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RESUMO GERAL 

O feijão-fava (Phaseolus lunatus L.) é uma importante espécie da família 

Fabaceae, que possui ampla distribuição mundial. Existe grande preocupação 

com a conservação dos recursos genéticos da espécie, o que mostra a 

importância dos Bancos de Germoplasma. As coleções de germoplasma ex situ 

aumentaram consideravelmente em número e tamanho, entretanto, não foi 

acompanhado pela intensidade de uso equivalente, o que dificulta atividades de 

caracterização, avaliação, utilização e manutenção do germoplasma 

conservado. Esse fenômeno tem sido observado no Banco Ativo de 

Germoplasma de Phaseolus da Universidade Federal do Piauí (BGP - UFPI), 

que possui 1345 acessos, até fevereiro de 2020, provenientes de vários estados 

do Brasil e de outros países. Assim, objetivou-se estabelecer uma coleção 

nuclear (CN) dos acessos de feijão-fava do BGP - UFPI para estimular o seu 

uso, além de caracterizar a diversidade genética dos acessos coletados no Brasil 

e em diversos países, mediante o uso de técnicas multivariadas, com base em 

caracteres morfoagronômicos. No estabelecimento da CN foram utilizadas duas 

estratégias de amostragem: proporcional (P) e logarítmica (L), baseado nos 

caracteres fenotípicos, e a comparação entre elas foi feita por meio de 

microssatélites nucleares (ncSSRs). Na caracterização da diversidade foram 

realizadas análises de correlações fenotípicas, análise de componentes 

principais, agrupamento e análise discriminante. Para testar o uso da árvore de 

decisão (AD) na classificação dos acessos de feijão-fava fez-se a comparação 

entre duas abordagens, estatística convencional e a inteligência computacional. 

A coleção nuclear logarítmica mostrou-se mais adequada para fins de 

conservação, sendo composta por 79 acessos. Constatou-se grande 

variabilidade genética entre os acessos de feijão-fava do BGP - UFPI, coletados 

nos diversos países. Os acessos que têm como país de origem o Brasil 

apresentaram características típicas do pool genético andino e mesoamericano. 

Indicando o Brasil como um provável centro de diversidade da cultura. 

Classificadores baseados em inteligência artificial se constituem em alternativas 

importantes em estudos que visam a discriminação de populações, logo, o uso 

da árvore de decisão na classificação do feijão-fava nos centros de 

domesticação e estado biológico da espécie se mostrou eficiente. Estes 

resultados serão importantes para a utilização e manutenção dos acessos 

conservados no BGP - UFPI, além de servir de base para programas de 

melhoramento genético da cultura e instigar o uso da inteligência computacional 

na espécie, já que ainda são incipientes. 

 

Palavras-chave: Phaseolus lunatus, caracterização de germoplasma, recursos 

genéticos, métodos multivariados, inteligência computacional. 
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ABSTRACT 

Lima bean (Phaseolus lunatus L.) is an important species of the Fabaceae family, 

which has a wide worldwide distribution. There is a great concern with the 

conservation of the genetic resources of the species, which shows the importance 

of germplasm banks. The collections of ex situ germplasm increased 

considerably in number and size, however, it was not accompanied by the 

intensity of equivalent use, which makes it difficult to characterize, evaluate, use 

and maintain of conserved germplasm. This phenomenon has been observed in 

the Phaseolus Active Germplasm Bank of the Universidade Federal do Piauí 

(PBG - UFPI), which has 1345 accessions, until February 2020, coming from 

several states of Brazil and other countries. Thus, the objective was to establish 

a core collection (CC) of the accessions of lima bean from PBG - UFPI to 

stimulate their use, in addition to characterizing the genetic diversity of the 

accessions collected in Brazil and in several countries, through the use of 

multivariate techniques, based on morphoagronomic characters. In the 

establishment of the CC two sampling strategies were used: proportional (P) and 

logarithmic (L), based on phenotypic characters, while the comparison between 

them was made by nuclear microsatellites (ncSSRs). In the characterization of 

diversity, analyzes of phenotypic correlation, principal component analysis, 

clustering and discriminant analysis were performed. To test the use of the 

decision tree (DT) in the classification of lima bean accessions, a comparison 

was made between two approaches, conventional statistics and computational 

intelligence. The logarithmic core collection proved to be more suitable for 

conservation purposes, being composed of 79 accessions. Great genetic 

variability was found between the accessions of lima bean from PBG - UFPI, 

collected in different countries. The accessions whose country of origin is Brazil 

had typical characteristics of the Andean and Mesoamerican gene pool. 

Indicating Brazil as a probable center of cultural diversity. Classifiers based on 

artificial intelligence are important alternatives in studies aimed at the 

discrimination of populations, therefore, the use of the decision tree in the 

classification of lima bean in the domestication centers and biological status of 

the species proved to be efficient. These results will be important for the use and 

maintenance of accessions conserved in PBG - UFPI, in addition to serving as a 

basis for crop breeding and genetic programs and instigating the use of 

computational intelligence in the species, since they are still incipient. 

 
Key words: Phaseolus lunatus, germplasm characterization, genetic resources, 

multivariate methods, computational intelligence. 
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1 INTRODUÇÃO GERAL 

O feijão-fava (Phaseolus lunatus L.) é a segunda leguminosa de maior 

importância deste gênero botânico (MAQUET; VEKEMANS; BAUDOIN, 1999), 

recebe várias denominações, em função da região onde é cultivada ou devido a 

forma de utilização na alimentação, entre elas: fava-belém, feijão-espadinho, 

feijão-de-lima, fava-de-lima ou simplesmente fava (GRIN, 2018). 

A importância econômica e social do feijão-fava deve-se principalmente 

por ser uma fonte de alimento rico em proteínas para a população (AZEVEDO; 

FRANCO; ARAÚJO, 2003; CHEL-GUERRERO et al., 2012; EZEAGU; IBEGBU, 

2010), sendo consumido pelo homem sob a forma de grãos verdes e secos, 

vagens verdes e folhas. Além disso, esta espécie também pode ser utilizada na 

alimentação animal (VIEIRA, 1992). No Brasil, o feijão-fava é preferencialmente 

cultivado na região Nordeste, onde é amplamente consumido e, portanto, possui 

maior importância econômica (AZEVEDO; FRANCO; ARAÚJO, 2003; SILVA et 

al., 2015). 

A variabilidade genética no feijão-fava, deve-se muito ao processo de 

dispersão pelo mundo que expôs a cultura a adaptação aos diferentes 

ambientes. A grande diversidade genética que existe na natureza e o seu 

potencial para utilização em programas de melhoramento genético, trouxeram à 

tona a preocupação para conservação dos Recursos Genéticos Vegetais. Estes 

podem ser conservados de duas formas: in situ e ex situ. Na in situ, a ação de 

conservar a variação genética das espécies ocorre no ambiente natural em áreas 

definidas, protegidas ou sob exploração; a conservação ex situ, acontece fora do 

habitat natural. Uma das maneiras utilizadas na conservação ex situ é por meio 

dos Bancos Ativos de Germoplasma (BAGs), local onde se conserva o material 

genético de interesse (SANTONIERI; BUSTAMANTE, 2016). 

O Banco Ativo de Germoplasma de Phaseolus da Universidade Federal 

do Piauí (BGP - UFPI) foi estabelecido em 2003, com coletas de variedades 

locais em comunidades agrícolas, feiras e mercados, tendo sido incorporados 

inicialmente 211 acessos (LOPES et al., 2010). O BGP - UFPI possui 1345 

acessos, até fevereiro de 2020, provenientes de vários estados do Brasil e de 

outros países. O aumento na quantidade de acessos se deve em grande parte 
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aos esforços despendidos na realização de coletas e intercâmbios com 

instituições parceiras. 

As coleções de germoplasma ex situ aumentaram enormemente em 

número e tamanho nas últimas três a quatro décadas, como resultado dos 

esforços globais para conservar os recursos fitogenéticos para a alimentação e 

agricultura. Entretanto, o crescimento dessas coleções não foi acompanhado por 

uma intensidade de uso equivalente, gerando lacunas entre a disponibilidade do 

germoplasma e o uso real desses materiais. As grandes dimensões de muitas 

dessas coleções, individualmente ou coletivamente, para uma dada espécie 

complicam a caracterização, avaliação, utilização e manutenção do 

germoplasma conservado (ODONG et al., 2013). Uma alternativa para aumentar 

o uso desses materiais genéticos é o estabelecimento de coleções nucleares 

(CNs). 

Uma coleção nuclear (CN) pode ser definida por um grupo limitado de 

acessos derivados de uma coleção de germoplasma, escolhido para representar 

o espectro genético da coleção inteira (CI). Essa abordagem tem como objetivo 

aumentar a eficiência de caracterização e utilização de coleções armazenadas 

nos bancos de genes, preservando ao máximo a diversidade genética de toda a 

coleção (BROWN, 1989). Embora uma CN nunca substitua uma coleção de 

trabalho muito especializada, sua estrutura e dimensão são fatores decisivos 

para estimular os pesquisadores a utilizarem o germoplasma com mais 

frequência do que aquele mantido na tradicional coleção ativa. 

A partir do exposto é possível perceber que para o uso adequado dos 

recursos genéticos de um banco de germoplasma, é essencial conhecer a 

diversidade genética entre os acessos disponíveis, que permite a seleção dos 

genótipos e métodos de seleção adequados com os objetivos do programa de 

melhoramento genético. Compreender o potencial genético dos acessos de 

feijão-fava conservados nos bancos de germoplasma do Brasil é extremamente 

importante para a utilização dessa cultura em programas de melhoramento. 

Apesar da sua importância, variedades de feijão-fava melhoradas ainda não 

foram produzidas no Brasil e há pouca informação sobre seu sistema de 

reprodução e diversidade genética (PENHA et al., 2017). 

Neste sentido, em virtude da necessidade de se caracterizar o BGP - UFPI 

com o intuito de intensificar do seu uso, surgiram alguns questionamentos. 
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Marcadores morfoagronômicos aliados às técnicas multivariadas são capazes 

de diferenciar o germoplasma de acordo com sua origem geográfica? Técnicas 

de inteligência artificial podem ser utilizadas na classificação do feijão-fava nos 

centros de domesticação e estado biológico (cultivado e silvestre) da espécie? 

Existe a possibilidade de estabelecer uma coleção nuclear dos acessos de feijão-

fava do BGP - UFPI para estimular o seu uso? 

Com base nas hipóteses estabelecidas, este trabalho foi dividido nos 

capítulos a seguir, com o objetivo de responder aos questionamentos citados: 

 Capítulo I: Fenotipagem em feijão-fava de diversas origens; 

 Capítulo II: Árvore de decisão como ferramenta na classificação de acessos 

de feijão-fava; 

 Capítulo III: Estabelecimento de coleção nuclear em feijão-fava e validação 

baseada em marcadores moleculares. 
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2 REFERENCIAL TEÓRICO 

2.1 O objeto de estudo, Phaseolus lunatus L. 

2.1.1 Aspectos gerais 

O feijão-fava recebe várias denominações, em função da região cultivada 

ou forma de utilização na alimentação, entre elas: fava-belém, feijão-espadinho, 

feijão-de-lima, fava-de-lima ou simplesmente fava (GRIN, 2018). Esta espécie 

pertence ao gênero Phaseolus, estando classificada na divisão Angiospermae, 

classe Dycotiledoneae, subclasse Rosidae, ordem Fabales, subordem 

Leguminoseae, família Leguminosae (Fabaceae), subfamília Faboideae, tribo 

Phaseoleae e subtribo Phaseolineae (SOUZA; LORENZI, 2008). 

A espécie é predominantemente autógama, no entanto, um estudo 

realizado por Penha et al. (2017) mostrou que o feijão-fava do Brasil apresenta 

38,1% de taxa de cruzamento natural, indicando um sistema misto de 

reprodução com predominância de autofecundação. 

O ciclo do feijão-fava é anual, bienal ou perene, germinação epígea e 

hábito de crescimento indeterminado ou determinado. As folhas são trifoliadas, 

com forma redonda a lanceolada (Figura 1a). A inflorescência é em forma de 

racemo e, algumas vezes de diferentes tamanhos, mas geralmente, maiores que 

as folhas e com muitas flores (sendo menores que 10 mm) (Figura 1b). A cor das 

asas da flor pode variar de branca a violeta (Figura 1c) (BEYRA; ARTILES, 2004; 

MONTERO-ROJAS et al., 2013). 

As vagens possuem bastante variação quanto ao comprimento e largura, 

com formato geralmente oblongas e recurvadas (Figura 1d), com duas alturas 

distintas (ventral e dorsal), e número de sementes variando de duas a quatro 

(SANTOS et al., 2002; ZIMMERMANN;TEIXEIRA, 1996). Silva et al. (2015), 

avaliando 24 acessos de feijão-fava a partir de descritores morfoagronômicos, 

encontraram que a largura da vagem foi o descritor que mais contribuiu para a 

divergência genética dos acessos estudados. 
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Figura 1. Feijão-fava (Phaseolus lunatus L.). a) folhas trifoliadas; b) 
inflorescência; c) flor; d) vagens. 
 

As características das sementes possuem também alto grau de variação 

fenotípica (Figura 2a), importantes para o entendimento da diversidade genética 

e origem desta espécie (SILVA et al., 2017; VARGAS et al., 2003). A ampla 

variabilidade pode ser observada nos padrões de cor, forma (reniforme, redonda 

ou romboide) (Figura 2b) e cores dos tegumentos das sementes (SANTOS et al., 

2010); além do comprimento, largura e peso de 100 sementes (SANTOS et al., 

2002). As linhas que irradiam do hilo para a região dorsal, as diferenciam de 

outros feijões, mas em algumas variedades essas linhas podem ser ausentes 

(VIEIRA, 1992). 
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Figura 2. Sementes de feijão-fava (Phaseolus lunatus L.). a) Variação fenotípica; 
b) Forma da semente (reniforme, redonda ou romboide); c) Variedades 
botânicas: P. lunatus var. silvester e var. lunatus. 

 

2.1.2 Origem e domesticação 

A origem, distribuição e domesticação do feijão-fava têm sido amplamente 

estudadas por vários autores (ANDUEZA-NOH et al., 2013; ANDUEZA-NOH; 

MARTÍNEZ-CASTILLO; CHACÓN-SÁNCHEZ, 2015; CHACÓN-SÁNCHEZ; 

MARTÍNEZ-CASTILLO, 2017; FOFANA et al., 1999; FOFANA; JARDIN; 

BAUDOIN, 2001; MAQUET; VEKEMANS; BAUDOIN, 1999; RUIZ-GIL et al., 

2016; SERRANO-SERRANO et al., 2012) 

A espécie P. lunatus pode ser encontrada sob a forma de duas variedades 

botânicas: P. lunatus var. lunatus, que inclui as populações domesticadas, e P. 

lunatus var. silvester, constituída das populações silvestres (BAUDET, 1977). 

Estudos indicam a existência de três grandes conjuntos ou pool genéticos 

que podem ser identificados como possíveis centros de domesticação para o 
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feijão-fava, um pool genético Andino (A) e dois pools genéticos Mesoamericanos 

(MI e MII); com um evento de domesticação em cada um deles: 1) para A, entre 

Equador e Peru na América do Sul (MAQUET et al., 1997); 2) região centro-

oriental do México para MI (ANDUEZA-NOH et al., 2013; SERRANO-SERRANO 

et al., 2012); e 3) a região localizada entre a Guatemala e a Costa Rica para MII 

(ANDUEZA-NOH et al., 2013; ANDUEZA-NOH; MARTÍNEZ-CASTILLO; 

CHACÓN-SÁNCHEZ, 2015). Chacón-Sánchez e Martínez-Castillo (2017) 

utilizando a técnica de Genotipagem por Sequenciamento (GBS), identificaram 

outro possível centro de domesticação do feijão-fava nas Américas, o pool 

genético Andino (AII) na Colômbia Central. 

Dentro da var. lunatus, pode-se observar a existência de três grupos, 

baseado nas características das sementes, são eles: 1) “Sieva” (pequenas 

sementes planas ou em forma de rim); 2) “Batata” (pequenas sementes 

globulares); e 3) "Big Lima" (com grandes sementes planas). O grupo “Big Lima” 

(tamanho variando de 58 a 122 g / 100 sementes, com uma média de cerca de 

87 g / 100 sementes) representa o pool genético Andino, enquanto “Sieva” e 

“Batata” (tamanho variando de 30 a 78 g / 100 sementes, com uma média de 

cerca de 45 g / 100 sementes) representam o pool genético Mesoamericano (MI 

e MII) (BAUDET, 1977; GUTIÉRREZ-SALGADO; GEPTS; DEBOUCK, 1995; 

MOTTA-ALDANA et al., 2010). 

A hipótese sobre eventos de domesticação em cada um dos conjuntos 

genéticos do germoplasma de feijão-fava é confirmada com um estudo realizado 

por Andueza-Noh et al. (2013), onde avaliaram 262 acessos em que se utilizou 

DNA de cloroplasto, sugerindo múltiplas origens de domesticação para a 

espécie. Além disso, os autores confirmaram que a diversidade genética foi 

bastante reduzida nas populações domesticadas em comparação com a 

população silvestre no nível de toda a espécie, e dentro do pool genético 

Mesoamericano de feijão-fava, suportando a existência de um efeito fundador 

dentro dessa espécie resultado da domesticação. 

 

2.1.3 Importância socioeconômica 

O feijão-fava é a segunda leguminosa mais importante do gênero 

Phaseolus (MAQUET; VEKEMANS; BAUDOIN, 1999). A cultura apresenta dois 

cenários diferentes: nos Estados Unidos, um dos maiores produtores, é 
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empregada tecnologia, possui cultivares lançadas e o plantio é feito em larga 

escala voltado para a indústria de conservas e exportação, tal como acontece 

com outras commodities (LONG et al., 2014); na Nigéria (EZEAGU; IBEGBU, 

2010), México (CAMACHO-PÉREZ et al., 2018) e Brasil (BARBOSA; ARRIEL, 

2018) a cultura assume um papel de subsistência na agricultura tradicional. A 

partir dos dados de levantamentos realizados pelo Instituto Brasileiro de 

Geografia e Estatística (IBGE), pode-se observar oscilações na produção e na 

área colhida de feijão-fava ao longo dos anos, ocasionado principalmente pela 

flutuação das precipitações no país (Figura 3). 

 

 
Figura 3. Produção nacional de feijão-fava e área colhida entre os anos de 2008 
a 2017. Figura adaptada do Sistema IBGE de Recuperação Automática – SIDRA, 
2019. 
 

No Brasil, o feijão-fava é preferencialmente cultivado na região Nordeste, 

onde é amplamente consumido e, portanto, possui grande importância 

econômica (AZEVEDO; FRANCO; ARAÚJO, 2003; SILVA et al., 2015). Essa 

informação corrobora com levantamentos realizados pelo IBGE tendo os estados 

do nordeste entre os cinco maiores produtores de feijão-fava nos anos de 2013 

a 2017, com destaque para os estados do Ceará, Paraíba, Piauí e Pernambuco, 

sempre aparecendo entre os cincos primeiros no ranking (Figura 4). 
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Figura 4. Produção de feijão-fava dos cinco estados mais produtores entre os 
anos de 2013 a 2017. Figura adaptada do Sistema IBGE de Recuperação 
Automática – SIDRA. 

 

Em 2017, o estado de Goiás ficou na quarta posição, quebrando a 

hegemonia dos estados nordestinos (Figura 5), apresentando rendimento médio 

de 3.299 kg.ha-1, bem superior aos estados do nordeste (IBGE, 2019). 

O feijão-fava constitui-se em uma importante fonte de alimento, rico em 

proteínas para a população mundial (AZEVEDO; FRANCO; ARAÚJO, 2003; 

CHEL-GUERRERO et al., 2012; EZEAGU; IBEGBU, 2010). Os grãos verdes e 

secos são utilizados na culinária brasileira (LACERDA et al., 2017). Além disso, 

as vagens desta espécie também podem ser utilizadas na alimentação animal 

(VIEIRA, 1992). 

No trabalho desenvolvido por Seidu et al. (2018), avaliando a composição 

física, mineral e de aminoácidos de quatro variedades de feijão-fava cultivadas 

nos estados do sudoeste da Nigéria, concluíram que as mesmas são boas fontes 

de proteínas, fibras e elementos minerais. Além de que, as variedades continham 

alto nível de aminoácidos essenciais que sugerem a aplicação potencial na 

formulação de alimentos para bebês. 
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Figura 5. Rendimento médio da produção de feijão-fava nos estados brasileiros 
no ano de 2017. Figura adaptada do Sistema IBGE de Recuperação Automática 
– SIDRA. 
 

Estudos recentes mostraram também que a lectina de sementes de feijão-

fava brasileiro apresenta atividade antioxidante, antitumoral e gastroprotetora 

(LACERDA et al., 2017). Além disso, o feijão-fava pode ser utilizado também 

como adubo verde (PEGADO et al., 2008). 

Apesar de seu grande potencial econômico, o cultivo do feijão-fava tem 

sido relativamente limitado. Dentre as razões para esse cultivo limitado, estão: a 

maior tradição de consumo dos feijões comum (Phaseolus vulgaris) e caupi 

(Vigna unguiculata (L.) Walp.), a baixa produtividade sem adoção de tecnologia, 

tempo de cocção mais longo e o sabor amargo do feijão fava, conferido pela 

presença elevada de ácido cianídrico (HCN). Além dessas, uma das principais 

razões para que o feijão-fava ainda seja pouco cultivado no Brasil, é a falta de 

cultivares recomendadas para as regiões produtoras (GUIMARÃES et al., 2007; 

SANTOS et al., 2002). Dessa forma, é de fundamental importância a 

compreensão do potencial genético dos acessos de feijão-fava mantidos em 
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bancos de germoplasma do país para a sua posterior utilização em programas 

de melhoramento genético (PENHA et al., 2017). 

 

2.1.4 Conservação do germoplasma 

Os recursos genéticos vegetais são o combustível para o melhoramento 

genético, que na busca por genótipos mais produtivos e adaptados, manipula 

genes a fim de atender às necessidades dos agricultores e, principalmente, do 

mercado atual. Todo programa de melhoramento depende, essencialmente, dos 

recursos genéticos dos bancos de germoplasma ou daqueles que são utilizados 

pelos agricultores (NASS et al., 2012). 

A conservação dos recursos genéticos vegetais pode ser realizada por 

duas estratégias, in situ ou ex situ. A conservação in situ é caracterizada pela 

conservação no ecossistema e habitat natural, onde a espécie evoluiu. Um 

exemplo desse tipo de conservação é a conservação on farm, que corresponde 

o cultivo e manejo contínuo de populações de plantas no sistema tradicional 

realizado por comunidades locais e povos indígenas. Enquanto que a 

conservação ex situ, envolve a conservação do germoplasma fora do seu habitat 

natural, podendo ser feita em bancos de germoplasma, mantidos na forma de 

sementes, meristemas, propágulos e plantas, em câmaras frias ou no campo, de 

acordo com a característica da espécie. As duas estratégias de conservação são 

complementares e de suma importância para a preservação da biodiversidade 

(RAO, 2004). 

As coleções de germoplasma de feijão-fava são conservadas em bancos 

de germoplasma de sementes. Os principais bancos de germoplasma localizam-

se nos Estados Unidos (Departamento de Agricultura dos Estados Unidos - 

USDA), México (Instituto Nacional de Pesquisa Florestal, Agrícola e Pecuária - 

INIFAP) e Colômbia (Centro Internacional de Agricultura Tropical- CIAT). Essas 

instituições vêm buscando resgatar material cultivado em várias regiões, onde a 

erosão genética tem sido mais rápida (CAMARENA, 2005). 

Segundo Knudsen (2000), outras instituições na América Latina e no 

Caribe que possuem coleções de germoplasma da espécie são: Estação 

Experimental Agropecuária Salta, Argentina; Instituto de Investigação Agrícola 

“El Vallecito” e Universidade Autônoma Gabriel René Moreno, Bolívia; Faculdade 

de Ciências Agrárias e Universidade Austral de Chile, Chile; Centro Agronômico 
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Tropical de Investigação e Enseñanza (CATIE) e Escola de Biologia, Costa Rica; 

Instituto de Investigações Fundamentais em Agricultura Tropical (INIFAT), Cuba; 

Centro Universitário de Sur Occidente (CUNSUROC) e Universidade de San 

Carlos, Guatemala; Ciências Agropecuárias, Instituto de Ecologia Aplicada de 

Guerrero (INEAGRO), México. Estação Experimental Portoviejo (INIAP), 

Equador; Estação Experimental Agropecuária La Molina, Universidade Nacional 

Hermilio Valdizan (UNHEVAL) e Universidade Nacional Agrária La Molina, Peru. 

No Brasil, as instituições que possuem bancos de germoplasma de feijão-

fava são: Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia (Cenargen), Brasília; 

Universidade Federal de Viçosa (UFV), Minas Gerais; Universidade Federal 

Rural de Pernambuco (UFRPE), Recife; e Universidade Federal do Piauí (UFPI), 

Teresina. Segundo Silva et al. (2017), as coleções obtidas no Brasil mostraram 

que a diversidade genética, refletida no número de variedades locais e na 

variação morfológica das sementes, pode ser tão alta quanto a relatada na 

Península de Yucatán, uma região considerada centro de diversidade para o pool 

genético mesoamericano. 

O Banco Ativo de Germoplasma de Phaseolus da Universidade Federal 

do Piauí (BGP - UFPI) foi estabelecido em 2003, com coletas de variedades 

locais em comunidades agrícolas, feiras e mercados, tendo sido incorporados 

inicialmente 211 acessos. O BGP - UFPI possui 1345 acessos, até fevereiro de 

2020, provenientes de vários estados do Brasil e de outros países. O aumento 

na quantidade de acessos se deve em grande parte aos esforços despendidos 

na realização de coletas e intercâmbios com instituições parcerias (Embrapa 

Cenargen, CIAT, USDA-ARS-GRIN e Universidade da Califórnia, em Davis). 

Muitos estudos estão sendo desenvolvidos, mostrando que o BGP - UFPI possui 

grande variabilidade genética e que a sua conservação é muito importante para 

o programa de melhoramento do feijão-fava da UFPI (ASSUNÇÃO-NETO et al., 

2018; CARMO et al., 2013, 2015; CAVALCANTE et al., 2012; GONÇALVES et 

al., 2016; NASCIMENTO et al., 2018; OLIVEIRA et al., 2014; PENHA et al., 2017; 

SANTOS et al., 2010; SILVA et al., 2015; SOUSA et al., 2016). 

 

2.2 Caracterização de germoplasma 

As coleções de germoplasma ex situ aumentaram enormemente em 

número e tamanho. Entretanto, o número de acessos que efetivamente são 
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utilizados é muito pequeno se comparado com o grande potencial de uso do 

germoplasma conservado. Uma das principais razões para a subutilização de 

germoplasma, de acordo com curadores, melhoristas e demais usuários dos 

recursos genéticos vegetais, é a carência de informação disponível com relação 

aos recursos genéticos que estão conservados nos bancos de germoplasma 

(GOTOR et al., 2008; ODONG et al., 2013). Logo, para o conhecimento e 

utilização dos materiais conservados é imprescindível que esses estejam 

caracterizados e avaliados. 

A caracterização é uma atividade essencial no manejo de coleções de 

germoplasma, e consiste em tomar dados para descrever, identificar e 

diferenciar acessos dentro de espécies, classes ou categorias (BURLE; 

OLIVEIRA, 2010; VICENTE et al., 2005). Desse modo, a caracterização busca 

avaliar a diversidade genética do germoplasma disponível, sendo uma 

ferramenta poderosa para acessar o conhecimento, permitindo a identificação 

dos acessos duplicados, o estabelecimento de coleções nucleares e a 

identificação dos modos de reprodução predominantes nos acessos, bem como 

da ocorrência ou não de variabilidade intrínseca em acessos individuais (VALLS, 

2007). Existem diferentes formas complementares de caracterização: 

morfológica, agronômica, citogenética, química, bioquímica e molecular. 

 

2.2.1 Caracterização morfoagronômica 

A caracterização morfológica e agronômica é normalmente a forma mais 

acessível e econômica para conhecer e quantificar a diversidade genética nas 

coleções de germoplasma e tem sido bastante utilizadas simultaneamente, o que 

explica a denominação caracterização morfoagronômica. Esse tipo de 

caracterização tem sido utilizada para várias propostas, incluindo a identificação 

de duplicatas, estudos dos padrões de diversidade genética e correlações com 

características de importância agronômica (KARURI et al., 2010). Para a 

obtenção de tais informações, utilizam-se descritores específicos para cada 

espécie, não sendo necessário o uso de equipamentos sofisticados na 

avaliação, empregando abordagem simples para o conhecimento das 

características morfológicas e agronômicas. 
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Na caracterização morfológica do feijão-fava, os descritores utilizados são 

propostos pelo International Plant Genetic Resources Institute (IPGRI, 2001), 

hoje conhecido como Bioversity International. 

Caracterizações morfoagronômicas têm sido amplamente utilizadas para 

distinguir acessos de feijão-fava (SANTOS et al., 2002; GUIMARÃES et al., 

2007; CARMO et al., 2013; MONTERO-ROJAS et al., 2013; OLIVEIRA et al., 

2014; BARREIRO NETO et al., 2015; SILVA et al., 2015, 2017; LÓPEZ-

ALCOCER et al., 2016; LOPES et al., 2017; PINHEIRO et al., 2017; COSTA et 

al., 2019; GRANJA et al., 2019). Na maioria das avaliações, os caracteres que 

mais contribuíram para a divergência genética entre os acessos estão 

relacionados com a semente e vagem (CARMO et al., 2013; LÓPEZ-ALCOCER 

et al., 2016; SILVA et al., 2015). 

O uso de algoritmos multivariados é uma excelente estratégia para 

quantificar a dissimilaridade entre os indivíduos baseados nos dados 

morfoagronômicos. A estatística multivariada corresponde a um conjunto de 

métodos e técnicas estatísticas que utilizam, simultaneamente, todas as 

informações dos caracteres na interpretação teórica do conjunto de dados 

obtidos, levando em consideração as correlações existentes entre as mesmas 

(HAIR et al., 2009). Dentre os métodos multivariados utilizados nos estudos de 

feijão-fava destaca-se: análise de agrupamentos (ASSUNÇÃO-NETO et al., 

2018; BRITO et al., 2020; COSTA et al., 2019; GONÇALVES et al., 2016; 

GUIMARÃES et al., 2007; LÓPEZ-ALCOCER et al., 2016; MONTERO-ROJAS 

et al., 2013; NASCIMENTO et al., 2018; SILVA et al., 2015); análise de 

correlação canônica (CARMO et al., 2013; GONÇALVES et al., 2019; SILVA et 

al., 2017); análise de componentes principais; Ward - MLM (Modified Location 

Model) (SILVA et al., 2017). 

 

2.2.2 Caracterização molecular 

As características morfoagronômicas são importantes em análises de 

diversidade e na caracterização, tendo em vista que permitem o conhecimento 

e a organização das coleções de germoplasma, contudo, elas apresentam 

limitações, como a influência do ambiente, por exemplo. Nesse sentido, o 

processo de caracterização pode ser complementado e enriquecido com o 

auxílio dos marcadores moleculares, capazes de detectar o polimorfismo 
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diretamente do ácido desoxirribonucleico (DNA), também existem marcadores 

para outras moléculas, tais como: ácido ribonucleico (RNA) e proteínas. 

Os marcadores moleculares são quaisquer fenótipos moleculares 

provenientes de quaisquer segmentos expressos ou não de DNA que são 

herdados geneticamente e se prestam à diferenciação de um ou mais indivíduos 

(FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1998). Entre as vantagens da utilização dos 

marcadores moleculares em relação aos marcadores morfológicos estão o fato 

de serem mais numerosos, detectarem maior quantidade de polimorfismo, 

excluírem interferências ambientais, comportarem-se como caracteres de 

herança simples e previsível, possibilitarem a utilização em qualquer estágio de 

desenvolvimento da planta e tipos de tecido e a comparação de genótipos 

mesmo que estejam amostrados em diferentes ambientes. Desta forma, os 

marcadores moleculares permitem quantificar a diversidade genética, estimar a 

endogamia, caracterizar novas espécies e avaliar os padrões históricos de 

dispersão da espécie ou determinadas populações em questão (FREELAND, 

2005). 

Atualmente, existe uma grande variedade de marcadores moleculares 

disponíveis para diferentes espécies vegetais e para os mais diversos fins, 

incluindo a caracterização da diversidade genética em banco de germoplasma, 

identificação de duplicatas e desenho de coleções nucleares (BORÉM; 

CAIXETA, 2016). Os tipos de marcadores moleculares diferem entre si com 

relação a: estratégia para detecção do polimorfismo, abundância no genoma, os 

níveis de polimorfismo detectado, especificidade de locos, reprodutibilidade, 

requerimentos técnicos e custo (MONDINI; NOORANI; PAGNOTTA, 2009). 

Cabe ressaltar que nenhuma das técnicas existentes pode ser aplicada para 

responder todas as questões sobre análises genéticas em plantas, uma vez que 

cada uma delas possui suas vantagens e desvantagens, cabendo ao 

pesquisador decidir qual técnica usar a partir da análise dos seus recursos 

financeiros, materiais e seus objetivos. 

No que diz respeito à caracterização da diversidade genética na espécie 

P. lunatus, vários estudos fizeram uso das diferentes técnicas moleculares: 

RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) (FOFANA et al., 1999); 

RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA) (GUIMARÃES et al., 2007; 

NIENHUIS et al., 1995); AFLP (Amplified Fragment Lenght Polymorphism) 
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(CASTIÑEIRAS et al., 2007); ISSR (Inter Simple Sequence Repeats) 

(CAMACHO-PÉREZ et al., 2018; MARTÍNEZ-CASTILLO; COLUNGA-

GARCÍAMARÍN; ZIZUMBO-VILLARREAL, 2008); microssatélites ou SSR 

(Simple Sequence Repeat) (ANDUEZA-NOH; MARTÍNEZ-CASTILLO; 

CHACÓN-SÁNCHEZ, 2015; FÉLIX; COELLO-COELLO; MARTÍNEZ-CASTILLO, 

2014; MARTÍNEZ-CASTILLO et al., 2006, 2007, 2012, 2014; MONTERO-ROJAS 

et al., 2013; PENHA et al., 2017; RUIZ-GIL et al., 2016; SILVA et al., 2019). 

Recentemente os métodos clássicos de genotipagem molecular tem dado 

lugar ao sequenciamento de nova geração (SNG) possibilitando um estudo 

rápido e eficiente da diversidade a nível genômico. Como exemplo de marcador 

genômico existe a técnica de Genotipagem por Sequenciamento (GBS - 

Genotyping by sequencing), que foi utilizada por Chacón-Sánchez e Martínez-

Castillo (2017) para identificar outro possível centro de domesticação do feijão-

fava nas Américas, o pool genético Andino (AII) na Colômbia Central. 

Muitos desses estudos com marcadores moleculares no feijão-fava foram 

realizados com o objetivo de elucidar os seguintes assuntos em relação a 

espécie: domesticação, filogenia, processos evolutivos e erosão, estrutura e 

diversidade genética. Dentre estes, verifica-se que os marcadores 

microssatélites (SSR) se destacam pela utilização em artigos publicados com o 

feijão-fava, mostrando ser eficiente na detecção do polimorfismo da espécie. 

 

2.2.2.1 Marcadores moleculares microssatélites 

Os genomas eucariotos são densamente povoados por sequências 

simples repetidas, as quais constituem em um a seis nucleotídeos repetidos em 

tandem. Essas regiões são denominadas microssatélites, SSR (Simple 

Sequence Repeat) ou STR (Short Tandem Repeat) (JONES et al., 2009; 

OLIVEIRA et al., 2006). Os SSRs estão presentes tanto em regiões codantes 

como não codantes e estão distribuídos em todo o genoma. A maioria dessas 

regiões repetitivas é encontrada no DNA genômico, mas também são 

observadas em mitocôndrias e cloroplastos (BORÉM; CAIXETA, 2016). A 

detecção do polimorfismo é realizada pela amplificação dos locos microssatélites 

por meio da Reação em Cadeia da Polimerase (PCR) a partir do DNA genômico 

total, usando um par de iniciadores que flanqueiam um loco microssatélite 

específico. 
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As sequências de DNA que flanqueiam os SSR são geralmente 

conservadas entre indivíduos de uma mesma espécie, permitindo seleção de 

primers específicos que amplificam, via PCR, fragmentos contendo o DNA 

repetitivo em todos os genótipos. Os produtos da amplificação são observados 

em gel de poliacrilamida desnaturante ou não desnaturante ou em gel de 

agarose de alta resolução. A visualização das bandas no gel é realizada por 

coloração com brometo de etídio ou nitrato de prata. Têm sido usados também 

primers fluorescentes em combinação com sequenciador semiautomático de 

DNA (BORÉM; CAIXETA, 2016). 

O alto polimorfismo dos SSRs é consequência da alta taxa de mutação 

(SCHLÖTTERER, 2000). Polimorfismos repetidos geralmente resultam da 

adição ou exclusão de unidades ou motivos repetidos inteiros. Portanto, 

indivíduos diferentes exibem variações como diferenças nos números repetidos. 

Em outras palavras, os polimorfismos observados em SSRs são o resultado de 

diferenças no número de repetições do motivo causadas por deslizamento da 

cadeia de polimerase na replicação do DNA ou por erros de recombinação 

(VIEIRA et al., 2016). 

Marcadores microssatélites nucleares (ncSSR) são altamente 

polimórficos, possuem natureza multialélica, são codominantes, de fácil 

detecção (por meio de PCR) e análise, são abundantes no genoma e sua 

detecção requer pequenas quantidades de DNA. Aperfeiçoamento nos métodos 

de descobrimento e análises de ncSSR tem reduzido os custos e impulsionado 

a utilização destes marcadores (GUICHOUX et al., 2011). Além disso, possuem 

grande reprodutibilidade e as sequências iniciadoras podem ser compartilhadas 

entre diferentes grupos de pesquisa (GOLDSTEIN; POLLOCK, 1997). Estas 

propriedades tornaram os SSRs um dos marcadores mais populares em estudos 

de diversidade, genética de populações, mapeamento genético, processos 

evolutivos, seleção assistida por marcadores, entre outros (SCHLÖTTERER, 

2004; VIEIRA et al., 2016).  

Locos microssatélites foram utilizados por Montero-Rojas et al. (2013) 

para determinar a estrutura e a diversidade genética do feijão-fava do Caribe 

(Haiti, República Dominicana e Porto Rico), que revelaram um baixo nível de 

diferenciação entre os acessos desses países; e também, para avaliar os níveis 

de introgressão em três complexos silvestre-domesticado da Península de 
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Yucatán, no México, e analisar o impacto na diversidade genética da espécie 

(FÉLIX; COELLO-COELLO; MARTÍNEZ-CASTILLO, 2014). 

Em contrapartida, a limitação dos SSRs está na necessidade de serem 

específicos para cada espécie, não sendo possível a utilização de “primers 

universais”. Nos estudos com SSR na espécie P. lunatus, vêm sendo usados 

marcadores microssatélites desenvolvidos e otimizados para o feijão-comum (P. 

vulgaris), visando determinar a estrutura genética apenas em escala regional, 

mostrando alta diferenciação genética entre populações silvestres e padrões de 

agrupamento baseados no isolamento geográfico e baixos níveis de fluxo gênico 

(OUÉDRAOGO; MAQUET; BAUDOIN, 2005; MARTÍNEZ-CASTILLO et al., 

2006, 2014; ). 

 

2.3 Coleção nuclear 

A gestão, avaliação e uso de grandes bancos de germoplasma é cara e 

ineficiente, devido a redundâncias, duplicações e dificuldade na análise 

detalhada de todos os acessos conservados (BROWN, 1989; XU et al., 2016). O 

tamanho das coleções e a limitação de recursos financeiros contribuíram para 

estabelecer a discrepância entre o crescimento e o uso das coleções. De modo 

a contornar esse problema, a formação de coleções nucleares (CNs) a partir de  

grandes coleções de germoplasma surge como uma estratégia para concentrar 

recursos, esforços, aprofundar conhecimentos e cruzar informações de modo a  

promover o uso eficiente da coleção de germoplasma (CORDEIRO; ABADIE, 

2007). 

Uma coleção nuclear (CN) pode ser definida como um pequeno conjunto 

de acessos representativos da variabilidade genética de uma coleção de 

germoplasma, com um mínimo de redundância e adequada aos propósitos de 

um pesquisador (BROWN, 1989; FRANKEL; BROWN, 1984). A abordagem da 

CN leva a reduzir a coleção inicial ou base (CI) a um tamanho gerenciável, 

representando ao mesmo tempo a diversidade genética. Desta forma, os 

acessos dentro da CN podem, mais facilmente e eficientemente, ser avaliados e 

usados em etapas subsequentes (GOVINDARAJ; VETRIVENTHAN; 

SRINIVASAN, 2015). 

Segundo Brown e Spillane (1999), um procedimento geral para a seleção 

de uma CN pode ser dividido em cinco passos (Figura 6). Cada um desses 
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passos pode ser mais ou menos complexo, dependendo da informação e do 

procedimento usado. 

 

 

Figura 6. Diagrama demonstrando simplificadamente as etapas da seleção de 
uma coleção nuclear. Adaptado e modificado de Brown e Spillane (1999) e 
Yanfang et al. (2019). 
 

A decisão do tamanho da CN e a escolha dos critérios de classificação 

dos materiais usados em grupos distintos requer um esforço integrado 

envolvendo os curadores, melhoristas e geneticistas. Tradicionalmente, as CNs 

são estabelecidas com tamanho em torno de 10% dos acessos de toda a CI e 

incluem aproximadamente 70% da diversidade genética. Na prática, as 

proporções variam de 5 a 20% dos acessos e de 70 a 90% da diversidade 

(BROWN; SPILLANE, 1999). 

Vários descritores podem ser selecionados eventualmente em 

combinação para implementação de uma CN, os mais utilizados são: dados do 

passaporte, origem geográfica, características morfológicas e fenotípicas, 

bioquímicas, fitopatológicas e marcadores moleculares (BALFOURIER et al., 

2007; BHATTACHARJEE et al., 2007; KUMAR et al., 2016; MARTINS; SILVA; 

CARNEIRO, 2015). Cada tipo de descritor tem suas próprias vantagens e 

desvantagens para o estabelecimento da CN. O uso de marcadores 
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moleculares, refletindo diretamente a variação no nível genético, é preferido 

porque cada entrada na CN é escolhida com base em seu potencial alélico, 

independentemente de sua expressão fenotípica. No entanto, as metodologias 

baseadas em marcadores moleculares são muitas vezes dispendiosas, exigem 

muita mão-de-obra e requerem perícia e equipamento nem sempre disponíveis. 

As dificuldades ocorrem principalmente lidando com grandes coleções de 

plantas (MAHMOODI et al., 2019). 

Outra etapa importante no estabelecimento de uma CN é decidir o número 

de entradas por grupo. Diferentes tipos de características e estratégias de 

amostragem têm sido desenvolvidos para o estabelecimento de CNs. 

Procedimentos de estabelecimento e amostragens são disponíveis em Brown e 

Spillane (1999), Van Hintum et al. (2000), Vasconcelos et al. (2007) e 

Vasconcelos et al. (2010). 

Na metodologia utilizada por Vasconcelos et al. (2010), nos grupos 

obtidos por cada critério de agrupamento, foram aplicados diferentes esquemas 

de amostragem: aleatória, dentro de cada grupo; proporcional ao número de 

acessos de cada grupo; e com base na relação do logaritmo do tamanho do 

grupo, pela soma do logaritmo de todos os grupos. Em um estudo realizado por 

Yanfang et al. (2019) para o desenvolvimento da CN de amora (Morus L.) 

originada na China, foram utilizados 560 acessos com 40 descritores 

morfológicos e quatro estratégias de amostragem estratificada para a seleção 

dos acessos dentro de cada grupo (proporção: constante, logaritmo, raiz 

quadrada e diversidade). Com esses dados, os autores concluíram que a 

proporção do logaritmo pode ser adequada para amostragem dentro do grupo. 

Na construção de uma CN de arroz no Brasil, também foram utilizadas 

quatro alternativas de alocação de amostra, entre aquelas adotadas para o 

estrato das variedades tradicionais (várzeas, terras altas e facultativo): i) 

aleatória simples; ii) estratificada proporcional ao número de acessos de cada 

sistema de cultivo na coleção; iii) estratificada proporcional ao logarítmo do 

número de acessos de cada sistema de cultivo na coleção; e iv) estratificada 

proporcional ao produto do Índice de Shannon pelo logarítmo do número de 

acessos de cada sistema de cultivo na coleção. Entre as estratégias de 

amostragens avaliadas, aquelas com alocação proporcional ao logarítmo do 
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número de acessos de cada estrato, ponderada ou não pelo Índice de Shannon, 

foram as que melhor atenderam o critério proposto (ABADIE et al., 2005). 

Já no estabelecimento da CN de milheto, baseada na distribuição 

geográfica e características quantitativas, a seleção dos acessos dentro de cada 

grupo optou pela estratégia de amostragem proporcional (BHATTACHARJEE et 

al., 2007). As estratégias logarítmica e proporcional têm sido amplamente 

utilizadas nos trabalhos que envolvem o estabelecimento de CNs. 

A etapa final para estabelecer a CN consta da escolha das entradas de 

cada grupo. Os acessos selecionados devem ser aqueles que melhor 

representam o grupo com importância para a coleção. A estratégia para seleção 

dos acessos por meio da técnica Tocher invertido, ou seja, Tocher com critério 

de agrupamento inverso, foi proposta por Vasconcelos et al. (2007), que consiste 

na formação de um único grupo, a partir do agrupamento de acessos com maior 

dissimilaridade, que corresponde à CN. Está estratégia tem sido empregada com 

sucesso na obtenção de CN representativa da CI, em relação a recuperação da 

média, variância e coeficiente de determinação, gerando valores do coeficiente 

de coincidência superior a 80% (OLIVEIRA et al., 2010; VASCONCELOS et al., 

2007). 

Uma vez estabelecida a CN, é necessário fazer a validação da 

representatividade das estratégias para sua formação. Este processo envolve 

usualmente compará-la com a CI da qual foi desenvolvida (BHATTACHARJEE 

et al., 2007). A representatividade da CN em relação à CI para fins de 

conservação significa manutenção da variabilidade genética, ou seja, são 

desejáveis igualdade entre as médias, amplitudes e correlações entre as 

características das coleções. Significa também, diferenças entre as distribuições 

uma vez que ocorrem desigualdades de variância (variância da CI < variância da 

CN) e curtose (curtose da CI > curtose da CN) (VAN HINTUM et al., 2000). 

Em um trabalho para avaliar a qualidade das CNs na utilização efetiva dos 

recursos genéticos, Odong et al. (2013) demonstraram que diferentes métodos 

citados na literatura são algumas vezes utilizados arbitrariamente, resultando em 

falsas conclusões a respeito da qualidade das CNs e dos métodos para 

selecioná-los. O critério de escolha para avaliar a qualidade das CNs deve ser 

determinado pelos objetivos ou tipo da CN. Os autores também recomendam o 

uso de critérios baseados em distância, uma vez que eles não apenas permitem 
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a avaliação simultânea de todas as variáveis que descrevem os acessos, mas 

também fornecem critérios intuitivos e interpretáveis, em comparação com os 

critérios univariados geralmente usados para a avaliação das CNs. 

O desenvolvimento de CNs tem sido incentivado pela FAO como uma 

atividade essencial na conservação de recursos genéticos de plantas (FAO, 

1996). Várias coleções nucleares têm sido desenvolvidas para diversas espécies 

cultivadas, com o intuito de aumentar a utilização dos acessos mantidos nos 

bancos e sua incorporação nos programas de melhoramento. Em âmbito 

mundial, várias CNs foram estabelecidas para as espécies: soja (GUO et al., 

2014), sorgo (UPADHYAYA et al., 2009), trigo (BALFOURIER et al., 2007), arroz 

(LI et al., 2002), milheto (BHATTACHARJEE et al., 2007), pimenta (LEE et al., 

2016; MONGKOLPORN et al., 2015), amora (YANFANG et al., 2019), noz persa 

(MAHMOODI et al., 2019), maçã (LASSOIS et al., 2016; LIANG et al., 2015; 

PEREIRA-LORENZO et al., 2018), argania (MOUHADDAB et al., 2017) e caqui 

(ZHANG et al., 2009). 

No cenário nacional, também foram estabelecidas para: arroz (ABADIE et 

al., 2005), milho (NETTO et al., 2004), tomate (MARTINS; SILVA; CARNEIRO, 

2015), pupunha (CRISTO-ARAÚJO et al., 2015) e feijão-comum (VALDISSER et 

al., 2017). 

Com feijão-fava, apenas um estabelecimento de CN foi publicado até 

2020 (GOMES et al., 2020). Nesse estudo foi analisada a estrutura da 

variabilidade genética entre acessos de feijão-fava do BGP - UFPI, utilizando 11 

SSRs. Os 153 acessos foram representados usando o mínimo de 34 acessos, o 

que representou 22,2% do tamanho da coleção inicial, com baixa redundância. 

Os autores concluíram que a CN proposta deve ser periodicamente atualizada, 

incluindo germoplasma adicional de feijão-fava na CI, além disso, a mesma deve 

ser examinada detalhadamente em relação à resistência a doenças, como 

antracnose, e a seca. Esta informação pode então ser utilizada com os dados de 

diversidade genética para desenvolver variedades melhoradas de feijão-fava 

que apresentem performance superior e ampla base genética. 
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3 CONSIDERAÇÕES GERAIS 

O emprego de dados moleculares em combinação com as observações 

fenotípicas aprimora o processo de avaliação dos recursos genéticos. 

A Coleção Nuclear (CN) logarítmica (L) mostrou-se mais adequada para 

fins de conservação e deve ser considerada uma estratégia adotada com vistas 

a facilitar a utilização do Banco Ativo de Germoplasma de Phaseolus da 

Universidade Federal do Piauí (BGP - UFPI), pelos melhoristas. 

O estabelecimento dessa Coleção Nuclear de feijão-fava não deve ser 

considerada como estática, em vez disso, deve ser dinâmica com a avaliação de 

novos acessos e informações adicionais quando disponíveis. Espera-se que a 

CN proposta fomente o uso dos recursos genéticos e a eficiência do Programa 

de Melhoramento de Feijão-fava realizado na UFPI e assim, contribua para o 

desenvolvimento das primeiras cultivares de feijão-fava no Brasil, demonstrando 

a importância dos recursos genéticos para a sociedade e justificando os 

investimentos que são feitos na sua manutenção dos bancos de germoplasma 

ao longo dos anos. 

Após o estabelecimento da coleção nuclear, o desafio seguinte envolverá 

a sua manutenção. Várias decisões deverão ser tomadas, no sentido de 

aprimorar a conservação, regeneração, multiplicação e avaliação agronômica 

dos acessos selecionados. A demanda por informações e sementes dos acessos 

que compõem a CN provavelmente será elevada. Por isso, procedimentos 

rotineiros para a regeneração e multiplicação deverão ser adotados, com 

práticas de isolamento de modo a minimizar a variação genética. Para utilização 

da CN, além das informações de dados de passaporte, caracterização e 

avaliação, necessário se faz a informatização e disponibilização para 

comunidade. 

O estabelecimento da CN poderá servir de base para estudos sobre a 

própria representatividade da coleção em relação à variabilidade genética da 

espécie. 

No presente estudo, a pequena amostragem de acessos cultivados e 

silvestres do centro de domesticação Andino dificultaram a obtenção de padrões 

claros para confirmar a hipótese de que o Brasil pode ser um centro de 
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diversidade da espécie. Logo, as atividades do BGP - UFPI devem priorizar 

intercâmbios de acessos de procedência Andina com as instituições parceiras. 
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