variabilidade genética manteve-se alta entre as linhagens e as progénies.
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No que tange o melhoramento para CFe e CZn em feijado-comum do grupo preto,
utilizando a selegdo recorrente, Queiroz et al. (2021) formaram uma populagdo base utilizando
os genitores Brasil 0001, BRS Esplendor, BRS Grafite, BRS Supremo, G6492, G6495, IAPAR
65, Milionario, Pirata 1 e Xamego. Inicialmente, os autores avaliaram 101 progénies obtidas na
geracdo CoSo.1 e obtiveram médias de 71,4 mg kg™ para CFe e 39,4 mg kg™ para CZn, sendo
inferiores aos valores médios da cultivar testemunha BRS Supremo (72,7 mg kg™ para CFe e
40,6 mg kg ! para CZn). A partir dos resultados obtidos, foram selecionadas 64 progénies com
médias de 75,5 mg kg ! para CFe e 40,1 mg-kg ! para CZn foram selecionadas para a formagao
da geragdo CoSo.2.

Considerando as médias de CFe e CZn obtidas nas duas geragdes conjuntamente,
foram selecionadas 27 progénies com maiores CFe e CZn, as quais, na geragdo CoSo3,
compuseram dois experimentos, incluindo trés cultivares testemunhas: BRS Esteio, BRS
Supremo e Xamego. As 27 progénies selecionadas apresentaram CFe variando de 75,4 mg kg™
a2 91,4 mg kg™ e CZn variando de 37,3 mg kg™ a 45,6 mg kg'. Essas progénies apresentaram
médias ainda maiores (81,6 mg kg™ para CFe e 42,4 mg kg para CZn), em relagdo a
testemunha BRS Supremo (64,3 mg kg™ para CFe e 42,1 mg kg para CZn), que ¢ a cultivar
padrdo para CFe e CZn disponivel no mercado brasileiro (Pereira et al., 2018). Também foram
avaliados outros caracteres, com importancia comercial. Oito progénies foram selecionadas e
apresentaram meédias superiores aos da BRS Supremo (3,8% para produtividade, 5% para
M100, 10% para CFe e 8% para CZn).

O estudo de Queiroz et al. (2021) concluiu que a populagdo apresenta alta
variabilidade genética e potencial para geragdo de linhagens superiores. A selecao possibilitou
a obten¢do de linhagens a partir das oito progénies selecionadas no primeiro ciclo, que foram
avaliadas quanto CFe e CZn e outros caracteres de importancia agrondmica e comercial e

posteriormente, avaliadas em ensaios multilocais.

2.5.1 Parametros genéticos

As estimativas de parametros genéticos sdo informacgdes necessarias para
programas de melhoramento do feijdo-comum, incluindo programas de biofortificagdo, pois
subsidiam a selecdo (Muniz et al., 2023). Neste sentido, para um programa de melhoramento
bem-sucedido, parametros genéticos relacionados aos caracteres de interesse devem ser

investigados para permitir a identificagdo de linhagens superiores (Ramalho et al., 2012).
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E evidente que a analise de caracteristicas quantitativas é um desafio para o
melhoramento de plantas em geral, devido a complexidade genética envolvida no controle
destes caracteres. A concentragdo de minerais em graos, sendo um carater quantitativo (Ribeiro
et al., 2024), ¢ muito influenciada pelas variagcdes ambientais e suas interagdes com o genotipo.
Alguns estudos, no entanto, detectaram esse efeito da interagdo de genotipos por ambientes
apenas para CZn ou CFe; alguns ndo detectaram evidéncias significativas de interacdo, seja
para CFe ou para ambos os minerais (Ribeiro et al., 2025; Blair et al., 2011), o que sugere um
possivel padrao de heranga monogénico para o zinco (Cichy et al., 2005; Pereira et al., 2014).

A herdabilidade, que mede a confiabilidade do valor fenotipico como indicador do
valor reprodutivo (Carloni et al., 2023), ¢ um dos pardmetros genéticos mais importantes uma
vez que, possibilita a estimativa da variagdo fenotipica que pode ser herdada. Martins et al.
(2023), avaliando parametros genéticos relacionados a qualidade nutricional e agrondmica de
linhagens de feijao-comum, detectaram estimativas de herdabilidade em 77% para CFe e 79%
para CZn, 74% para produtividade, 73,5% para massa de 100 graos e 67% para acamamento de
plantas. Buratto et al. (2017), ao estimarem as varidncias genéticas e herdabilidade para
predicdo dos ganhos genéticos de um programa de melhoramento para enriquecimento
nutricional do feijao-comum, obtiveram herdabilidade variando de 29% a 62%. Um estudo feito
por Lamptey et al. (2023) no qual, se determinou o modo de agdo genética e o avanco genético
das concentracdes de ferro e zinco, obtiveram herdabilidade variando de 53% a 75% para CFe
e 21% a 46% para CZn.

Carloni et al. (2023) detectaram estimativa de herdabilidade para CFe em linhagens
de feijao-comum do tipo carioca de 70% e variou de 59% (BRS Requinte x G 2358) a 69%
(BRS Requinte x Porto Real), o que indica maior possibilidade de sucesso com a selegdao de
linhagens da populacdo BRS Requinte x Porto Real. Este pardmetro varia em fungdo das
condi¢des ambientais em que foram obtidas. O ambiente desuniforme pode contribuir para a
redugdo da herdabilidade ao passo que, quanto mais uniforme o ambiente, maior serd o valor
desta estimativa. Queiroz et al. (2021) obtiveram, com base nas analises conjuntas, estimativa
de herdabilidade de 59% para CFe e 67% para CZn e 94% para massa de cem graos. Esses
resultados evidenciam o elevado potencial do programa de selecdo recorrente para altas CFe e
CZn em feijao-comum do grupo preto.

A estimativa do ganho esperado com a selecao ¢ muito importante nos programas
de melhoramento de diversas espécie e depende diretamente da intensidade de selecdo, pois, se

o valor da intensidade for elevado, a recombinagdo das progénies pode ser prejudicada para
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futuros ciclos de selecdo, mesmo diante alta variabilidade genética. Queiroz et al. (2021)
adotaram intensidade de selecdo em 30% das melhores progénies. Os ganhos com a sele¢ao
direta levam em consideracao cada carater isoladamente, o que limita o sucesso com a selegao,
tendo em vista que os programas de melhoramento langcam mao de diversas caracteristicas
durante a selecao de gendtipos superiores. A selegdo simultanea para multiplos caracteres pode
maximizar os ganhos genéticos, pois avalia todas as variaveis conjuntamente (Queiroz et al.,
2021).

Carloni et al. (2023) obtiveram ganho esperado com a selecdo de 14,7% para
produtividade, 4,9% para M100 e 7,1% para CFe e de 5,2% para CZn na populacao BRS
Requinte x G 2358. Ao estudar a populagdo BRS Requinte x Porto Real, os autores constataram
ganhos de 5,5% para CFe e 3,6% para CZn. Além disso, os ganhos para produtividade e M100
foram de 14,2% para ambos os caracteres. Queiroz et al. (2021) obtiveram ganho esperado com
a sele¢do em 3,5% para CFe e 3,0 para CZn, o que evidencia o potencial de sele¢do de progénies
com maiores concentragdes destes minerais e com caracteristicas agrondmicas fenotipicamente
favoraveis. O ganho esperado com a sele¢do destacou-se também em outras caracteristicas para
M100 (7,4%) e rendimento de graos (21,4%).

Queiroz et al. (2021) relataram ganhos com a selecdo simultanea de progénies em
2,7% para CFe; 2,3% para CZn; 3,8% para produtividade e 1,0% para M100. Estes valores
implicam a importancia de se realizar a sele¢ao simultdnea para outros caracteres, quando se
trata de alta CFe e CZn. Considerando cada carater isoladamente, os ganhos com a selecao das
oito progénies selecionadas em Co foram de: 10% superiores em CFe, 8% em CZn, 5% em
massa de cem graos e 11% em rendimento graos em relacdo a BRS Supremo.

Quando modelos estatisticos que consideram a variancia genética sao utilizados na
selecdo de genotipos de feijdo-comum para altas concentragdes de minerais, ndo se espera que
ocorram erros na diferenciacdo dos genotipos (Ribeiro et al., 2020). Queiroz et al. (2021)
detectaram variabilidade genética entre 27 progénies selecionadas, com CFe variando de 75,4
mg kg a 91,4 mg kg' e CZn variando de 37,3 mg kg a 45,6 mg kg', as quais, na geragao
CoSo:3, compuseram dois experimentos, incluindo trés cultivares testemunhas: BRS Esteio,
BRS Supremo e Xamego. O resultado mostra que ainda existe a possibilidade de selecionar
progénies com maiores concentracdes desses minerais para recombinacao e formacao de um

novo ciclo de sele¢do recorrente.
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2.5.2 Avaliac¢do da variabilidade genética utilizando marcadores moleculares

Estudos de diversidade genética sao importantes para programas de melhoramento,
pois fornecem informagdes valiosas para a conservacao e aplicagdo eficazes de germoplasmas
existentes (Ozkan et al., 2022). Nos tltimos anos, marcadores moleculares tém sido utilizados
para avaliar a variabilidade genética em plantas. Marcadores sdo tragos varidveis hereditarios
que indicam as diferencas genéticas subjacentes entre gendtipos, populacdes, tdxons superiores
ou espécies. O desenvolvimento de marcadores moleculares se baseia no polimorfismo
encontrado no DNA ou em proteinas. Polimorfismos de DNA surgem como resultado de uma
mutagdo e sdo geralmente referidos pelo tipo de mutagdo que os criou (Turchetto-Zolet et al.,
2017). Os autores destacam que, os marcadores de DNA sdo divididos em trés categorias
principais: os baseados em hibridiza¢ao, os baseados em PCR (Polymerase Chain Reaction) e
marcadores baseados em sequenciamento.

A principal vantagem dos marcadores moleculares ¢ que qualquer pequena amostra
de material vegetal pode ser utilizada para andlise da diversidade genética. Muitos tipos de
marcadores, como DNA polimorfico amplificado aleatoriamente (RAPD), sequéncia de
repeticdes inter-simples (ISSR), polimorfismo de comprimento de fragmento amplificado
(AFLP), repeticoes de sequéncia simples (SSR), polimorfismos de nucleotideo tnico (SNPs),
podem ser utilizados para a deteccdo da diversidade genética em feijio-comum (Ozkan et al.,
2022). Marcadores de microssatélites (SSR) sdo ideais para a andlise, por serem abundantes e
amplamente distribuidos no genoma, herdados de forma codominantes, altamente polimorficos
e repetiveis.

Em virtude dos marcadores ndo serem afetados por fatores ambientais, eles sdo
caracterizados como uma importante ferramenta para a analise da diversidade genética em
muitas culturas, como o feijao-comum (Ozkan et al., 2022). Com efeito, os dados gerados por
marcadores moleculares em conjunto com a avalia¢do fenotipica, pode contribuir como uma
estratégia para maximizar a variabilidade presente nas populagdes a serem geradas e assim,
maximizar a chance de obter ganhos genéticos para os diversos caracteres visados para selecao
durante as etapas seguintes do programa de melhoramento (Pereira et al., 2019).

Dentre as principais técnicas de analise genética por marcadores moleculares, tem-
se marcadores do tipo SSR, que sdo baseados na amplificacdo por PCR de regides especificas
do genoma utilizando um par de primers especificos. Trata-se de um marcador abundante no

genoma, facil de automatizar, codominante, multialélico, robusto e reproduzivel (Turchetto-
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Zolet et al., 2017). Foram rapidamente adotados por serem capazes de detectar varios alelos por
loco, apresentarem um alto nivel de polimorfismo decorrente das elevadas e heterogéneas taxas
de mutacao e um padrao de segregacao codominante, ou seja, capaz de diferenciar individuo
homozigoto do heterozigoto para determinado loco com elevada precisao.

Na selecao recorrente, os marcadores microssatélites podem auxiliar na selecdo de
genitores e na definicdo do niumero de cruzamentos para manter um bom nivel de recombinagao
(Melo et al., 2019). Conforme o critério de avaliagdo do progresso com a selegdo recorrente, a
analise de diversidade genética pode delinear a escolha de novos genitores nos ciclos de
recombinagdo, promovendo melhor progresso genético. Neste contexto, as informagdes
moleculares obtidas neste estudo serdo utilizadas como critério complementar para direcionar
a selecdo e a recombinacdo das progénies nos ciclos subsequentes do programa de
melhoramento. Segundo Melo et al. (2019), o uso de informagdes sobre diversidade genética
nas populacdes submetidas a selegcdo recorrente possibilita 0 monitoramento da variabilidade
genética e das eventuais mudangas na base genética ao longo dos ciclos seletivos, o que resulta
em ganhos consistentes ao longo do programa de melhoramento.

Alves et al. (2026) analisaram a diversidade genética de 35 progénies C3So.4 do
programa de selecdo recorrente para produtividade e qualidade de graos de feijao-comum do
grupo preto da Embrapa. Para a andlise, foram empregados quatro painéis multiplex contendo
seis marcadores SSR cada, totalizando 24 marcadores moleculares. Dez progénies com
produtividade de 3097 kg ha!, M100 22,2 g e rendimento de peneira de 89,9% foram
selecionadas. Esses valores sdo superiores a média geral da populagio em 8,8% para
produtividade, 3,7% para M100 e rendimento de peneira, respectivamente. Os autores
concluiram os marcadores moleculares utilizados podem ser utilizados como ferramentas
auxiliares na avaliagdo de variabilidade genética. Este fato foi verificado pela presenca de
diversidade genética observada entre as progénies para as caracteristicas avaliadas, garantindo
potencial para ganhos por meio da sele¢do recorrente para produtividade e qualidade de graos.

Pereira et al. (2019) avaliaram a diversidade genética de 17 cultivares de feijao-
comum carioca com o uso de 33 marcadores SSR e os resultados indicaram ampla variagao nas
estimativas de distancias genéticas entre os gendtipos. Avican & Bilgen (2022) utilizaram dez
marcadores SSR e 128 marcadores SNPs para avaliar a diversidade e estrutura genética de 94
genotipos de feijdo-comum. Os autores concluiram que os marcadores utilizados foram
eficientes para avaliar a diversidade genética, embora os marcadores SSR ndo possibilitaram

distinguir claramente os gendtipos entre as origens dos diferentes gendtipos avaliados. Ozkan
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et al. (2022) utilizaram 27 marcadores SSR para determinar a variabilidade genética de quarenta
variedades de feijdo-comum e concluiram que existe ampla diversidade entre as populagdes
analisadas. Savi¢ et al. (2021) também usaram 27 marcadores SSR, mas para avaliar a
diversidade entre treze acessos de feijdo-comum e os resultados mostraram alta diversidade
alélica no germoplasma estudado.

Melo et al. (2019) avaliaram 11 progénies do programa de selecdo recorrente para
o desenvolvimento de linhagens de feijado-comum carioca resistentes ao crestamento bacteriano
comum. Marcadores microssatélites foram utilizados para monitorar a diversidade genética e a
representatividade de genitores da populacdo. O estudo identificou onze progénies resistentes
ao crestamento bacteriano comum, com produtividade média de 144 kg ha. Os autores
enfatizam a eficiéncia de marcadores SSR para a andlise de representatividade dos genitores
nas progénies selecionadas, o que possibilitou a sele¢do de gendtipos divergentes, favorecendo
a variabilidade genética para os ciclos consecutivos de sele¢do.

Para analise da diversidade genética em progénies, ¢ necessario o uso de técnicas
de agrupamento, pois proporcionam melhor visualizagdo da divergéncia entre genotipos a partir
da construcdo de dendrogramas, proje¢des de distdncia em graficos bi ou tridimensionais (Cruz
et al.,, 2011). A distancia Euclidiana ¢ uma das medidas de dissimilaridade aplicadas para
estimar distancias entre gendtipos € que permitem a formacdo de grupos ndo conhecidos
previamente (Silva et al., 2017). Essa distancia quantifica a diversidade por meio de medidas
de dissimilaridade podendo ser estimada por base de dados sem repetigdes. (Resende et al.,
2014). Existem diversos métodos de agrupamento que sdo utilizados para representar as
matrizes de distancia genética, os mais utilizados sao os hierarquicos.

Entre os métodos hierarquicos, 0o UPGMA (Unweighted Pair-Group Method using
Arithmetic Averages) combina passo a passo os dois clusters ou elementos mais proximos em
um cluster de nivel superior, e a distdncia entre o novo cluster e qualquer outro cluster ¢
calculada como a distancia média aritmética entre os elementos em clusters diferentes (Segura-
Alabart et al., 2024). Todos os métodos de agrupamento hierarquico aglomerativo partem de
uma matriz de dissimilaridade entre os elementos. No caso de marcadores microssatélites, a
similaridade entre quaisquer dois gendtipos ¢ medida como a proporcdo de alelos
compartilhados. Ao comparar diferentes métodos de agrupamento, Oliveira et al. (2021)
constataram que o coeficiente de correlagdo cofenética obtido pelo método UPGMA apresenta
maior consisténcia, reproduzindo um padrdo de agrupamento obtido a partir da matriz de

dissimilaridade.
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3 MATERIAL E METODOS

3.1 MATERIAL GENETICO

O material genético utilizado no trabalho foi originado de uma populagao de selegao
recorrente, obtida por Queiroz et al. (2021). A partir dessa populagdo os autores obtiveram,
avaliaram e selecionaram as melhores progénies, conforme descrito abaixo, para recombinagao
e formagdo do ciclo I, conforme descrito abaixo. Os genitores dessa populacdo foram as
linhagens e cultivares Xamego, lapar 5, G 6495, BRS Grafite, G 6492, BRS Supremo,
Milionario e BRS Esplendor, com graos pretos, e Pirata 1 (grupo mulatinho) e Brasil 0001 (grao
marrom) (Pereira et al., 2018).

Cerca de 500 sementes constituiram a geragdo CoSo, semeadas na safra de
inverno/2014. Nesta geracdo, 351 plantas foram colhidas individualmente, as quais originaram
351 progénies CoSo:1. As progénies foram semeadas em campo em 2015, em parcelas
constituidas por uma linha de 3 m, inserindo-se como testemunha, a cultivar BRS Supremo, a
cada nove progénies. Considerando aspectos relacionados as plantas, a qualidade comercial dos
graos e as concentragdes de ferro e zinco, 64 progénies foram selecionadas, para nova avaliagao,
na geracao na geracdao CoSo:2, na safra de inverno de 2016. Considerando os resultados obtidos
nas duas geragodes, foram selecionadas 27 progénies.

Em 2017, as 27 progénies foram avaliadas em experimentos de delineamento em
blocos completos casualizados com trés repeticdes e parcelas constituidas por trés fileiras de 3
m em dois ambientes (Brasilia e Santo Antonio de Goias), ambos na safra de inverno, na
geracao CoSo:3. Os experimentos contaram ainda com a inclusdo de trés cultivares testemunhas:
BRS Esteio, BRS Supremo e Xamego. BRS Supremo e Xamego sao cultivares de feijdo-comum
de grao preto que apresentam maiores CFe e CZn em comparacgdo com as cultivares disponiveis
no mercado (Pereira et al. 2014); a BRS Esteio ¢ amplamente difundida no Brasil devido ao seu
excelente desempenho agrondmico e qualidade comercial dos graos (Pereira et al. 2013). Essa
avaliacdo resultou na sele¢ao de oito progénies para obtenc¢ao de linhagens e recombinagao para
formacao do ciclo 1. As progénies selecionadas se destacaram pela alta CFe e CZn, suas

caracteristicas agrondmicas, produtividade e M100.
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O presente trabalho teve inicio em 2019, no qual, para a formacao da populagdo do
novo ciclo de sele¢do, foram realizados cruzamentos em esquema de dialelo completo, entre as
oito progénies selecionadas por Queiroz et al. (2021), adicionando-se duas linhagens. Uma das
linhagens ¢ a CNFP 18131, desenvolvida para altas CFe e CZn, a partir da populagdo
MIB154/SER14//SEN22/SER7, recebida do CIAT. Este gendtipo apresenta elevadas CFe e
CZn, além de alta produtividade e M100. A segunda linhagem incluida na etapa de
recombinacao foi a CNFP 15701. Embora ndo tenha sido originalmente desenvolvida com foco
na biofortificacdo, essa linhagem foi selecionada nos ensaios preliminares de feijdo-comum do
grupo preto conduzidos pela Embrapa Arroz e Feijao em 2013, em virtude de apresentar
elevadas CFe e CZn, além de produtividade superior, destacando-se também por sua excelente
adaptabilidade e boa estabilidade fenotipica (Martins et al., 2016).

Durante a safra de inverno de 2020 a populagdo C;So foi semeada em campo, em
parcela de 24 linhas de 3 m, para selecdo de plantas, visando a obtencdo de progénies. Foram
obtidas 500 progénies, que foram avaliadas pelo tipo de graos, resultando em 382 progénies
selecionadas. Em 2021, durante a safra de inverno, as 382 progénies C;So.| foram semeadas em
campo, com a cultivar BRS Supremo a cada nove progénies, em parcelas constituidas por uma
linha de 3 m. Foi realizada selegdo visual para aspectos relativos as plantas. Apds a colheita,
progénies que apresentaram aspecto visual de graos indesejavel foram descartadas, totalizando
324 progénies selecionadas. Amostras de cada progénie selecionada e das testemunhas foram
enviadas para andlise de CFe e CZn. Entre as 324 progénies, 154 foram selecionadas por
apresentarem altas CFe e CZn. Essas 154 progénies, na geragdo CiSo2, foram semeadas e
avaliadas na safra de inverno de 2022, de modo semelhante ao descrito anteriormente.
Considerando os resultados obtidos nas duas geracdes, foram selecionadas 30 progénies
superiores.

As 30 progénies C1So;3 foram avaliadas com as testemunhas BRS Esteio, BRS
FP417, CNFP 18133 ¢ a BRS Supremo em delineamento experimental de blocos completos
casualizados, com trés repeticdes e parcelas constituidas por trés linhas de 3 m, com 12 plantas
por metro linear, espagadas em 0,5 metros entre linhas. A linhagem CNFP 18133 foi
desenvolvida pela Embrapa a partir do cruzamento MIB154 / SER14 // SEN22 / SER7. A
linhagem mostrou bom desempenho para CFe e CZn em ensaios de valor de cultivo e uso
(VCU), porém apresentou plantas muito prostadas e graos de coloragdao fora do padrdo
comercial. A cultivar BRS FP417 apresenta alta resisténcia a doencas, além de alta

produtividade e qualidade de graos (Aguiar et al., 2023). Os experimentos foram conduzidos
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em Santo Antonio de Goias-GO, na safra de inverno de 2022 e em Ponta Grossa-PR, nas safras
das aguas de 2023 e seca de 2024.

Os caracteres avaliados foram: produtividade, M100, CFe e CZn nos graos. Em
relagdo a avaliacao de produtividade de graos, as plantas de cada parcela experimental foram
colhidas e trilhadas de forma mecanica. Os graos foram pesados com correcdo para 13% de
umidade. A produtividade (g parcela) foi convertida para kg ha'. De cada parcela, foram
retirados aleatoriamente 100 graos para determinagao de M100 (g 100 sementes™). Em seguida,
esses graos foram utilizados para determinacao de CFe e CZn.

As analises de CFe e CZn foram realizadas em simplicata, por digestdo acida da
matéria organica (com mistura de acido nitrico-perclorico 2:1) segundo a técnica de
espectrofotometria de absorcdo atdmica, adaptada da Association of Official Analytical
Chemists (AOAC, 1995). Os graos foram lavados com 4gua deionizada e posteriormente, secos
em estufa de laboratorio a 60 °C por 12 horas (até 6% de umidade). Em seguida, houve a
moagem dos graos (< 200 mesh) em moinho de bolas de 6xido de zirconio (Retsch MM200).
A amostra foi pré-digerida com mistura acida (HNO3 e HC1O4 a 50°C 30 min™!), seguida de
digestdo adequada (100°C 30 min™'; 170°C 3 h'!"); resfriamento em temperatura ambiente e nova
adicdo de 2 mL de mistura 4cida e digestdo a 170°C 3 h'!). O extrato obtido foi diluido e
mensurado em espectrofotometro de absor¢ao atomica (AGILENT/VARIAN modelo
SpectrAA 50 B) calibrado com curva padrdo para CFe e CZn. Para verificar a precisao das
analises, para cada 40 amostras foi realizada uma triplicata e duas eram amostras de controle

com concentracdes conhecidas de laboratorio.

3.2 ANALISES ESTATISTICAS

3.2.1 Analise de variancia individual

Foram realizadas analises de varidncia individuais para cada carater (Tabela 1),
seguindo o modelo proposto por Pimentel-Gomes (1990) para experimentos em blocos
completos casualizados:

Yi=p+gi+tbj+ej
Em que:

Yij: valor observado a parcela que recebeu o tratamento i no bloco j;

w: média geral do ensaio;
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gi: efeito do genotipo, sendo i =1, 2, 3, ..., [;
bj: efeito do bloco, sendo j =1, 2, 3, ..., J;
&ij: erro experimental associado ao genotipo i no bloco j.

Tabela 1. Esquema geral da analise de varidncia individual com as respectivas esperangas
matematicas do quadrado médio para as progénies.

Fonte de variacao GL' QM? E(QM)? F*

Repeticdes r-1 OMp a2 +Jp3 -

Gendtipos g-1 OMg % + I} -
Cultivares c-1 OMc % + Ip} QM¢/ QMg
Progénies p-1 OMp % + 1p3 QMp QMg

Pvs.C (g-D-(p+c-2) OMpc - -

Erro (r-1) (t-1) OME o -

' GL = graus de liberdade; > QM = quadrado médio; > E(QM) = esperanga associada ao quadrado médio; * F = estatistica
F (probabilidade Pr > F).

Cabe ressaltar que neste caso, a herdabilidade calculada refere-se ao coeficiente de
I ~
determinagdo genotipico [RZ = (%) 100], em que: ¢3 é a soma de quadrados da fonte de
F

variacdo de progénies, e ¢z é a soma de quadrados total.

3.2.2 Analise de variincia conjunta

Foi verificada a homogeneidade das varidncias por meio da relagdo 7:1 dos
quadrados residuais, conforme descrito por Pimentel-Gomes (2009). Os efeitos de ambientes e
genotipos foram considerados fixos, porque as progénies foram previamente selecionadas com
base nos caracteres avaliados. A andlise de variancia conjunta (Tabela 2) foi feita de acordo
com o modelo estatistico proposto por Ramalho et al. (1993) para experimentos em blocos

completos casualizados:

Yijk=p+ gi+ aj + (ga)ij + brj) + €ijk

Em que:
Yijk: valor observado do tratamento (progénies ou linhagens) 1, no bloco j dentro do
ambiente k;
u: média global do experimento;
gi: efeito do tratamento i (1=1, 2, 3, ..., I);
a;: efeito do ambiente k (k =1, 2, 3, ..., K);
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(ga)ij: efeito do bloco j, dentro de ambiente k (j=1, 2, 3, ..., J);
bij): efeito da interacdo entre os tratamentos i e 0 ambiente k;
eijk: efeito do erro associado as observacdes, com eijk ~ N (0, 62).

Tabela 2. Representacdo esquematica da andlise de variancia conjunta, com suas respectivas
esperancas matematicas do quadrado médio.

Fonte de varia¢do GL QM E(QM)
Blocos/Amb R-1A QMp/a o2 + gnof
Genotipos (G) G-1 QMg o2 + argi
Progénies (P) P-1 QMp o2 + arg?
Testemunhas (T) A-1 QM; o2 + arg?
Pvs. T (G-1)-(P+T-2) QMpyr o2+ ari,r
Ambiente (A) A-1 QM, o2+ ar¢;
Interagdo GxXA (A-1D(G-1) QMgxa 0%+ 134
PxA P-DHA-1D QMgxa 0% + T3xa
Tx A (T-1)(A-1) QMrxy e + TPixa
(Pvs. T) x A (AT-2)-(A-1) OMpyrea G2 +7¢2 e,
Residuo AR-1D(G-1 QMg a?

' GL = graus de liberdade; > QM = quadrado médio; * E(QM) = esperanga associada ao quadrado médio.

Além destes estimadores, outros também foram obtidos, como o ganho esperado

- R
dsfh ) 100], em que: dsh? é o diferencial de sele¢ido. Foi mensurada a

com a selecao [GS = (
acurdcia seletiva (54), para a avaliagdo da qualidade e precisdo experimental, proposta por

Resende & Duarte (2007), em que utiliza-se o seguinte estimador matematico:

1
A 15
ng=[1—F—C

Em que:
F¢: condiciona o valor de F calculado para os geno6tipos.

Foi adotado o indice multiplicativo “livre de pesos” e “livre de pardmetros”,
proposto por Elston (1963) para a selecao simultanea. O método se caracteriza por nao exigir
estabelecimento de pesos econdmicos as estimativas dos parametros genéticos. Este
procedimento requer valores minimos ou maximos preestabelecidos. Para CFe e CZn, o valor
minimo foi obtido pela média geral dos experimentos; para produtividade e M100, os valores
minimos foram estabelecidos com base nos resultados obtidos pela cultivar testemunha BRS
Supremo. As analises estatisticas foram realizadas por meio dos softwares R Studio (R Core

Team, 2024) e Genes (Cruz, 2016).
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3.3 AVALIACAO DA VARIABILIDADE GENETICA POR MEIO DE MARCADORES
MOLECULARES

As trinta progénies passaram por analise de diversidade genética molecular. A
amostragem do material foi feita tomando como base o tecido foliar de 10 plantas coletadas em
massa de cada uma das 30 progénies do ensaio conduzido em Santo Antonio de Goias. A classe
de marcadores utilizados foi microssatélites, também denominados Simple Sequence Repeats
(SSR) (Turchetto-Zolet et al., 2017). Para a analise, 24 marcadores moleculares foram
utilizados, organizados em quatro painéis multiplex, contendo seis marcadores cada. Outros
trabalhos também utilizaram estes painéis (Valdisser et al., 2013; Morais et al., 2016; Melo et
al., 2019; Pereira et al., 2019; Alves et al., 2026) (Apéndice D). A andlise foi feita a partir da
amostragem de tecidos foliares no estadio fenoldgico V3, com a coleta de trés discos foliares
de cada tratamento. A extragdo de DNA foi feita seguindo o protocolo CTAB, descrito por
Ferreira & Grattapaglia (1998). Para a amplificacdo dos marcadores, foi utilizado o produto
comercial Master Mix (QIAGEN Multiplex PCR Kit), conforme o método proposto por Cieslak
(2014), modificado. As reacdes foram conduzidas em termociclador programado para uma
desnaturacdo inicial a 92°C (5 minutos), seguido de 30 ciclos de desnaturacdo a 92°C (1
minuto), anelamento a 55°C (1 minuto), extensdo a 72°C (2 minutos) e extensao final 72°C (5
minutos), conforme feito no trabalho conduzido por Carloni et al. (2023).

Os produtos de amplificagdo de PCR foram submetidos a eletroforese vertical em
gel de poliacrilamida (6%), por cerca de duas horas, corados com nitrato de prata 1%, conforme
Carloni et al. (2023). A solucdo de acrilamida foi preparada a 30% com 29 g de acrilamida e 1
g de N, N'-metileno bisacrilamida em 100 mL de 4gua ultrapura. Os primers selecionados foram
marcados com fluorescéncias (6-FAMT™) e analisados via eletroforese capilar e conduzidos na
plataforma ABI3500 Genetic Analyzer (Applied Biosystems), no qual foi utilizado filtro “D”
para deteccao das fluoresceinas. Os dados foram processados com o programa Foundation Data
Collection v.2.0 (Applied Biosystems) e genotipados com o programa GeneMapper 4.1 (Applied
Biosystems).

A partir dos dados de marcadores moleculares, foi realizada a andlise de diversidade
genética entre as progénies por meio da matriz de distancias genéticas obtida por Rogers,
modificada por Wright (1978). Além disso, foram estimados os parametros de diversidade para

os locos: nimero de alelos por loco (An); heterozigosidade esperada (HE); heterozigosidade
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observada (Ho); e indice de fixagdo intrapopulacional (f). O estimador da distancia genética ¢

dado pela seguinte equagao:

1 m N ,
d = Z o
v T |2 jzl(pl, qij)

Em que:

pij € q;;: frequéncias al€élicas dos individuos relativas ao alelo j do loco i.
n;: namero de alelos no loco 1.
m: namero de locos na comparagao entre os pares de individuos.

d,,: estimador da distancia euclidiana.

A matriz de dissimilaridade e o dendrograma das distincias genéticas foram
elaborados por meio do critério de ligagio UPGMA. Para determinar o ponto de corte do
dendrograma, foi utilizado o critério de Mojena (1977). Este método baseia-se no tamanho
relativo dos niveis de distancias no dendrograma, em que ¢ levado em consideragdo o nimero

de grupos no passo j que atende a seguinte equacao:
aj > 0k
Em que:

aj: valor de distancia do nivel de fusdo no passo j (1, 2, 3, ..., g-1).

Ok: valor referencial de corte, representado por @ + kd,.

a: média dos valores de a.

0, desvio padrdo dos valores de a.

k: constante a ser adotada conforme Milligan e Cooper (1985), ¢ de k =1,25 como

regra de parada na defini¢do do nimero de grupos.

O estimador ¢ representado por:

a=-1 1
g-1"J=1 g-2
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO

Na geracdo C1So:1, as médias das 324 progénies foram 53,4 mg kg! para CFe e 48,7
mg kg! para CZn (Tabela 3). As médias das 154 progénies selecionadas (59,8 mg kg™! para
CFe, e 53,9 mg kg! para CZn) foram superiores, mostrando a possibilidade de sucesso com a
sele¢do. As médias das 154 progénies na geragio C1So» foram 57,4 mg kg™! para CFe e 40,1
mg kg para CZn. Embora tenha sido observada uma redugdo na CZn de uma geragdo para a
outra, essa diferenca seguiu 0 mesmo comportamento registrado na testemunha BRS Supremo,
principalmente devido a forte influéncia ambiental na manifestacao fenotipica dos caracteres.
Tabela 3. Resumo dos resultados da avaliagdo e selecdo das progénies do ciclo 1 do programa

de selegio recorrente para altas concentragdes de ferro (CFe - mg kg™!) e zinco (CZn

- mg kg!) no feijio-comum do grupo preto em diferentes geragdes, avaliadas em
Santo Antonio de Goias, sendo C;So:1 na safra de inverno/2021 e C;So.2na safra de

inverno/2022.
o R Geragao
Caracteristicas Parametros C1Sor C1Sos Media
Numero de progénies 324 154 154
Intensidade de sele¢ao 47% 19% 19%
Meédia das progénies 53,4 57,4 58,5
CFe Variancia 72,2 45,6 58.9
Média de BRS Supremo 46,8 51,9 51,5
Média das progénies selecionadas 59,8 64,1 62,0
Me¢dia das progénies 48,7 40,1 46,9
C7n Variancia 54,5 18,4 14,0
Meédia de BRS Supremo 44,3 39,1 39,9
M¢édia das progénies selecionadas 53,9 434 48,7

Considerando as médias das duas geragdes, obtidas a partir das 154 progénies
comuns, as médias das progénies foram 58,5 mg kg™ para CFe e 46,9 mg kg™! para CZn (Tabela
3). A selegdo das 30 progénies (62 mg kg™! para CFe, e 48,7 mg kg'! para CZn) foi realizada
com base nas médias obtidas nos dois experimentos em conjunto. As médias das progénies
selecionadas foram superiores as da cultivar referéncia BRS Supremo (51,5 mg kg™ para CFe
e 39,9 mg kg' para CZn), o que indica a possibilidade de desenvolver linhagens com maiores
concentracdes desses minerais. Diante disso, essas 30 progénies, com CFe variando entre 58,4
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mg kg € 82,0 mg kg™! e CZn variando entre 47,0 mg kg™ e 56,1 mg kg™!, foram avaliadas em
ensaios em repeticdes em diferentes ambientes.

Observa-se redugdo da variancia fenotipica entre as duas geracdes (72,2 para 45,3
em CFe e 54,5 para 18,4 em CZn). Este resultado também foi observado por Queiroz et al.
(2021) entre as geragdes CoSo2 € CoSo:3. Este fato pode ser explicado porqué ao longo do
processo de selecdo, ocorre o aumento de alelos favoraveis da populagdao, o que provoca a
fixacao de genes geneticamente correlacionados com a selecao visual. Além disso, a intensidade
de selecao deve ser levada em consideracao (Cargnin, 2007). O uso de intensidades elevadas
pode provocar ligeira reducdo da variancia.

Com base nas avaliacdes das 30 progénies selecionadas, as estimativas de
coeficientes de variacdo para as andlises de variancia individuais variaram entre 13% e 15%
para produtividade, entre 3,2% e 4,8% para M 100, entre 6,1% e 7,5% para CFe, ¢ entre 6,4% e
13,4% para CZn, o que indica adequada precisdo experimental (Apéndices A e B). Os
resultados reportados por Queiroz et al. (2021) sdo semelhantes aos aqui obtidos.

As estimativas de acuracia seletiva, conforme as classes propostas por Resende &
Duarte (2007), foram considerados de magnitude alta ou muito alta, variando de 0,75 a 0,89
para produtividade, 0,92 a 0,96 para M100 (Apéndice A), o que indica alta informatividade
quanto a discriminacdo dos efeitos dos tratamentos. Para CFe e CZn, as estimativas
apresentaram magnitudes moderada e alta, variando entre 0,70 ¢ 0,88 e entre 0,53 e 0,71,
respectivamente (Apéndice B). Esses resultados aproximam-se aos de estudos prévios com os
mesmos caracteres aqui avaliados (Pereira et al. 2014; Dias et al., 2020; Queiroz el al., 2021 e
Carloni et al., 2023; Ribeiro et al., 2025).

Considerando as analises conjuntas, os coeficientes de variagdo (CV) apresentaram-
se baixos (Tabela 5), sendo 14,2% para produtividade, 3,9% para M100, 6,9% para CFe e 10,8%
para CZn. Menores valores de CV indicam maior precisdo experimental. Resultados
semelhantes foram reportados por Pereira et al. (2014), Muniz et al. (2016), Di Prado et al.
(2019), Ribeiro et al. (2020).
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Tabela 5. Resumo das analises de variancia conjuntas para produtividade (kg ha™') (PROD),
massa de 100 grdos (g) (M100), CFe (mg kg!) e CZn (mg kg!) de 30 progénies
CiSo;3 de feijdo-comum do grupo preto do programa de selegdo recorrente para
aumento da CFe e CZn, avaliadas em trés ambientes.

Fonte de Variacio ~ GL! PROD MI00 CFe CZn
QM
Genotipos (G) 33 558183™ 22,17 138,77 25,37
Progénies (P) 29 5376977 22,9 107,7° 19,6
Testemunhas (T) 3 835334 19,3 197,6™ 66,7"
Pvs. T 1 320830" 8,4" 860,2" 65,6"
Ambientes (A) 2 38298624  212,8™ 8397,5"  11928,3"
GxA 66 2855577 1,47 40,7 11,87
Px A 58 2732007 1,57 36,4" 12,6
TxA 6 328585™ 0,4" 69,0™ 7,1
(Pvs.T)x A 2 514825 1,9 80,1 0,8"
Residuo 198 97968 0,8 23,6 10,5
Média Geral 2205 23,8 70,1 30,1
Média progénies (P) 2194 23,7 70,7 30,2
Média Testemunhas (T) 2294 24,3 65,5 28,8
CV (%)? 14,2 3,9 6,9 10,8
g’ 0,70 0,96 0,81 0,59

! Graus de liberdade; ? Coeficiente de variacdo; 3 Acurécia seletiva.
**, " significativo a 1 e 5% de probabilidade pelo teste F; ™ ndo significativo.

Foram observadas diferengas significativas entre os gendtipos nas andlises
conjuntas, para todos os caracteres, indicando variabilidade genética. A presenca de
variabilidade ¢ a condi¢ao fundamental do melhoramento, pois propicia a selecdo de progénies
superiores para os caracteres avaliados e promove incrementos a cada ciclo de selegdo. E
importante ressaltar que, mesmo apo6s a selecdo que resultou no agrupamento de 30 progénies,
ainda existe a possibilidade de sele¢do de progénies com altas concentragdes dos minerais
avaliados para a recombina¢do e formacao de um novo ciclo de selecao recorrente.

O efeito de ambientes foi significativo para todos os caracteres (Tabela 5), o que
reforca a influéncia de diversos fatores ambientais na expressdo fenotipica dos caracteres,
conforme observado em Di Prado et al. (2019) e Carloni et al. (2023). As médias das progénies
nos diferentes ambientes variaram de 2.544 kg ha! a 2.558 kg ha™! para produtividade, de 22,7
ga25,2 g para M100, de 59,9 mg kg a 76,9 mg kg! para CFe e de 20,1 mg kg™ a 41,6 mg kg
! para CZn, confirmando o efeito direto dos ambientes sobre as caracteristicas avaliadas. Essa
variagdo pode ser explicada analisando informacgdes geograficas dos ambientes, que tem
implicagdes diretas na diferenca de clima entre os locais (Santo Antonio de Goias - altitude 823

m - latitude 16° 28’ - longitude 49° 17°; Ponta Grossa - altidude 969 m - latitude 25° 05’ -
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longitude 50° 09°). Este contraste geografico provoca diferencas no comportamento médio dos
genotipos, pois ha diferencas entre latitudes, longitudes, regimes de temperatura e umidade
relativa do ar, entre o Centro-Oeste ¢ o Sul do pais (Justino et al., 2025).

Ao avaliar gendtipos de feijdo-comum em diferentes pH de solo, Magomere et al.
(2024) verificaram que o pH baixo implica na redu¢do de CFe e CZn nos graos e folhas de
feijdo-comum. Martins et al. (2016) verificaram que solos mais acidos propiciam a absor¢ao de
ferro e ambientes com regime hidrico mais acentuado, propiciam a absorcao de zinco. Como se
trata de uma avaliagdo feita individualmente em cada local, ¢ esperado que determinados
ambientes provoquem efeitos distintos em cada carater.

A interagdo de gendtipos por ambientes (G x A) foi significativa para produtividade,
M100 e CFe, o que evidencia o comportamento diferente dos gendtipos frente a
heterogeneidade ambiental, assim como observado em Martins et al. (2023). Para CZn, ndo foi
observada significancia, o que evidencia preservacdo da classificacdo das progé€nies nos
ambientes. Esses resultados aproximam-se aos obtidos por outros autores (Queiroz et al., 2021
e Carloni et al., 2023) e sdo favoraveis, embora CZn seja um carater muito influenciado pelas
condigdes ambientais, principalmente de solo (Philipo et al., 2020). Martins et al. (2023) nao
detectaram significancia para a interacdo G x A da CZn nos ensaios preliminares, com trés
ambientes. Os autores observaram diferengas significativas para o carater somente nos ensaios
intermediarios, quando o numero de ambientes aumentou para oito.

Embora as variagdes na produtividade, na concentragdo nutricional dos graos e nas
qualidades culindrias do feijdo comum sejam influenciadas tanto pelo genotipo quanto por
fatores ambientais, especialmente pelas propriedades do solo (Nduwarugira et al., 2026), a
interacdo G x A pode dificultar o progresso do melhoramento, pois fatores ambientais
relacionados ao clima, (temperatura e precipitacdo), fatores biodticos (pragas e doencas) e
composicao fisico-quimica do solo sdo determinantes para as concentragdes de minerais em
graos de feijado-comum (Ribeiro & Maziero, 2024). Compreender os fatores genéticos e
ambientais que afetam a CFe e CZn no feijao-comum ¢ fundamental para o desenvolvimento
de cultivares biofortificadas. Além disso, Pereira et al. (2014) enfatizam que a natureza da
interacdo G x A para CFe e CZn pode ser pode ser predominantemente simples (ndo altera o
ranqueamento das linhagens) ou complexa (o que leva a mudancas no ranqueamento das
linhagens) conforme o ambiente de cultivo.

A possibilidade de sucesso com a sele¢do foi confirmada pelas estimativas de

variancia genotipica (6°¢) e herdabilidade (h2), visto que para todos os caracteres avaliados, os
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resultados evidenciam existéncia de variabilidade genética (Tabela 6). Um dos maiores desafios

dos melhoristas ¢ quantificar a propor¢ao da variancia fenotipica entre progénies que ¢ devida

a variancia genética (Ramalho et al., 2024).

Tabela 6. Estimativas de parametros genéticos € componentes de variancia para produtividade
(PROD) (kg ha!), massa de 100 grios (M100) (g), CFe (mg kg!) e CZn (mg kg™)
de 30 progénies do programa de selecdo recorrente para aumento da CFe e CZn, na
geracdo C1So:3 de feijdo-comum do grupo preto.

Caracteres Ambientes Safras o> $%° Cvg® h27 GSD® GSS°

STG! Inverno/2022 238271 190796 17,2 80 18,1 -
PROD PG? Aguas/2023 80268 23567 6,0 40 13,3 -
PG’ Seca/2024 64391 49034 15,0 76 16,2 -

Conjunta - 186061 29388 7,8 82 9,5 2.9
STG Inverno/2022 1,9 1,7 5,7 90 6,4 -
M100 PG Aguas/2023 3,9 3,6 7,5 93 8,8 -
PG Seca/2024 2,8 2,4 6,8 86 7,2 -

Conjunta - 7,4 2,4 6,5 96 7,6 3,6
STG Inverno/2022 10,1 3,7 3,2 51 2,8 -
CFe PG Aguas/2023 28,3 21,2 6,0 75 6,1 -
PG Seca/2024 21,2 10,9 4.4 52 4,1 -

Conjunta - 46,2 7,9 4.0 79 4,6 2,3
STG Inverno/2022 9,2 2,3 3,6 25 2,5 -
PG Aguas/2023 2,6 1,5 4.2 56 3.8 -
Czn PG Seca/2024 3,1 07 41 23 27 -

Conjunta - 8,4 0,8 2.9 43 2.4 1,3

! Avaliagdo em Santo Antonio de Goias no inverno de 2022; 2avaliagdo em Ponta Grossa nas dguas de 2023;
Savaliagdo geragdo em Ponta Grossa na seca de 2024. 4 Variancia fenotipica; > Variancia genotipica; ® Coeficiente
de variagdo genético; 7 Coeficiente de determinagdo (%); 8 Ganho com a selegdo direta das progénies (%); ° Ganho
com a selecdo simultanea das progénies (%).

Para produtividade, a herdabilidade foi de 82%, sendo considerada de alta
magnitude, uma vez que se trata de uma caracteristica que normalmente apresenta herdabilidade
menor (Queiroz et al., 2021). Houve variacdo de 40% a 80% nas analises individuais. Em
relacdo a M 100, a herdabilidade foi muito alta na anélise conjunta (96%), variando entre 86%
e 96% nos ambientes. Esses resultados sdo semelhantes aos obtidos por outros trabalhos que
avaliaram esse carater (Queiroz et al., 2021 e Martins et al., 2022).

Para CFe, a estimativa de herdabilidade na analise conjunta foi de 76% e variou de
51% a 75% nas andlises individuais. Alguns autores encontraram estimativas de herdabilidade

para CFe abaixo dos resultados obtidos neste trabalho: 54% (Dias et al., 2020), 59% (Queiroz
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et al., 2021) e 70% (Carloni et al., 2023). Por outro lado, Martins et al. (2016) obtiveram
resultado superior (84%). Em relacdo a herdabilidade para CZn, a estimativa foi de 43% na
analise conjunta, com variagdo de 23% a 56%. Queiroz et al. (2021) e Carloni et al. (2023)
obtiveram resultado superior para este carater (67% e 51%, respectivamente). Isso pode ser
explicado pelo fato de a herdabilidade consistir em uma estimativa intrinseca a populagcdo em
estudo e que sua magnitude depende da variabilidade genética dos genotipos, do nimero de
ambientes ¢ do numero de repetigdes em avaliagao.

Os ganhos esperados com a selecao direta, com base na analise conjunta para
produtividade, M100, CFe e CZn foram estimados em 9,5%, 7,6%, 4,6% ¢ 2,4%,
respectivamente (Tabela 6). Os resultados obtidos para cada carater individualmente
evidenciam o potencial maximo de ganho com a selecdo em virtude da sele¢do restrita das
progénies (Alves, 2024). As estimativas de ganhos com a selecdo direta obtidas no presente
trabalho foram inferiores aos 21% e 3% reportados por Queiroz et al. (2021) para produtividade
e CZn, respectivamente. Por outro lado, para CFe e M 100, as estimativas obtidas neste trabalho
foram superiores, sendo para CFe 4,6% (frente a 3,5% obtidos no ciclo anterior), para M100,
7,6% (frente a 7,4%). Como mencionado anteriormente, Queiroz et al. (2021) avaliaram o ciclo
0 dessa populacdo de selecio recorrente. Os resultados obtidos neste trabalho sugerem que o
sucesso da selecao depende, em regra, da existéncia de variabilidade genética e da magnitude
da herdabilidade.

Com relagdo ao estudo da diversidade genética, o painel de marcadores utilizado ¢
amplamente difundido nas andlises de diversidade genética de diversos programas de
melhoramento genético da Embrapa (Rodrigues et al., 2019; Pereira et al., 2019), para
caracterizacdo ¢ discriminagdo de acessos de feijao-comum (Valdisser et al., 2013),
representacdo dos genitores em cruzamentos e avaliagdo da pureza genética de sementes
(Morais et al., 2016). Com o objetivo de otimizar a sele¢do de progénies de um programa de
seleg¢do recorrente, Melo et al. (2019) utilizaram o mesmo painel de marcadores para avaliar a
diversidade genética de progénies de feijdo-comum.

Alves et al. (2026) utilizaram um painel de marcadores SSR para avaliar a
diversidade genética em progénies de feijado-comum de grupo preto do ciclo 4 de um programa
de selegdo recorrente para produtividade de graos. Neste trabalho os 24 locos foram encontrados
82 alelos distintos, com média de 3,6 alelos por loco (Apéndice E). O resultado se aproxima ao
obtido por Alves (2025), no qual 83 alelos foram encontrados, com média de 3,5 alelos por loco

polimorfico. Do total de marcadores analisados, 22 foram polimorficos (92%), sendo o loco
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BM187 o mais representativo da diversidade em relacdo aos demais marcadores, uma vez que
apresentou oito alelos. Pereira et al. (2019), utilizando 33 marcadores microssatélites para
avaliar diversidade genética entre cultivares e linhagens elites de feijao-comum, obtiveram
valores médios do numero de alelos em 4,2. Por outro lado, Savi¢ et al., (2021) reportaram
nimero médio de alelos em 16,5, ao avaliar a diversidade genética entre diferentes acessos de
feijdo-comum. Considerando que a populacdo avaliada ¢ composta por progénies que passaram
por intensa selecdo entre as geragdes So.1 € So:3, a média de alelos por loco encontrada e o alto
indice de polimorfismo apontam que a variabilidade genética foi mantida mesmo apds
sucessivas selegdes (Alves et al., 2026).

A heterozigosidade esperada (h) representa a diversidade genética em loci
especificos ao longo dos genoétipos devido ao grau de seu potencial de cruzamento, enquanto
heterozigosidade observada (H) representa o nivel de individuos heterozigotos numa
determinada populacdo (Savi¢ et al., 2021). A média de heterozigosidade esperada, que nao
depende do tamanho da amostra, foi de 0,51, com variagao de 0,10 a 0,84 para os locos BM181
e BM187, respectivamente. Os valores médios de heterozigosidade esperada e observada em
17 genoétipos de feijdo-comum avaliados por Pereira et al., (2019) sdao semelhantes aos aqui
obtidos, sendo h = 0,55 ¢ H = 0,05, entretanto, os autores analisaram a diversidade entre
cultivares melhoradas, que sao o produto dos programas de melhoramento. A heterozigosidade
observada em cada loco apresentou média de 0,36 e variou de 0,10 para o loco BM181 ¢ 0,74
para o loco BM201. Esses resultados indicam que as progénies da geracao C;So:3 possuem
diversidade genética suficiente para ser explorada.

Muitos pesquisadores tomam a diversidade genética como critério basico para
selecdo de genotipos superiores. Pereira et al. (2019) estimaram a diversidade genética e
recomendaram combinacdes ideais de cruzamentos entre 17 gendtipos, para o desenvolvimento
de novas cultivares de feijao-comum. Ferreira et al. (2025) utilizaram marcadores SSR para
detectar variabilidade genética na cultura da soja e selecionar genitores promissores. Isso €
muito importante, pois os programas de melhoramento de plantas autégamas geralmente
exploram apenas uma pequena propor¢do da diversidade genética disponivel. Como hd um
nimero limitado de genitores, a base genética da cultura tende a ser estreita, para aumentar as
chances de sucesso em caracteres quantitativos (Pereira et al., 2019). Por essa razdo, ¢
importante conhecer o grau de dissimilaridade genética entre as progénies selecionadas para

direcionar cruzamentos futuros.
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As medidas de dissimilaridade possuem alta relevancia em estudos de diversidade
genética, principalmente quando se busca identificar genitores contrastantes para serem usados
em programas de selecdo recorrente. Essa estimativa permite obter clusters homogéneos,
mediante esquema que permite agrupar os genotipos em um determinado nimero de grupos.
Isso permite que haja alta homogeneidade dentro dos grupos e heterogeneidade entre eles
(Dantas et al., 2023). Embora seja uma abordagem eficiente, a visualizagao das informagdes de
dissimilaridade entre os grupos a partir das matrizes ndo ¢ um processo direto. Assim, as
analises de agrupamento, que podem ou nao incluir a constru¢do de dendrogramas, sdo
ferramentas multivariadas uteis para a interpretacdo das medidas de dissimilaridade (Alves et
al., 2026).

A matriz de distancia genéticas entre as 30 progénies C1So:3 estd representada no
apéndice C. A maior distancia genética média foi obtida entre as progénies FX10874-250-B-B,
FX10874-250-B-B ¢ FX10874-395-B-B (0,78), o que indica alta divergéncia genética entre
essas progénies. Por outro lado, as progénies FX10874-224-B-B e FX10874-338-B-B (0,18)
mostraram menor divergéncia, sendo consideradas as mais similares. Considerando cada
progénie, a diversidade média indicou que a progénie FX10874-5-B-B (0,64) ¢ a mais
divergente em relacdo as demais e que a progénie FX10874-437-B-B ¢ a mais similar em
relagdo as outras (0,54).

Uma dificuldade encontrada em estudos que utilizam algoritmos hierarquicos para
o agrupamento, ¢ a determina¢do da quantidade total de grupos, visto que, na pratica, esse
nimero ¢ observado através de uma inspecdo grafica (Faria et al., 2012). O estudo feito por
Jaeger & Banks (2023) verificaram que, o critério de corte pode determinar nimeros diferentes
de grupos. Um dos métodos mais objetivos € o de Mojena (1977). Este método propde um
procedimento estatistico baseado nos niveis de distancias em um dendrograma. Desta forma,
ndo ¢ necessario o conhecimento prévio da quantidade de grupos. Entretanto, este método
depende da escolha de um valor arbitrario de K, que pode ser determinado com base no
conhecimento prévio do pesquisador sobre seus dados, pela conveniéncia ou pelo objetivo do
estudo.

A andlise dos 24 marcadores e o dendrograma obtido pelo método UPGMA
identificaram quatro grupos distintos, com ponto de corte definido pelo critério de Mojena
(1977) (Figura 1). O grupo I conteve a menor quantidade de progénies, com apenas uma (3,0%).
Os grupos II e III incluiram trés progénies cada (10%). O grupo IV apresentou o maior nimero

de progénies, compreendendo 23 (77%), o que indica alta semelhanca entre elas. As progénies

47



pertencentes & um mesmo grupo possivelmente compartilham o maior numero de alelos para
os locos avaliados.

O indice de correlagdo cofenética (CCC), ou correlagdo linear de Pearson foi 0,57,
indicando uma moderada correlacdao entre a matriz de dissimilaridade e a matriz de distancia
observada no dendrograma, o que sugere que as distdncias genéticas observadas no
dendrograma e as distancias originais fornecem informag¢des complementares. Isso pode ser
explicado pelo fato de os loci microssatélites serem regides conservadas e nao regioes aleatorias
no genoma (Pereira et al., 2019). Oliveira et al. (2021) reportam que valores de CCC acima de
0,80 sdo considerados ideais, pois indicam boa representatividade entre as distancias, no
entanto, Vaz Patto et al. (2004) postularam que valores de CCC superiores a 0,56 podem ser
considerados adequados, uma vez que, reproduzem satisfatoriamente a informacao contida na

matriz de distancias.
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Figura 1. Dendrograma obtido pelo método UPGMA. Agrupamento de 30 progénies So:3 do
programa de selecao recorrente para aumento da CFe e zinco de feijao-comum do
grupo preto pelo método de Mojena (1977).

O grupo I foi formado somente pela progénie FX10874-5-B-B, o que indica maior
divergéncia genética em relagdo as demais. Embora apresente maior dissimilaridade, este
genotipo mostrou-se com baixa média para todos os caracteres avaliados e por este motivo, ndo

foi selecionado para a recombinacdo (Tabela 7). Para o melhoramento de uma caracteristica,

48



especialmente associada aos caracteres quantitativas, ¢ necessario cruzar genotipos que

possuam bons fen6tipos (Pereira et al., 2019).

Tabela 7. Médias fenotipicas e grupo molecular das 30 progénies e testemunhas do programa
de seleg@o recorrente para altas concentracdes de ferro e zinco em grao preto para
produtividade (PROD) (kg ha™'), massa de 100 graos (M100) (g), concentracdo de
ferro (CFe) (mg kg™') e concentragdo de zinco (CZn) (mg kg™).

Genotipo PROD P100 CFe CZn Grupo molecular
FX10874-111-B-B” 2068 22,6 76,6 32,5 4
FX10874-256-B-B” 2633 23,7 76,4 30,1 4
FX10874-414-B-B” 2235 25,7 75,1 32,3 4
FX10874-56-B-B 1925 25,7 74,8 30,7 4
FX10874-343-B-B 1873 21,8 74,7 29,3 3
FX10874-277-B-B” 1964 24.4 74,3 31,6 3
FX10874-134-B-B 2380 22,3 74,2 29,9 4
FX10874-133-B-B 2075 23,2 73,7 30,3 2
FX10874-338-B-B” 2375 243 73,0 29,8 4
FX10874-250-B-B” 2376 22,7 72,8 29,8 4
FX10874-437-B-B 2057 22,9 72,3 29,1 4
FX10874-204-B-B 2254 22,1 72,1 30,7 4
FX10874-232-B-B 2185 24,9 71,2 29,1 4
FX10874-7-B-B” 2234 24,9 70,8 31,5 4
CNFP18133 1921 26,2 70,8 32,6 -
FX10874-79-B-B” 2343 26,3 70,6 30,4 2
FX10874-312-B-B” 2180 26,0 70,4 31,2 4
FX10874-421-B-B 2059 23,1 69,9 29,3 3
FX10874-158-B-B 1923 23,2 69,4 31,7 4
FX10874-395-B-B 2245 25,7 69,2 31,8 4
FX10874-177-B-B 2732 23,8 69,1 28,2 4
FX10874-386-B-B 1890 23,5 69,0 30,1 4
FX10874-5-B-B 1724 21,4 68,5 29,6 1
FX10874-59-B-B 2144 23,2 68,5 27,8 4
FX10874-95-B-B 2211 21,3 68,2 26,9 2
FX10874-83-B-B” 2318 26,1 67,6 32,3 4
FX10874-224-B-B 1795 23,5 67,5 31,7 4
FX10874-444-B-B 2374 20,7 66,0 28,4 4
FX10874-136-B-B 2294 22,6 65,8 32,4 4
FX10874-234-B-B 2293 25,9 65,3 28,8 4
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BRS FP417 2528 24,0 64,9 27,3 -

FX10874-58-B-B 2649 25,0 63,2 29,4 4
BRS ESTEIO 2557 24,1 59,5 26,5 -
BRS SUPREMO 2171 22,7 51,5 39,9 -
Média geral 2205 23,8 70,1 30,1 -
Média progénies 2194 23,7 70,7 30,2 -
Média das selecionadas 2273 24,7 72,8 31,2 -

* Progénies selecionadas para a formagao do ciclo C»So.

O grupo II compreendeu as progénies FX10874-79-B-B, FX10874-95-B-B ¢
FX10874-133-B-B. A progénie FX10874-79-B-B foi selecionada por apresentar médias mais
altas para CFe e CZn. O grupo III, por sua vez, foi formado pelas progénies FX10874-277-B-
B, FX10874-421-B-B ¢ FX10874-343-B-B. A progénie FX10874-277-B-B foi selecionada,
também por apresentar altas médias para CFe e CZn.

O grupo IV contemplou as progénies com maiores CFe e CZn FX10874-111-B-B
e FX10874-414-B-B, respectivamente (Tabela 7). Embora a progénie FX10874-111-B-B nao
tenha altas médias para produtividade e M100, destacou-se por seu alto desempenho para CFe
e CZn, sendo a progénie com maior valor médio (76,6 mg kg! e 32,5 mg kg™, respectivamente)
para estes caracteres (Tabela 7). A progénie FX10874-414-B-B destacou-se quanto sua M 100,
sendo a progénie que apresentou maior média para este carater. Por apresentarem altas médias
para CFe e CZn, principalmente, ambas as progénies foram selecionadas para a recombinagao
e formacdo de um novo ciclo de selegdao recorrente. A progénie FX10874-256-B-B foi
selecionada por apresentar médias satisfatérias para produtividade e CFe. As progénies
FX10874-7-B-B e FX10874-312-B-B foram selecionadas, pois, apresentaram altas CZn
concomitantemente. Além de alta CZn, esta ultima progénie destacou-se também quanto a sua
M100. As progénies FX10874-83-B-B, FX10874-338-B-B e¢ FX10874-250-B-B foram
selecionadas por apresentarem altas CFe e CZn, além de boa produtividade.

Considerando os agrupamentos formados com base nos dados moleculares e nos
resultados fenotipicos, € possivel fazer afirmacgdes sobre a diversidade genética entre as
progénies de uma forma mais ampla e complementar, tornando-se uma estratégia eficaz para a
selecdao de genodtipos geneticamente divergentes. Com relacao a média das 30 progénies, nota-
se superioridade em relagdo a BRS Supremo em 1,1% para produtividade, 4% para M100 e
37,3% para CFe. Para CZn, houve redu¢do em 24% em relacdo a média da testemunha. Foi
possivel selecionar as dez progénies para a recombinagdo e formagao da populagdo base de um

novo ciclo de selegdo recorrente. As progénies selecionadas foram superiores em relagdo a BRS
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Supremo (5% para produtividade, 9% para M100, 41% para CFe). Em relagdo a CZn, houve
reducdo de 22% em relacdo a testemunha, tendo em vista que a BRS Supremo apresenta alta
CZn nos graos. Contudo, os resultados apresentados reportam alta qualidade nutricional.

Oito das progénies selecionadas pertencem ao grupo IV. Essa maior
representatividade decorre do fato que 24 progénies dentre as 30 avaliadas pertencem a este
grupo, que contempla maior prevaléncia de alelos favoraveis, o que justifica-se pela sua
superioridade fenotipica. Melo et al. (2019) também observaram maior agrupamento por
similaridade genética, confirmando que o uso de informagdes sobre a frequéncia dos alelos de
cada genitor nas progénies fornece informagdes importantes a respeito da composicao genética
das progénies analisadas. Para o sucesso de programas de sele¢do recorrente, é necessaria a
selecdo de progénies com altas médias para os caracteres avaliados, porém, deve-se direcionar
0s cruzamentos entre os gendtipos de maiores médias que nio fagam parte do mesmo grupo
molecular (Pereira et al., 2019).

As 10 progénies selecionadas apresentaram média de 2.273 kg.ha! para
produtividade, 24,7 g para M100, 72,8 mg kg™! para CFe ¢ 31,2 mg kg'! para CZn (Tabela 7).
As médias da cultivar referéncia BRS Supremo para produtividade, M100, CFe e CZn foram
2.171 kg ha!, 22,7 g, 66,7 mg kg'!, 28,7, mg kg™! respectivamente. Esses resultados apontam
que a média das progénies selecionadas superou a testemunha em 5% para produtividade, 9%
para M100, 10% para CFe e 9% para CZn, confirmando a eficiéncia da selecdo recorrente no
progresso do programa de melhoramento de CFe e CZn em feijao-comum do grupo preto. Esse
resultado indica alta frequéncia de alelos favordveis nesta populag¢do de selecdo recorrente e
confirma a possibilidade de obten¢do de linhagens superiores para os caracteres avaliados. Para
o desenvolvimento de uma cultivar biofortificada, é necessario combinar caracteres
agrondmicos e nutricionais (Muniz et al., 2016), pois viabiliza a sustentabilidade da produ¢ao
de feijdo-comum, além de ser garantia de aceitabilidade por parte do produtor.

Com base na selecao simultanea para os quatro caracteres, houve ganho para todas
as caracteristicas: 2,9% para produtividade, 3,6% para M100, 2,3% para CFe e 1,3% para CZn
(Tabela 6). Embora seja inferior aos ganhos observados em cada carater isoladamente, a selecdo
simultanea favorece a frequéncia de alelos favoraveis em mais de um carater na mesma selegao.
Os resultados obtidos sdo semelhantes aos de Queiroz et al., (2021), que reportaram ganhos
para produtividade, M100, CFe e CZn de 3,8%, 1,0%, 2,7% e 2,3%, respectivamente.

Com o intuito de incrementar a variabilidade genética da populacdo de selecdo

recorrente, a linhagem CNFP 20086 serd incluida na recombinagdo, para formacgdo da
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populagdo base no ciclo 2. A linhagem CNFP 20086 foi desenvolvida pelo CIAT a partir do
cruzamento SMNS57 // SEN116 / SMC101 e introduzida no Brasil, posteriormente. Essa
linhagem apresentou altas médias para CFe (80 mg kg™') e CZn (35 mg kg!), além de bom
desempenho agrondémico, com base em resultados de ensaios avangados conduzidos nos anos
de 2024 ¢ 2025 (Santos et al., 2024).

Um programa de sele¢do recorrente, em plantas autdgamas, ndo se resume a
melhoria da populacao com o avanco dos ciclos. Comercialmente, hd interesse na obtencao de
linhagens que possam se tornar novas cultivares, ou, no minimo, que sejam genitores para novos
blocos de cruzamentos. Em paralelo ao que foi relatado, com relagdo as progénies, foram
obtidas linhagens a partir das dez progénies selecionadas no ciclo 0, as quais estdo sendo
submetidas a avaliagdo quanto a suas CFe e CZn e outras caracteristicas de importancia
agrondmica e comercial e, posteriormente, apos algumas etapas de selecdo, serdo avaliadas em
ensaios multilocais, a fim de validar o potencial de se tornarem cultivares biofortificadas.

Durante a safra de inverno de 2019, em Santo Antonio de Goids, 400 linhagens
foram avaliadas na geragdo So.:s, de modos semelhante ao descrito para as progénies, sendo
selecionadas 93, por apresentarem altas CFe e CZna, além de boa qualidade agrondmica. Essas
93 linhagens, na geragdo So.4.6, conduzida em Santo Antonio de Goias (inverno/2021), foram
novamente avaliadas e 24 foram selecionadas. As 24 linhagens selecionadas foram avaliadas
com a inclusdo das testemunhas BRS Esteio e BRS Supremo em experimento preliminar, em
dois ambientes, sendo Ponta Grossa (Aguas/2022) e Santo Antonio de Goias (inverno/2022).
Os resultados permitiram a selecdo de seis linhagens que foram avaliadas em experimento
intermediario, em cinco ambientes: Santo Antonio de Goids (dguas/2024 e inverno/2024) e em
Ponta Grossa (aguas/2023, seca/2024 e dguas/2024). Este processo resultou na selecao de uma
linhagem (CNFP 22358) que sera avaliada em experimentos de valor de cultivo e uso para
feijdo-comum do grupo preto em 2028 e 2029.

Em 2024, durante a safra de inverno, 360 linhagens obtidas a partir das melhores
progénies do ciclo I, na geragdo CiSo:3.4, foram avaliadas em campo, resultando na selegao de
75 linhagens. Essas 75 linhagens compuseram a geragdo C1So:3:5, avaliada no inverno/2025, em
Santo Antonio de Goids. A selecdo resultou em 28 linhagens, que serdo avaliadas com a
inclusdo de trés testemunhas (BRS Supremo, BRS FP403 e a linhagem CNFP18133) em
experimentos com repeticdo, em trés ambientes: Santo Antonio de Goids (inverno/2026); e

Ponta Grossa (4guas/2026 e seca/2027).
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iii)

CONCLUSOES

Existe variabilidade genética entre as progénies do ciclo I de sele¢ao recorrente para altas
CFe e CZn em grao preto.

Foram selecionadas 10 progénies com altas médias para CFe, CZn, produtividade e
M100, para recombinagdo e formagao do ciclo II de sele¢do recorrente.

Foram obtidas linhagens a partir das 10 progénies.
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APENDICES

Apéndice A. Resumo das anélises de variancia individuais para produtividade (kg ha') e massa de 100 grios (M100) (g) de 30 progénies do
programa de selecdo recorrente para aumento da CFe e zinco, na geragdo So:3 de feijdo-comum do grupo preto avaliadas em trés

ambientes.
Produtividade M100
Fonte de Variacdo GL! SAG 1227 PG A23° PG S24° STG122* PG A23° PG S24°
oM

Blocos 2 808169 195190 61259 1,7 7,8 0,2
Tratamentos 33 684160™ 240805™ 204333™ 5,5 11,57 7,9

Progénies (P) 29 714814™ 176112 193172™ 57" 11,8 84"

Testemunhas (T) 3 541020" 669797 281688 8,3 9,9 4,7"

Pvs. T 1 224618™ 829920 295942" 0,6" 8,7 3,5m
Residuo 66 142425 105408 46070 0,5 0,8 1,2
Média geral 2527 2591 2527 23,2 25,5 22,7
Média (P) 2544 2558 2544 23,2 25,3 22,7
Média (T) 2398 2838 2398 23,3 26,3 23,35
CV (%)? 15 13 15 3,2 3,6 4.8
Tag 0,89 0,99 0,87 0,94 0,96 0,92

2 Avaliagdo em Santo Ant6nio de Goias no inverno de 2022; ° avaliagdo em Ponta Grossa nas dguas de 2023; © avaliagdo em Ponta Grossa na seca de 2024; ! Graus de liberdade;

2 Coeficiente de variagio; * Acuracia seletiva.

**, " significativo a 1 € 5% de probabilidade pelo teste F; ™ ndo significativo.
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Apéndice B. Resumo das analises de variancia individuais para CFe (mg kg!) e zinco (mg kg™) de 30 progénies do programa de selecio recorrente

para aumento da CFe e zinco, na gera¢do So:3 de feijdo-comum do grupo preto avaliadas em trés ambientes.

CFe CZn
Fonte de Variacdo GL! SAG 1222 PG A23° PG S24° STG 1222 PG A23° PG S24°
QM
Blocos 2 55,8 193,4 33,0 38,7 14,3 4,6
Tratamentos 33 38,0 95,3" 85,5 28,6" 8,5 11,40
Progénies (P) 29 30,3™ 84,8™ 63,7" 27,5™ 7,8" 9,3
Testemunhas (T) 3 110,7" 69,9" 155,6™ 43,6 12,5 25,6
Pvs. T 1 38,2m 475,6™ 507,3" 15,10 16,8" 30,0
Residuo 66 19,2 21,5 30,8 20,6 3,4 7,2
Média geral 59,7 76,1 74,4 41,5 28,8 19,9
Média (P) 59,9 76,9 75,2 41,6 29,0 20,1
Média (T) 58,0 70,2 68,4 40,4 27,7 18,4
CV (%)? 7,3 6,1 7,5 10,9 6,4 13,4
Iag 0,70 0,88 0,79 0,53 0,77 0,61

2 Avaliagdo em Santo Ant6nio de Goias no inverno de 2022; ° avaliagdo em Ponta Grossa nas dguas de 2023; © avaliagdo em Ponta Grossa na seca de 2024; ! Graus de liberdade;

2 Coeficiente de variagdo; 3 Acuracia seletiva.
** " significativo a 1 e 5% de probabilidade pelo teste F; ™ nio significativo.
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Apéndice C. Matriz da distancia euclidiana entre 30 progénies do ciclo C1So:;3 do programa de sele¢do recorrente para aumento da CFe e CZN,
na geragdo So:3 de feijdo-comum do grupo preto obtida pelo método proposto por Rogers modificado por Wright (1978).

P 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 Média
1 0,61 057 0,66 057 069 066 0,64 064 063 074 070 067 0,61 074 059 0,69 070 077 0,74 0,68 063 044 059 065 063 035 065 066 0,72 0,64
2 - 049 035 059 051 055 056 063 048 061 063 049 057 066 055 055 051 0,70 0,67 053 031 035 052 049 044 038 061 055 063 0,53
3 - - 045 054 051 055 057 047 057 058 044 050 049 050 042 0,62 055 056 059 047 043 026 054 055 0,56 039 053 051 053 051
4 - - - 056 058 053 063 053 0,62 054 059 044 051 060 0,54 052 048 0,61 056 048 033 026 061 043 054 042 0,63 044 052 052
5 - - - - 060 056 063 053 055 051 066 052 054 057 045 038 048 0,65 066 058 048 035 063 054 061 035 0,66 054 062 0,54
6 - - - - - 042 039 053 042 064 059 054 051 052 048 065 056 0,63 060 057 054 029 059 0,62 056 035 059 0,64 063 0,54
7 - - .- - - 045 035 048 062 053 055 045 049 042 063 057 044 035 060 053 023 063 051 059 035 057 0,63 053 0,50
8 - - - - - - - 06l 042 071 061 0,63 053 063 0,55 070 0,63 0,68 069 065 0,60 033 063 0,62 060 035 058 077 072 0,58
9 - - - - - - - - 057 052 042 057 038 035 040 063 063 029 028 054 056 023 059 052 0,63 033 050 051 038 048
10 - - .- - - - - 063 061 058 057 055 0,54 060 063 0,68 067 061 049 033 045 0,64 056 036 0,59 0,66 066 0,56
11 - - - .- oo - - 067 051 057 047 057 056 049 0,63 066 043 050 033 060 058 064 043 0,60 061 044 0,54
12 - - - .- - - . - - - 062 053 054 053 074 0,71 0,53 054 056 0,58 026 057 0,58 0,65 047 048 061 054 0,56
13 - - - .- - . - . . - 053053 053 048 043 0,64 064 048 039 026 053 0,60 0,60 040 058 045 048 0,53
14 - - ... oo ... o - 043 042 062 062 049 045 053 053 026 056 052 0,65 039 053 051 048 0,52
15 - - ... ..o ... .. 048 067 061 053 052 048 057 026 054 0,63 0,68 045 051 059 044 0,52
16 - - .. oo ... - - - - 056 055 044 051 053 048 0,18 060 049 059 035 0,58 0,53 056 0,52
17 - - ... ..o ... ... 052069 071 058 043 033 067 052 070 047 0,73 048 065 0,54
18 - - ... ..o ... ... ... 073072 051 048 035 068 056 047 029 066 0,65 064 0,55
19 - - ... ... ... . . << - 033064 064 021 073 056 078 0,50 0,70 0,60 0,51 0,56
20 - - ... ..o ..o ... ... - 066 063 023 070 057 074 045 0,68 056 047 0,55
21 - . ..o oo oo ..o ..o oo .045 023 048 054 056 042 042 058 055 0,52
22 - - ..o ..o ..o ... ... < - 028052 049 052 039 058 043 0,54 0,52
23 - - ..o ..o ..o ... ... ..o o029 035 039 029 033 026 031 048
24 - ..o o ..o oo ..o ..o ..o ..o 068 059 043 045 057 060 0,53
25 - . ..o ..o oo oo ..o ..o ..o oo < 061 043 063 059 064 054
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Apéndice C (Cont.). Matriz da distancia euclidiana entre 30 progénies do ciclo C1So:3 do programa de selecio recorrente para aumento da CFe e
CZn, na geracao So:3 de feijado-comum do grupo preto obtida pelo método proposto por Rogers modificado por Wright

(1978).
P 1 4 5 6 7 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 Média
2% - S . - 029 061 0,71 0,70 0,54
27 - S . - 044 050 047 0,51
28 - oL - . 0,70 0,61 0,53
9 - - . - 045 0,52
30 - - - - - - - -

1 FX10874-5-B-B; 2 FX10874-7-B-B; 3 FX10874-56-B-B; 4 FX10874-58-B-B; 5 FX10874-59-B-B; 6 FX10874-79-B-B; 7 FX10874-83-B-B; 8 FX10874-95-B-B; 9 FX10874-

111-B-B; 10 FX10874-133-B-B; 11 FX10874-134-B-B; 12 FX10874-136-B-B; 13 FX10874-158-B-B; 14 FX10874-177-B-B; 15 FX10874-204-B-B; 16 FX10874-224-B-B;
17 FX10874-232-B-B; 18 FX10874-234-B-B; 19 FX10874-250-B-B; 20 FX10874-256-B-B; 21 FX10874-277-B-B; 22 FX10874-312-B-B; 23 FX10874-338-B-B; 24 FX10874-
343-B-B; 25 FX10874-386-B-B; 26 FX10874-395-B-B; 27 FX10874-414-B-B; 28 FX10874-421-B-B; 29 FX10874-437-B-B; 30 FX10874-444-B-B.
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Apéndice D. Painéis de marcadores moleculares microssatélites com as identificagdes de seus respectivos locus, fluorescéncia, sequéncias de
nucleotidios, faixa de amplificagdo em pares de bases (pb) e localizagdo. Fonte: Valdisser et al. (2013), adaptado por Morais et al.

(2016).
Painel Marcador Fluorescéncia Sequéncia de nucleotidios (direta) Sequéncia de nucleotidios (inversa) Faixa de amplificacdo (pb) Cromossomo

BM143 HEX GGGAAATGAACAGAGGAAA ATGTTGGGAACTTTTAGTGTG 100-170 Pv02
PVBR25 6-FAM GAGCTTCTCCGTCCTGTGT CGAACTGAATCAGAAAGGAA 140-180 Pv09
BM164 NED CCACCACAAGGAGAAGCAAC ACCATTCAGGCCGATACTCC 130-190 Pv02

BM114 6-FAM AGCCTGGTGAAATGCTCATAG CATGCTTGTTGCCTAACTCTCT 230-260 Pv09

BM138 NED TGTCCCTAAGAACGAATATGGAATC GAATCAAGCAACCTTGGATCATAAC 190-210 Pv05
PVBR169 HEX TGGAAAGTCGGAGGAGAAGA AAAAGGGTCCCAACCAAAAC 195-220 Pv03
PVBRS HEX ATTAGACGCTGATGACAGAG AGCAGAATCCTTTGAGTGTG 160-220 Pv06
PVBR35 6-FAM TCTACGCGTTCCCTCTGTCT AGTGGATGTGTGGGAAAAGC 190-260 Pv04
BM202 6-FAM ATGCGAAAGAGGAACAATCG CCTTTACCCACACGCTTTC 100-173 Pvll

2 BM189 NED CTCCCACTCTCACCCTCACT GCGCCAAGTGAAACTAAGTAGA 80-120 Pv03
BM210 NED ACCACTGCAATCCTCATCTTTG CCCTCATCCTCCATTCTTATCG 160-220 Pv07

BMI155 HEX GTTCATGTTTGTTTGACAGTTCA CAGAAGTTAGTGTTGGTTTGATACA 100-145 Pv05

BM187 HEX TTTCTCCAACTCACTCCTTTCC TGTGTTTGTGTTCCGAATTATGA 120-220 Pv06
PVBR113 NED TGCATTCTTCCTCCCATCTT TTGATTTGATTTGATCAGTGGTG 60-110 Pv06
PVBR&7 NED CTCATTGCGTCTACGATGC CCTAGGTTCCGCAGCATGT 150-201 Pv05

3 PVBR272 6-FAM CAGAACAGAAGAAGAAACAGAAAATG GCGTGTTCCTCTGTGTGGT 70-135 Pv02
BM154 6-FAM TCTTGCGACCGAGCTTCTCC CTGGCATAGGTTGCTCCTTC 205-317 Pv09
PVBRI13 6-FAM TGAGAAAGTTGATGGGATTG ACGCTGTTGAAGGCTCTAC 159-200 Pv06
PVBRI11 HEX AAACTCAAAGTCGTTGTTCC CCACTGACTCTAGCTCCTCC 175-192 Pv02
BM181 NED ATGCTGCGAGTTAATGATCG TGAGGAGCAAACAGATGAGG 170-250 PvO5

BM183 6-FAM CTCAAATCTATTCACTGGTCAGC TCTTACAGCCTTGCAGACATC 130-170 PvO7

4 PVBR163 6-FAM TGAGAGTGGAGAAGGAGAGAGA TGAGAACACTGCAAACACCA 180-350 Pv06
BM201 NED TGGTGCTACAGACTTGATGG TGTCACCTCTCTCTCCAAT 90-120 PvO1
PVBR251 HEX TGAAGTTGCAGCTAGGTTGG GGTTGTGCTTGTGTTGTTGG 193-220 PvO1

68



Apéndice E. Informagdes dos 24 marcadores SSR utilizados para genotipar as 30 progénies C1So:3 do programa de selecdo recorrente para aumento
da CFe e CZn no feijdo-comum do grupo preto.

Locos n m h H

BM114 27 4 0,57 0,33
BM138 27 4 0,62 0,11
BM143 29 6 0,69 0,62
BM155 29 2 0,24 0,21
BM164 28 1 0,00 0,00
BM181 30 2 0,10 0,10
BM183 29 3 0,48 0,14
BM187 28 8 0,84 0,32
BM189 30 2 0,50 0,37
BM201 27 4 0,55 0,74
BM202 30 2 0,49 0,47
BM210 28 5 0,59 0,25
PV1l1 28 2 0,51 0,36
PV113 30 2 0,28 0,27
PV13 28 5 0,74 0,64
PV163 29 6 0,81 0,34
PV25 28 5 0,76 0,50
PV251 28 1 0,00 0,00
PV272 29 4 0,67 0,38
PV35 28 4 0,63 0,54
PV5 28 5 0,74 0,64
PV8&7 28 3 0,53 0,46
PV169 27 2 0,46 0,48
Média 28,4 3,6 0,51 0,36

n: numero ponderado de individuos; m: niimero de alelos por loco; h: heterozigosidade esperada em condi¢des de Equilibrio de Hardy-Weinberg; H: heterozigosidade observada
em cada loco.
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