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RESUMO

As andlises univariadas e multivariadas vem sendo rotineiramente utilizadas para a discriminagdo de
gendtipos em programas de melhoramento genético, muito embora nem sempre é realizada a analise da
relagdo existente entre elas. Com isso, o objetivo deste trabalho foi relacionar a andlise univariada e
multivariada na dissimilaridade entre acessos de feijdo comum, com base nas caracteristicas dias para
emergéncia, altura da planta, altura de insercdo da primeira vagem, dias para colheita, estande final,
namero de vagens por planta, comprimento da vagem, massa de 100 sementes, rendimento de gréos,
comprimento, largura e espessura da semente. Os dados foram submetidos a andlise de variancia
univariada, com agrupamento de médias pelo teste de Scott-Knott e, & analise multivariada, para estimar
a divergéncia genética com base na distancia generalizada de Mahalanobis, agrupando os acessos pelo
método de Tocher. Foi estimada a importancia relativa dos caracteres pelo método de SINGH (1981) e
realizado o diagnéstico de multicolinearidade. Houve diferenca significativa para todas as caracteristicas
avaliadas, demonstrando a variabilidade existente entre os acessos, sendo que a maior variabilidade
encontrada referiu-se aos caracteres da semente. Foi possivel relacionar as analises univariada e
multivariada, j& que houve uma relagdo entre os grupos gerados pelo Scott-Knott e a porcentagem da
contribuicdo relativa dos caracteres avaliadas. Ja o agrupamento obtido na analise univariada para a
caracteristica que mais contribuiu para divergéncia entre os acessos ndo se mostrou compativel com o
agrupamento gerado pelo método de Tocher. A utilizacdo das andlises em conjunto pode auxiliar o
melhorista na tomada de deciséo, escolhendo gendtipos superiores e que apresentam ampla divergéncia

genética principalmente para as caracteristicas de maior interesse.

PALAVRAS-CHAVE: Phaseolus vulgaris L., melhoramento genético, caracterizacdo de germoplasma,

andlise de agrupamento.

ABSTRACT

Univariate and multivariate analyses have been routinely used to discriminate genotypes in breeding
programs, but their relationship is not always considered. The objective of this study was to relate
univariate and multivariate analyses on the dissimilarity among common bean accessions based on
characteristics such as days until emergence, plant height, first pod insertion height, harvest days, final
stand, number of pods per plant, pod length, 100-grain weight, grain yield and seed length, width and
thickness. Data were submitted to univariate analysis of variance, with a comparison of means by the
Scott-Knott test, and multivariate analysis to estimate the genetic divergence based on the generalized
Mahalanobis distance, grouping the accesses through Tocher's method. The relative importance of the
characters was also estimated by Singh's method, performing the multicollinearity diagnosis. There was a
significant difference for all the evaluated characteristics, showing the existence of variability between the
accesses. The greater variability found was related to seed characteristics. It was possible to relate
univariate and multivariate analyses, since there was a relationship between the groups generated by
Scott-Knott’s test and the percentage of the relative contribution of the evaluated characters. However, the
clustering obtained in the univariate analysis for the characteristic that contributed the most to the
divergence between the accessions was not compatible with the cluster generated by Tocher's method.
The coupled use of these analyses can help breeders to decide, choosing superior genotypes and that

present wide genetic divergence, mainly for the characteristics of greater interest.

Rev. Ciénc. Agrovet., Lages, SC, Brasil (ISSN 2238-1171)

351


http://dx.doi.org/10.5965/223811711732018351
mailto:sibilagrigolo@gmail.com

Grigolo et al.

KEYWORDS: Phaseolus vulgaris L., genetic improvement, germoplasm characterization, cluster analysis.

INTRODUCAO

A espécie Phaseolus vulgaris L. é considerada n&o céntrica, tendo dois centros primarios de
domesticagdo originando dois pools génicos, o andino e o mesoamericano. Aliado a isso, 0 seu cultivo
ocorre em diferentes regifes do Brasil, tendo grande potencial de adaptacdo em diferentes altitudes,
podendo ser cultivado em monocultivo, consorciado ou em rotagdo com outras espécies (KRAUSE et al.
2012). Esses fatores contribuem significativamente para elevada variabilidade genética existente na cultura
(TSUTSUMI et al. 2015).

A conservagao e manutencdo da variabilidade genética fora dos centros de origem se d& via bancos
de germoplasma. Esses sdo essenciais para ancorar programas de melhoramento, disponibilizando
genotipos tanto cultivados quanto silvestres, constituindo fonte de genes de determinadas caracteristicas
que, muitas vezes, podem resultar na melhoria de cultivares comerciais (RANGEL et al. 2013). Outro fator
relevante remete-se a caracterizacao dos acessos do banco de germoplasma. Estudos com esse objetivo,
fornecem subsidios para mensurar a dissimilaridade existente entre genétipos de acordo com parametros
mensurados. A identificacdo de gendtipos contrastantes permite a exploragédo da heterose ou vigor hibrido
quando realizada a hibridacdo entre eles. Tal fato, possibilita maior efeito heterético e maior heterozigose na
progénie tendo maior probabilidade de selecionar genoétipos superiores nas geracdes segregantes e
obtencdo de novas cultivares superiores (CRUZ et al. 1994). Entretanto, a falta de informacdo dos acessos
disponiveis é o fator mais limitante da baixa exploragdo pelos melhoristas (VALLS 2007, LIMA et al. 2012).

A utilizacdo de métodos estatisticos facilita a analise dos dados. Tais métodos podem ser agrupados
em dois conjuntos: estatistica univariada e estatistica multivariada. A principal diferenca entre essas
andlises refere-se a consideragdo dos conjuntos de variaveis. A analise univariada € a maneira mais facil e
pratica para obter ganhos com uma Unica caracteristica por vez. Utiliza-se de procedimentos adequados
para inferir individualmente sobre variaveis respostas desconsiderando qualquer estrutura de relacédo
importante, ou seja, ndo contempla a covariancia (COIMBRA et al. 2007). As técnicas multivariadas
identificam grupos similares e dissimilares através de um conjunto de informag@es, as quais sdo analisadas
simultaneamente (DALLASTRA et al. 2014). Esta constitui-se de medidas que representam mais de uma
variavel resposta amostral, e € considerado o inter-relacionamento mutuo do conjunto de caracteristicas
(SILVA & MACHADO 2001). COELHO et al. (2007) relatam que quando comparada as duas analises alguns
caracteres ndo foram significativos na univariada, podendo alterar a importancia relativa de determinadas
caracteristicas.

Quando efetuada a analise de variancia com aplicagédo do teste F de Snedecor (univariada) e este
indica efeito diferencial, rejeitando a hip6tese de nulidade, as conclusées sdo muito gerais sobre o
comportamento dos tratamentos. Comparagfes multiplas entre as médias possibilitam a discriminagé@o entre
tratamentos, obtendo resposta mais minuciosa (BANZATTO & KRONKA 2006). O teste proposto por
SCOTT & KNOTT (1974) € um dos testes mais utilizados no melhoramento de plantas. Segundo RAMALHO
et al. (2005), o teste utiliza a raz@o de verossimilhanca para testar a significancia entre tratamentos, visando
separar as médias desses em grupos distintos, minimizando a variacdo dentro dos grupos e maximizando
entre os grupos. Entre algumas caracteristicas vantajosas, apresenta um elevado poder de teste e elimina a
ambiguidade nos resultados tendo maior facilidade na interpretacdo (BORGES & FERREIRA 2003).

Para SILVA & MACHADO (2001), para cada método univariado ha um analogo método multivariado.
Contudo, alguns sdo especificos da estatistica multivariada como exemplo, os métodos aglomerativos.
Esses retinem por algum critério de classificagdo, genotipos em determinados grupos de tal forma que
exista homogeneidade dentro de cada grupo e heterogeneidade entre eles. Esses métodos diferem dos
demais por dependerem de medidas de dissimilaridade estimadas previamente, como a distancia
generalizada de Mahalanobis (D?) e, posteriormente, é realizada a formacao de grupos. No melhoramento
genético comumente emprega-se 0 método de Tocher citado por RAO (1952). O método utiliza-se de uma
matriz de dissimilaridade, sobre a qual identifica-se o par de gendtipos mais similar, os quais formardo o
grupo inicial e em sequéncia a inclusdo de novos genoétipos no grupo se dard pelo mesmo critério (CRUZ et
al. 2012).

Muito embora existam diferentes métodos na anélise univariada e multivariada, a relagao entre elas é
um tema pouco abordado, sendo bastante comum o uso de ambas em publicacdes cientificas, mas sem
uma discussédo de sua relagao. Com isso, o objetivo do presente trabalho, € relacionar a analise univariada
e multivariada na dissimilaridade entre acessos de feijao comum.
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MATERIAL E METODOS

O estudo foi conduzido na safra de 2014/2015 na Fazenda Experimental da Universidade Federal de
Santa Catarina, no municipio de Curitibanos, SC (27°16’S e 50°30’ W), com altitude de 987 metros. O solo
da area é classificado como Cambissolo Haplico e apresenta clima do tipo Cfb (Clima subtropical timido
mesotérmico) com temperatura média entre 15 e 25 °C, com uma precipitacdo média anual de 1500 mm.

Os dados obtidos foram formados pela avaliacdo de 20 acessos de feijdo provenientes do Banco
Ativo de Germoplasma da Embrapa Arroz e Feijdo (Tabela 1). A unidade experimental consistiu de uma
linha de um metro, espacada em 0,50 metros, com densidade de oito sementes por metro linear. O
delineamento de blocos casualizados foi utilizado com trés repeticdes. Devido a pequena quantidade de
sementes disponiveis, optou-se por priorizar as repeticdes, atendendo também o principio béasico do
controle local amenizando a heterogeneidade existente na area. CATAPATTI et al. (2008) observaram que
pequenas amostras podem ser adotadas sem alteracdo da precisdo experimental, ja quanto maior o nimero
de repeticbes, houve aumento de caracteres significativos, possibilitando a deteccdo de pequenas
diferencas entre os genétipos avaliados. CARGNELUTTI FILHO et al. (2008) ressaltam que aumentar o
numero de repeticdes e diminuir o tamanho de amostra contribui para a melhoria da precisdo experimental,
pois 0o aumento do nimero de repeticdes é mais significativo para reduzir a estimativa da variancia média
estimada. Com base no experimento desenvolvido por RIBEIRO et al. (2001) para a cultura do feijdo, a ndo
utilizac@o de bordaduras nas unidades experimentais, ndo reduziu a precisdo na comparacao de genotipos.
Para tanto, aliado a pouca disponibilidade de sementes, ndo houve a utilizacdo de linhas de bordadura nas
unidades experimentais.

Tabela 1. Acessos do Banco Ativo de Germoplasma da Embrapa Arroz e Feijao.
Table 1. Accesses of the Embrapa Germplasm Active Bank of Rice and Beans.

Numeragéo N° BAG Identificacéo Cor do gréo? Tamanho do grao?
1 BGF12863 Cavalo Manteigdo Médio
2 BGF16037 Rajado Manteigdo Médio
3 BGF12816 60 dias Preto Médio
4 BGF16004 Azulédo Preto Pequeno
5 BGF16057 Italiano Vermelho Médio
6 BGF12871 Enxofre Mulatinho Pequeno
7 BGF12881 Preto de Copa Preto Pequeno
8 BGF12791 Mourinho Outros Pequeno
9 BGF12905 Vermelho Graudo Vermelho Médio
10 BGF12801 Preto Preto Pequeno
11 BGF16020 Crioulo Mitdo Preto Pequeno
12 BGF12810 Vermelho Vermelho Médio
13 BGF12780 Manteiguinha Preto Pequeno
14 BGF12934 Preto Brilhante Preto Pequeno
15 BGF12770 Preto Preto Pequeno
16 BGF12895 Feijdo de Vagem Azul Preto Pequeno
17 BGF12723 Amarelo Roxo Grande
18 BGF16046 Crioulo Rainha Rajado Médio
19 BGF12753 Bico de Ouro Mulatinho Médio
20 BGF16024 Barriga Verde Preto Pequeno

IClassificagdo baseada no Documento 184 — Descritores minimos indicados para caracterizar cultivares/variedades de feijao comum
(Phaseolus vulgaris L.) da Embrapa Arroz e Feijdo. SILVA (2005).

A area onde o experimento foi implantado vem sendo cultivada em sistema de plantio direto, sendo
que a cultura antecessora no inverno foi a canola. A adubacéo foi realizada com base nas recomendacgdes
técnicas para a cultura apés realizacdo da analise do solo (SOCIEDADE BRASILEIRA DE CIENCIA DO
SOLO 2004). A adubacéo de cobertura foi realizada no estadio R5 na forma de ureia. Todos os tratos
culturais foram efetuados de maneira manual e ndo houve aplicacdo de nenhum defensivo agricola.
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Caracteristicas morfoagrondmicas foram utilizadas para caracterizar os genétipos. Doze caracteres
obtidos ao longo do ciclo e apés a colheita foram mensurados, sendo eles durante o ciclo: dias para a
emergéncia (DPE), nimero de dias da semeadura até emergéncia da plantula; altura da planta (AT), medida
em cm do nivel do solo até a extremidade da planta; altura de insercéo da primeira vagem (Al), medida em
cm do nivel do solo até a insercdo do primeiro legume; dias para a colheita (DC), nUmero de dias da
semeadura até a maturacao fisiolégica da vagem; estande final (EF), nUmero de plantas obtidas na colheita.
Ap6s a colheita foram contabilizadas as caracteristicas: nimero de vagens por planta (NVP); comprimento
da vagem (CV), medida longitudinal em cm de uma extremidade a outra da vagem; massa de 100 sementes
(M100), média do peso de quatro amostras de 100 graos em gramas; rendimento de grdos (REND), em kg
hal; tamanho das sementes: comprimento da semente (CS), medida paralelamente ao hilo em mm; largura
da semente (LS), medida desde o hilo até ao lado oposto em mm; e, espessura da semente (ES), em mm.
Para as variaveis DPE, AT, Al e NVP foram avaliadas todas as plantas existentes nas unidades
experimentais de acordo com cada genétipo. Para a variavel CV, foram mensuradas 10 vagens
selecionadas aleatoriamente de cada unidade experimental. As varidveis referentes ao tamanho das
sementes foram avaliadas em 50 sementes selecionadas aleatoriamente por unidade experimental.

Os dados foram submetidos a analise de variancia univariada pelo teste F, seguidos de comparacgéo
de médias pelo teste de Scott-Knott, a 5% de probabilidade de erro. Posteriormente, os dados foram
submetidos a analise multivariada, e com base na matriz de distancia generalizada de Mahalanobis (D?) foi
empregado o agrupamento pelo método de otimizagdo de Tocher (RAO 1952). Antes da aplicagdo das
técnicas multivariadas de agrupamento, procedeu-se o diagnéstico de multicolinearidade na matriz de
correlacao residual, a fim de descartar caracteristicas que poderiam ser redundantes nas andalises. Também
foi mensurada a importancia relativa dos caracteres pelo método de SINGH (1981). As analises estatisticas
foram realizadas por meio do programa computacional Genes (CRUZ 2001).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Os resultados da analise de variancia univariada e o agrupamento pelo teste de comparacdo de
médias de Scott-Knott sdo apresentados nas Tabelas 2 e 3. Diferencas significativas foram encontradas
entre os acessos de feijdo comum em todos os caracteres avaliados, indicando a existéncia de variabilidade
entre os acessos, sendo interessante do ponto de vista da utilizacdo dos acessos em programas de
melhoramento genético. Houve maior nimero de grupos para o aspecto morfoldgico da semente, em que a
caracteristica comprimento da semente dividiu-se em oito grupos, seguido da largura e espessura das
sementes, formando cinco grupos cada. Segundo SILVA (2005), as caracteristicas externas da semente do
feijdo possuem ampla variabilidade, sendo fatores que séo altamente utilizados para diferenciar e classificar
feijdes em grupo ou tipos comerciais distintos.

Para a variavel comprimento da semente, houve variagdo de 7,6 a 14,4 mm (Tabela 3). O acesso
BGF 12723 ficou em um grupo isolado, apresentando a maior média (14,4 mm). Em contrapartida, o acesso
BGF 16020 apresentou comprimento de semente de 7,6 mm, ou seja, o BGF 12723 obteve quase o dobro
do tamanho para essa caracteristica entre os grupos mais divergentes. O intervalo médio que mais agrupou
para essa variavel foi de 9,0 a 9,6 mm, em que 30% dos acessos estao alocados nesse grupo. Em relagdo a
largura da semente (Tabela 3), a maior propor¢édo dos acessos (40%), ficou em intervalo médio de 6,0 a 6,2
mm de largura. Os grupos mais divergentes foram compostos por dois acessos cada. Os acessos BGF
12723 e BGF 12810 compuseram o grupo com maior média, 7,7 mm e 7,6 mm respectivamente, enquanto
0s acessos BGF 12801 e 12770 formaram o grupo com as menores médias de 58 mm e 5,7 mm,
respectivamente. Para a variavel espessura da semente (Tabela 3), os grupos mais contrastantes foram
formados por trés acessos (BGF 12816, 12905 e 12810) formando a extremidade de maior média com 5,7
mm, e dois acessos (BGF 12895 e 12881) compondo a extremidade oposta, com média de 3,45 mm. Os
valores obtidos dessas trés caracteristicas resultam no tamanho e forma da semente, que segundo
CHIORATO (2004) sao descritores morfologicos que contribuem para identificar as ragas existentes em
cada pool génico.

Para as outras variaveis, a aplicacéo do teste de SCOTT & KNOTT (1974) possibilitou a classificacdo
dos acessos de feijdo, de maneira decrescente, em quatro grupos para as variaveis dias para colheita e
comprimento da vagem, trés grupos para a variavel dias para emergéncia e dois grupos para os caracteres
altura de insercao da primeira vagem, estande final, numero de vagem por planta, rendimento de grdos e
massa de 100 grdos. A caracteristica dias para colheita, mesmo ndo sendo um descritor minimo para
caracterizagdo de cultivares de feijao (SILVA 2005), é uma caracteristica importante de ser mensurada
indicando se a cultivar tem ciclo precoce ou tardio. A maior parte dos acessos (80%) nesse experimento,
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apresentou ciclo normal (85-95 dias) e apenas quatro foram classificados como ciclo semiprecoce (75-85
dias), caracteristica esta, que pode ser considerada em hibrida¢gées quando se almeja obter cultivares que
se encaixem bem em épocas de cultivo de uma determinada regido. Outra caracteristica valida refere-se a
altura de insercdo da primeira vagem, devido ao interesse em fazer uso da colheita mecanizada para a
cultura do feijdo. A maior parte das cultivares existentes no Brasil apresentam a altura de insercdo da
primeira vagem abaixo do alcance das laminas de corte das ceifadoras, geralmente entre 5 e 10 cm (SILVA
& FONSECA 1996, SALGADO et al. 2011). Nesse sentido, é interessante observar o grupo formado pelas
maiores médias. Tal grupo alocou 40% dos genétipos obtendo um valor médio de 16,5 cm para a insergéo
da primeira vagem. SILVEIRA (1991), citado por JADOSKI et al. (2000), aponta que vagens com altura
minima de 15 cm acima do solo ja sdo viaveis para utilizagdo da colheita mecanizada, assim esses acessos
tornam-se pertinentes para utilizacdo em hibridacdes onde se deseja incrementar a altura de insercdo da
primeira vagem. Além disso, quanto mais alto estiverem inseridas as vagens, menor a possibilidade de
perda devido a reducéo do contato delas com a umidade do solo reduzindo as chances de ocorrer doencas
fungicas (GONCALVES et al. 2014), fato este de grande relevancia no cultivo do feijoeiro, onde ha grande
prejuizo na produtividade de gréos em virtude de tais doencas.

Tabela 2. Andlise de variancia das caracteristicas, distribuicdo dos acessos de feijdo comum em diferentes
grupos de dissimilaridade estabelecidos pelo agrupamento de Tocher e média das caracteristicas
avaliadas para os 20 acessos de feijéo.

Table 2. Analysis of variance of the characteristics, distribution of common bean accessions in different
dissimilarity groups established by Tocher grouping and mean values of the evaluated
characteristics for the 20 bean accessions.

IFV Tocher *DPE SAT SAl DC SEF SNVP
Trat 30,86* 85,00 39,93 70,26 8,11 153,55
Erro 5,29 33,36 14,41 6,81 2,60 52,46
2BGF12791 I 70c 454 a 152 a 95 a 8,0a 21la
BGF12770 I 18,0 a 51,3a 128Db 95 a 20b 25a
BGF12723 I 10,0c 52,1a 173 a 92b 50a 8b
BGF12881 Il 9,0c 42,1a 150a 90 b 50a 20a
BGF12905 Il 130D 41,3 a 19,2a 95 a 40D 5b
BGF12816 I 12,0c 356a 121b 83 d 50a 8b
BGF12780 " 8,0c 450a 17,3 a 95 a 50a 25a
BGF12934 I 16,0 a 39,4 a 8,0b 92b 30b 20a
BGF16046 I 110c 29,7 a 9,3b 81d 50a 10b
BGF16024 Ml 80c 38,1a 11,2 b 92b 6,0a 2la
BGF12863 v 10c 37,1a 105D 82d 8,0a 12b
BGF16037 v 10c 42,43 a 14,2 a 87¢c 70a 10b
BGF16057 \Y; 12¢c 339a 9.2b 80d 50a 8b
BGF12871 v 13b 43,3 a 150a 92b 40D 11b
BGF16004 VI 9c 399a 10,1b 92b 50a 18a
BGF16020 VI 80c 39,4a 124D 92b 6,0a 19a
BGF12895 VIl 80c 41,3 a 18,8 a 90 b 6,0 a 19a
BGF12801 VI 80c 44,6 a 73b 95 a 6,0 a 32a
BGF12810 VI 16,0 a 41,0a 115b 92b 20b 17 a
BGF12753 VIX 140D 45,2 a 8.2b 90 b 30b 24 a

1Andlise de variancia. *Significativo pelo teste F (valor de p<0,05).

2Teste de comparagdo de médias. Médias seguidas pela mesma letra na coluna pertencem ao mesmo agrupamento pelo teste de
Scott-Knott (valor de p>0,05).

3DPE = dias para emergéncia, AT = altura total, Al = altura de insercéo da primeira vagem, DC = dias para colheita, EF = estande final,
NVP = ndmero de vagem/planta.

Entre as variaveis, cabe ainda ressaltar a caracteristica massa de 100 sementes. Os acessos foram
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discriminados em dois grupos fornecendo indicativos de genétipos de centros de origem diferentes.
Genotipos pertencentes ao grupo mesoamericano possuem massa de 100 sementes inferior a 25 g,
enquanto os pertencentes ao grupo andino apresentam massa de 100 sementes superior a 30 g (GEPTS &
BLISS 1986). O grupo formado por valores maiores apresentou o valor médio de massa de 100 sementes
de 31,5 g, constituido dos acessos BGF 12863, 16037, 12816, 16057, 12871, 12905, 12810, 12723 e
16046, indicando que 45% dos gendtipos avaliados seriam pertencentes ao grupo génico andino. Ja os
acessos BGF 16004, 12881, 12791, 12801, 16020, 12780, 12934, 12770, 12895, 12753 e 16024,
resultaram em um valor médio de 15,99 g, demonstrando diferenga entre grupos bem notéria. Ja para a
altura total da planta, o teste de comparagéo de médias ndo separou 0s acessos em mais de um grupo.

Tabela 3. Analise de variancia das caracteristicas, distribuicdo dos acessos de feijao comum em diferentes
grupos de dissimilaridade estabelecidos pelo agrupamento de Tocher e média das caracteristicas
avaliadas para os 20 acessos de feijao.

Table 3. Analysis of variance of the characteristics, distribution of common bean accessions in different
dissimilarity groups established by Tocher grouping and mean values of the evaluated
characteristics for the 20 bean accessions.

1IFV scv SREND 3M100 iCcs LS *ES

Trat 4,68 2279419,61 210,75 11,35 1,13 1,86
Erro 0,44 482513,99 33,20 0,12 0,04 0,05
2BGF12791 93¢ 30740 a 18,0 b 9,0f 6.1d 43c
BGF12770 103¢c 11244 b 13,1b 849 57e 39d
BGF12723 121a 15257 b 313a 1442 7.7a 54b
BGF12881 99¢c 1391,9 b 139b 9,4 f 6,0d 35e
BGF12905 10,7¢c 612,1b 325a 123¢ 7.2b 56a
BGF12816 102¢ 1086,8 b 2932 104 e 7.0b 56a
BGF12780 99¢c 2389,2 a 16,8 b 9,7e 6.2d 39d
BGF12934 103¢ 595,7 b 14,4 b 10,le 6.2d 37d
BGF16046 125a 1565,1 b 339a 135b 7.2b 52b
BGF16024 97¢c 1497,1b 14,7 b 9,6 f 6.2d 37d
BGF12863 121a 27156 a 321a 13,4 b 7,1b 46¢c
BGF16037 127a 2169,4 a 3l4a 13,1b 66c 5,0b
BGF16057 11,4b 12350 b 3l4a 12,0d 7,0b 54b
BGF12871 112b 1221,4 b 2692 126¢ 7,0b 53b
BGF16004 103¢ 21574 a 18,4 b 9,6 f 6.1d 43c
BGF16020 7.8d 1551,6 b 14,3b 7,6h 6,0d 45¢c
BGF12895 95¢ 517,6 b 12,4 b 9.2 f 6.1d 34e
BGF12801 109b 375782 16,8 b 9.2 f 58e 43c
BGF12810 103¢ 5959 b 350a 11,7d 76a 59a
BGF12753 87d 1265,7 b 23,1b 99e 6.6c 43c

1Analise de variancia. *Significativo pelo teste F (valor de p<0,05).

2Teste de comparagdo de médias. Médias seguidas pela mesma letra na coluna pertencem ao mesmo agrupamento pelo teste de
Scott-Knott (valor de p>0,05).

3CV = comprimento da vagem, REND = rendimento de grdos, M100 = massa de 100 sementes, CS =comprimento da semente, LS =
largura da semente, ES = espessura da semente.

Ao verificar a contribuicdo relativa de cada variavel na Tabela 4, é possivel observar que os aspectos
morfolégicos da semente sdo responsaveis por 74,37% da divergéncia total. O comprimento da semente
que apresentou a maior variacdo (45,54%), contribuindo consideravelmente para discriminacdo dos
genotipos, foi a caracteristica onde houve maior nimero de grupos pelo teste de Scott-Knott (analise
univariada). Estudo realizado por CABRAL et al. (2011) em feijao comum, também constatou que as
caracteristicas morfolégicas das sementes estdo entre as principais variaveis que contribuem relativamente
para a divergéncia genética. Da mesma forma, os autores verificaram gue as variaveis que agruparam 0s
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acessos em apenas dois grupos pela comparacdo de médias, obtiveram menor importancia na
discriminacdo dos acessos (Al, EF, NVP, REND). Esse fato demonstra que tais variaveis ndo sdo as mais
relevantes em estudos de divergéncia genética ou duplicidade de gendtipos em bancos de germoplasma,
embora sejam importantes de serem avaliadas para que se conheca o potencial produtivo do genétipo. A
menor amplitude de variacdo encontrada para essas caracteristicas pode estar relacionada com a forte
influéncia ambiental que as mesmas apresentam. O fato relevante no trabalho citado acima é a
compatibilidade entre as andlises univariada e multivariada, para a discriminagéo dos genétipos. Trabalhos
realizados por BENIN et al. (2003) com a cultura da aveia, ABREU et al. (2004) com acessos de feijao de
vagem, SHIMOYA et al. (2002) em acessos de capim elefante e BAHIA et al. (2008) em cultivares de
mamoeira, utilizaram técnicas univariada e multivariada para verificar a divergéncia entre genétipos. A
relacdo existente entre as analises poderia auxiliar na melhor discriminacdo dos genotipos, melhorando a
eficiéncia da selecao ou hibridacéo.

Tabela 4. Contribuicéo relativa das 12 caracteristicas avaliadas nos acessos de feijdo comum, por meio da
metodologia de SINGH (1981) e quantidade de grupos formados por caracteristica pelo teste de
Scott-Knott.

Table 4. Relative contribution of 12 evaluated characteristics in common bean accesses, using Singh’s
methodology (1981) and number of groups formed by characteristic by Scott-Knott’s fest.

Variavel Contribuicao relativa em % Scott-Knott Valor acumulado (%)
cs 46,54 8 46,54
ES 21,96 S 68,50
LS 5,87 > 74,37
DC 5,48 4 79,85
cv 5,11 4 84,96
M100 3,12 2 88,08
DPE 2,66 3 90,74
Al 2,27 2 93,01
REND 2,16 2 95,17
NLP 1,71 2 96,88
AT 1,70 0 98,58
EF 1,42 2 100,00

CS = comprimento da semente, ES = espessura da semente, LS = largura da semente, DC = dias para colheita, CV = comprimento da
vagem, M100 = massa de 100 sementes, DPE = dias para emergéncia, Al = altura de inser¢édo da primeira vagem, REND = rendimento
de grdos, NVP = nimero de vagem por plant, AT = altura total, EF = estande final.

ApOs a constatacdo da variabilidade genética para cada caracteristica individual, realizou-se o
diagnéstico de multicolinearidade. O diagndstico de multicolinearidade apresentou nimero de condigdo (NC)
igual a 15,4621, indicando colinearidade fraca segundo o critério de MONTGOMERY et al. (1981) nao
constituindo problema sério na estimagdo dos parametro posteriores. Além disso, o descarte de variaveis
que causem a multicolinearidade pode ocasionar a exclusdo de varidveis importantes em um programa de
melhoramento. Assim, a distancia generalizada de Mahalanobis considera a existéncia de correlacdes entre
os caracteres analisados por meio da matriz de varidncias e covariancias residuais (CRUZ & REGAZZI
1994, CRUZ et al. 2004). O método de SINGH (1981), baseado na técnica multivariada de quantificacdo da
distancia de Mahalanobis (D?), permite inferir sobre a importancia relativa de cada caracteristica para a
dissimilaridade genética. O maior ganho na avaliagdo da importancia relativa dos caracteres consiste em
verificar quais caracteristicas tem a menor contribuicdo, consequentemente menor discriminagdo dos
gendtipos avaliados (ALVES et al. 2003, ROTILI et al. 2012). Com isso, essas caracteristicas que sao pouco
representativas, podem ser descartadas reduzindo assim a méo-de-obra, tempo e custos destinados ao
experimento.

O método de agrupamento por otimizacdo ou método de Tocher, apresentado em CRUZ etal.
(2014), constitui um método de agrupamento simultdneo, o qual realiza a separagdo dos gendtipos em
grupos de uma s6 vez. Esse método requer a obtencdo da matriz de dissimilaridade, sobre o qual sera
identificado o par de individuos mais similares. O método de Tocher é amplamente empregado no estudo da
divergéncia genética entre acessos. SOUZA et al. (2005) avaliaram a divergéncia genética entre 31
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gendtipos de melancia, por meio de técnicas de agrupamento e de variaveis candnicas. OLIVEIRA et al.
(2004) também utilizou 0 método de Tocher na avaliacdo de divergéncia genética entre genétipos de alface.
SILVA et al. (2005) utilizaram esse método a fim de avaliar a diversidade genética de gendtipos de cana-de-
acucar. MARCHIORO et al. (2003) utilizaram o método de agrupamento de Tocher para avaliacdo da
dissimilaridade genética entre gendtipos de aveia. Em tomateiro, KARASAWA et al. (2005) usaram esse
método para avaliar a divergéncia genética entre acessos de bancos de germoplasma, permitindo indicagéo
de genitores potenciais para a utilizacdo em programas de melhoramento.

A analise de agrupamento utilizando o método de Tocher possibilitou a distribuicdo dos 20 acessos
de feijdo em nove grupos, alocando os genétipos mais divergentes em grupos diferentes (Tabelas 2 e 3). O
grupo |, formado pelos acessos BGF 12791, 12770 e 12723 representam o grupo que tiveram plantas mais
altas (média de 49,6 cm) e uma das maiores médias da insercdo da primeira vagem, caracteristicas
importantes quando se almeja obter gendétipos de feijdo para colheita mecanizada. Além disso, o grupo |
apresentou plantas com ciclo mais longo (94 dias). O grupo Il é responsavel pelas plantas de menor porte
(38,05 cm). O grupo IV, o qual alocou maior quantidade de acessos (BGF 12780, 16046, 16024, 12934)
destaca-se pelo maior rendimento de graos, apresentando uma média de 2442,0 kg ha'l, quase o dobro do
rendimento médio nacional de 1268 kg ha! estimado para a cultura na primeira safra de feijao de 2016/17
(CONAB 2017). O grupo VI alocou 0s acessos que tiveram suas plantulas emergidas em menos dias,
contudo esse fator ndo fez com que o grupo fosse o mais precoce em relagcdo ao seu ciclo. Também foram
0S acessos que resultaram em menores médias referente ao comprimento e largura da semente. O grupo
VIIl e VIX foram formados apenas por um acesso cada, sendo as principais caracteristicas, o menor
rendimento de grdos e menor altura de insercdo da primeira vagem, respectivamente.

O acesso BGF 12810 (grupo VIII) e o BGF 12753 (grupo VIX) ficaram em grupos isolados, provando
serem 0s acessos mais divergentes visto que ndo se assemelharam a nenhum outro. Diferentemente, no
teste de Scott-Knott, levando em consideracao a caracteristica que mais ocorreu variagdo (comprimento da
semente), o BGF 12753 ficou agrupado com mais trés acessos (BGF 12816, BGF 12780, BGF 12934). O
BGF 12810, referindo-se a mesma caracteristica, ficou em um grupo com o acesso BGF 16057. Ou seja,
quando avaliada unicamente essa caracteristica, 0s acessos BGF 12810 e BGF 12753 sé@o semelhantes a
outros gendtipos. Entretanto, levando em consideracdo outras variaveis e a correlacdo entre elas, os
acessos BGF 12810 e BGF 12753 tornam-se discrepantes em relacéo aos outros. Em trabalho realizado por
VOGT et al. (2010) com girassol, o teste de comparacdo de médias de Scott- Knott levou a formacéo de até
cinco grupos dentre as caracteristicas, enquanto o agrupamento de Tocher alocou as cultivares em apenas
trés grupos distintos. Da mesma forma, SILVA et al. (2014) utilizando o teste de Scott-Knott, segregou os
acessos de cajazinho em até cinco grupos e o agrupamento de Tocher distinguiu apenas trés grupos.
Resultado diferente foi encontrado por SANTOS et al. (2011) estudando gendétipos de soja cultivados em
varzeas, onde o agrupamento de Tocher agrupou 48 genétipos em apenas dois grupos, e quando realizada
a andlise univariada pode-se discriminar os genétipos em até nove grupos diferentes.

Analisando as demais caracteristicas, chama a atencédo a relacdo que o BGF 12770, pertencente ao
grupo | pelo método de agrupamento de Tocher, tem com os dois acessos que compdem o grupo VIl (BGF
12810) e o grupo VIX (BGF 12753). No teste de Scott-Knott, 0 BGF 12770 néo diferiu significativamente em
relacdo a seis caracteristicas com o BGF 12753 (AT, Al, NLP, REND, M100), estando assim no mesmo
grupo. Da mesma maneira, ocorreu semelhangca em sete caracteristicas para o acesso BGF 12810 (DPE,
AT, Al, EF, NLP, CL, REND) em relacdo com o BGF12770, ou seja, quando levou-se em consideracdo as
caracteristicas de forma independente esses genétipos se assemelham no minimo em metade dessas
variaveis. Ja quando a andlise leva em consideracao a correlagdo entre as caracteristicas, os genotipos sédo
alocados em grupos distintos, identificando que séo divergentes. COELHO et al. (2007) trabalhando com 20
acessos do banco germoplasma de feijdo, observaram que a andlise univariada demonstrou nao
significancia para alguns caracteres e quando utilizado o método multivariado, a importancia relativa das
caracteristicas alterou devido a sua analise correlacionada das caracteristicas.

Em programas de melhoramento genético de importantes culturas, é fato comum utilizar ambas as
andlises, univariada e multivariada, sem estabelecer uma conexao critica entre elas. Sem duvida, durante
muitos anos, os programas de melhoramento genético classico se basearam nos métodos univariados para
a determinagdo da divergéncia entre 0os genétipos. Atualmente, as andlises multivariadas vém sendo
rotineiramente utilizadas (juntamente com as univariadas) em virtude da melhoria dos programas genético-
estatisticos, que trazem versfes bastante simples de serem utilizadas, a exemplo do programa Genes
(CRUZ 2001). Contudo, € importante frisar que quando viavel, o uso de ambas deve ser aproveitado no
sentido de obter maiores informacgdes sobre os gendtipos utilizados.
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No presente trabalho, foi possivel estabelecer relagdo entre as analises univariada e multivariada sob
alguns pontos de vista. Em contrapartida, sob outros, ndo houve relacdo, e a analise conjunta de ambas
levanta duvidas quanto a superioridade de uma em relacdo a outra. Para a utilizacdo dos acessos
avaliados, a analise multivariada seria a melhor forma de discriminar os acessos, ja que o propésito da
avaliacdo dos mesmos ndo tem o enfoque em nenhuma caracteristica em especial.

CONCLUSAO

A dissimilaridade entre os acessos de feijdo comum apresentou diferencas conforme a utilizagdo da
andlise univariada e multivariada. A escolha do método mais adequado para inferéncias sobre os dados é
relativa de acordo com o objetivo que se almeja.

Para realizagdo de um screening inicial de uma ampla gama de acessos em programas de
melhoramento recomenda-se a analise multivariada.

A andlise univariada € valida quando a selecdo serd com base em uma caracteristica especifica com
conhecimento da sua contribuicdo relativa para divergéncia.
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