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RESUMO

O feijao-fava € uma cultura importante no contexto socioeconémico nordestino, sendo
fonte de alimentacdo e renda para os agricultores familiares da regido. Estudos
genéticos com a espécie sao escassos, o que limita o conhecimento disponivel para
ser usado em programas de melhoramento. O objetivo do trabalho foi estimar
parametros genéticos e predizer os ganhos genéticos em geracdes segregantes Fz e
F4 de feijao-fava oriundas do Programa de Melhoramento da Universidade Federal do
Piaui (UFPI). Os experimentos foram instalados no Departamento de Fitotecnia da
UFPI, no qual foram avaliados 13 caracteres agrondmicos de seis populacbes de
feijao-fava geradas de cruzamentos biparentais, sendo o experimento da geragéo F;
instalado em delineamento de blocos casualizados com cinco repeticbes no ano de
2019, e o experimento da geracao F4 em delineamento de blocos casualizados com
trés repeticbes no ano de 2020. Os componentes de variancia, parametros genéticos
e ganhos genéticos foram calculados via metodologia de modelos mistos
REML/BLUP, com o auxilio do software SELEGEN utilizando o modelo 109. Os
resultados de F3 mostram que todas as herdabilidades encontradas foram de baixa
magnitude, exceto para a espessura da vagem (36%); os valores da razao CVg/CVe
foram superiores a 1, em todos os caracteres, exceto altura da planta (0,87),
espessura da vagem (0,24) e peso de 100 sementes (0,33). Na geracao F4, as
herdabilidades encontradas foram de alta magnitude para espessura de vagem (58%),
nuamero de dias para maturacdo (59%), comprimento da semente (62%), espessura
da semente (80%), numero de vagens por planta (89%) e largura da semente (98%)
arazdo CVg/CVe foi superior a 1 nos caracteres numero de dias para o inicio floracao
(2,49), altura da planta (2,33), largura da vagem (3,66), e nUmero de sementes por
vagem (1,12). Considerando os resultados obtidos, foi evidenciado a existéncia de
variabilidade genética entre e dentro das popula¢ées para todos os caracteres em F3
e para a maioria dos caracteres em avaliados em F,4, sendo que essa variabilidade
pode ser explorada no melhoramento da espécie.

Palavras chave: Phaseolus lunatus, herdabilidade, variancia genética, REML/BLUP



ABSTRACT

Lima bean is an important crop in the northeast region of Brazil, mainly in a
socioeconomic context, being a source of food and income for family farmers. Genetic
studies with the species are scarce, which limits the knowledge available to be used in
breeding programs. The aim of this work was to estimate genetic parameters and
predict the genetic gain in F3 and F4 segregating generations of lima beans belonging
to the Lima Bean Breeding Program at Federal University of Piaui (UFPI). The
experiments were installed at the Fitotechnics Department of the UFPI, in which 13
agronomic traits from six populations of lima beans originated from two-parent crosses
were evaluated, the Fz generation experiment was installed in a randomized block
design with five replications in 2019, and the F4 generation experiment was installed in
a randomized block design with three replications in 2020. The variance components,
genetic parameters and genetic gain were calculated using the mixed model
methodology with the help of the SELEGEN software. The results of F3 shows that all
heritabilities found were of low magnitude except for the pod thickness (36%), the
values of the CVg/CVe ratio were greater than 1 in all traits except plant height (0,87),
pod thickness (0,24) and weight of 100 seeds (0,33). The results of F4 shows that the
heritabilities found were of high magnitude for pod thickness (58%), number of days to
maturation (59%), seed length (62%), seed thickness (80%), number of pods per plant
(89%) and seed width (98%), the CVg/CVe ratio was higher than 1 in the traits number
of days to onset of flowering (2,49), plant height (2,33), pod width (3,66), and number
of seeds per pod (1,12). Considering the results, the existence of genetic variability
between and within populations was evidenced for all traits in Fz and for most of the
traits evaluated in F4, this variability can be exploited in breeding studies for the
species.

Key words: Phaseolus lunatus, heritability, genetic variance, REML/BLUP
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1 INTRODUGCAO

O feijao-fava (Phaseolus lunatus), também conhecido como fava, fava-de-lima,
feijdo-de-lima ou fava belém, é uma das cinco espécies do género Phaseolus
exploradas comercialmente, sendo cultivada na América do Norte, América do Sul,
Europa, leste e oeste da Africa e sudoeste da Asia (LOPES et al., 2010), é a segunda
leguminosa de maior importdncia do género, atras apenas do feijdo comum
(Phaseolus vulgaris) (MAQUET, 1999; ESTADOS UNIDQOS, 2021).

No Brasil, o cultivo do feijao-fava vem aumentando, principalmente no
Nordeste, sendo os estados do Ceara e Paraiba os maiores produtores (IBGE, 2019).
No entanto, seu cultivo € de menor relevancia do que o feijao comum, por conta de
uma menor tradicdo de consumo, menor aceitacdo no paladar, principalmente de
criancas e jovens, e tempo de coccédo mais prolongado (BARBOSA; ARRIEL, 2018).

O feijao-fava, uma alternativa alimentar e de renda para a populagao da regiao
Nordeste, que possui caracteristicas agronémicas favoraveis para se desenvolver em
ambientes secos (OLIVEIRA et al.,, 2004; BARREIRO NETO et al.,, 2015), sendo
moderadamente tolerante a salinidade (ARTEAGA et al., 2018). Sob condi¢des de
irrigacdo, possui condutancia estomatica menor que o feijao comum, o que pode
indicar potencial adaptacao para estresses de calor e seca (MEDINA et al., 2017).

Como importante fonte de alimento, os grdos do feijao-fava, consumidos
maduros ou verdes, sdo ricos em proteinas carboidratos, gorduras, fibras e minerais,
apresentando também elevado conteudo de aminoacidos essenciais como lisina,
valina, histidina, fenilalanina, isoleucina e alta digestibilidade (KATHIRVEL,
KUMUDHA, 2011; SEIDU et al., 2015).

A cultura do feijao-fava apresenta varias caracteristicas favoraveis (sociais,
culturais, climaticas, ecoldgicas, dentre outras). A sua producdo é destinada
principalmente ao autoconsumo das familias, assim, considerando o valor
sociocultural, o feijao-fava constitui uma leguminosa importante para a seguranca
alimentar de comunidades rurais do Semiarido (NOBRE; BRANDAO JUNIOR, 2016;
BARBOSA; ARRIEL, 2018).

Muitas pesquisas com o feijao-fava ainda precisam ser realizadas,
principalmente na area de genética, pois o conhecimento limitado dificulta o processo
de planejamento e melhoramento da espécie (GOLCALVES et al., 2019; BRITO et al.,
2020). Nos Estados Unidos, o estimulo inicial para o desenvolvimento de variedades
melhoradas de feijao-fava comegou com o desenvolvimento dos processos industriais
e da necessidade de variedades com habito de crescimento e floracdo uniformes
(LOPES et al., 2010).

No Brasil existe uma caréncia de cultivares de feijao-fava, por conta disso, o
programa de melhoramento de feijao-fava da Universidade Federal do Piaui busca



desenvolver uma cultivar de ciclo precoce, porte da planta ereto, sementes com
padrédo comercial, produtivo e com resisténcia a patdbgenos como nematoides, que
possa atender a demanda dos consumidores e produtores, principalmente dos
agricultores familiares que o cultivam.

A disponibilidade de variabilidade genética € essencial e de grande importancia
no programa de melhoramento de uma espécie. Para sua adequada exploracéo é
indispensavel a estimacao de parametros genéticos tais como variancias genéticas,
herdabilidade e ganho genético (FALCONER; MACKAY, 1996). No entanto, ndo foram
encontrados trabalhos utilizando essas estimativas em feijao-fava.

As andlises biométricas sdo determinantes na escolha do método de
melhoramento mais adequado a cultura (CRUZ et al., 2012). O conhecimento da
natureza e magnitude dos efeitos que controlam determinado carater é de
fundamental importéncia na selecéo e predicdo do comportamento das geracdes
segregantes (CRUZ; REGAZZI, 1997).

A utilizacdo da metodologia REML/BLUP (maxima verossimilhanga
restrita/melhor predicdao linear ndo viesada) é uma técnica que envolve
simultaneamente a predicdo dos valores genéticos, estimacdao dos componentes de
variancia e predicdo dos valores genéticos, sendo utilizado na andlise de dados
complexos com a comparacgao de individuos ao longo do tempo e locais diferentes,
permitindo a correcao simultanea dos efeitos do ambiente, podendo ser aplicado a
dados balanceados e desbalanceados (RESENDE, 2016).

Nesse sentido, objetivou-se estimar parametros genéticos e predizer ganhos
genéticos em geracdes segregantes F; e F4 de populacdes de feijao-fava oriundas do
Programa de Melhoramento da Universidade Federal do Piaui.



2 REVISAO DE LITERATURA

2. 1 Aspectos botanicos

De acordo com Cronquist (1988), o género Phaseolus pertence ao filo
Magnoliophyta, classe Magnoliopsida, subclasse Rosidae e subtribo Phaseolinae. As
principais espécies sao Phaseolus vulgaris, Phaseolus coccineus, Phaseolus
acutifolius, Phaseolus polyanthus e Phaseolus lunatus, amplamente distribuidas pelo
mundo, com cultivo realizado nos tropicos, regides subtropicais e zonas temperadas
dos hemisférios Norte e Sul (LOPES et al., 2010).

Na espécie Phaseolus lunatus existem duas variedades botanicas, a silvestre
P. lunatus var. silvester e a variedade domesticada P. lunatus var. lunatus (BAUDET,
1977). As formas cultivadas podem ser anuais, bianuais ou perenes, de germinacao
epigea, habito de crescimento indeterminado trepador, com o desenvolvimento da
gema terminal em uma guia, ou determinado an&o, com o desenvolvimento completo
da gema terminal em uma inflorescéncia (LOPES et al., 2010). Possui um cari6tipo
composto de 22 cromossomos, predominantemente metacéntricos, com regides
pericentroméricas ricas em sequéncias repetitivas de guanina/citosina (BONIFACIO
et al., 2012). Esse numero cromossémico é constante no género Phaseolus
(FONSECA et al., 2016).

A inflorescéncia é em forma de racemo com muitas flores. As folhas séo
trifoliadas e, em geral, mais escuras que as encontradas em outras espécies, mesmo
apds o amadurecimento das vagens. As flores podem ser lilas, rosa, violeta ou branca.
As vagens sdo compridas, achatadas, recurvadas, coriaceas, pontiagudas e as vezes
deiscentes com todas as vagens contendo de duas a quatro sementes romboides,
redondas ou em forma de rins (SANTOS et al., 2002; LOPES et al., 2010).

As sementes apresentam uma grande variacdo quanto a cor do tegumento,
ocorrendo do branco, verde, cinza, amarelo, marrom, réseo, vermelho, purpuro, preto
ou manchado e sarapintado (LOPES et al., 2010). Uma caracteristica que distingue o
feijao-fava dos outros feijoes s&o as linhas que se irradiam do hilo para a regido dorsal
das sementes (BAUDOIN, 1988; VIEIRA, 1992).

Quanto ao modo de reproducdo, o feijao-fava é uma espécie anual
autocompativel ou uma espécie perene com sistema misto de cruzamento, sendo a
autogamia favorecida pela maturacao sincronizada dos graos de p6len e do estigma,
além da proximidade entre os dois no botao floral (BAUDOIN et al., 2004; PENHA et
al., 2016). Taxas de fecundacgao cruzada de 2 a 10% e 48% (ZORO Bl et al., 2005;
MAQUET et al., 1996) ja foram reportadas anteriormente, nas condi¢des de cultivo na
Califérnia/EUA foi reportado uma taxa de 15% (DOHLE, 2017) e em estudo realizado
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no Brasil foi relatado taxa de fecundag¢ao cruzada natural de 38,1% (PENHA et al.,
2016).

As variagbes nas taxas de cruzamento podem ser atribuidas ao tamanho da
populacédo, gendétipo, densidade da populagdo, morfologia e fenologia da flor e a
disponibilidade de polinizadores (ZORO Bl et al.,, 2005; PENHA et al., 2016). Os
insetos polinizadores que mais visitam as flores séo das familias Apidae, Syrphidae,
Halictidae, Megachilidae e Muscidae, sendo as abelhas as visitantes mais frequentes
(BRITO, 2019).

Dois fatores podem ser responsaveis pelas taxas de fecundacéo cruzada alta
em feijao-fava: a pressao sobre as asas de flores abertas forcando o estigma e o
estilete a se projetarem para fora da quilha, que ocorre na natureza quando insetos
pousam nas flores, e 0 estigma exposto que permanece receptivo ao pélen por muitas
horas (LOPES et al., 2010).

2.2 Centros de origem e diversidade

O Phaseolus lunatus originou-se na América tropical a aproximadamente um
milhdo de anos (DELGANO-SALINAS et al., 2006), sendo domesticado tanto na
regiao Mesoamericana como nos Andes entre 8.000 e 10.000 anos (ANDUEZA-NOH
et al., 2016).

De acordo com Mackie (1943) o feijao-fava € originario da Guatemala de onde
se dispersou em trés direcoes, seguindo as rotas de comércio. A Ramificacdo Hopi
seguindo para o norte atingindo os Estados Unidos, ramificacéo Caribe, seguindo para
o leste, atingindo as Antilhas e entdo o norte da América do Sul e a ramificagcéo Inca,
seguindo para o sul, atingindo a Colémbia, Equador e Peru.

Com base em estudos anteriores Motta-Aldana et al. (2010) propds dois
cenarios para a origem das variedades Mesoamericanas: (1) dois eventos de
domesticacdo separados, um no centro oeste do México do pool/ génico
Mesoamericano | e o outro na area da Guatemala e Costa Rica do pool/ génico
Mesoamericano Il, ou (2) um evento unico de domesticacdo do pool/ génico
Mesoamericano | com o fluxo génico p6s-domesticacédo com populacdes silvestres do
pool génico Mesoamericano |l.

Estudos recentes tém indicado a existéncia de trés pools génicos da espécie,
o Andino, o Mesoamericano | e o Mesoamericano Il no qual todos contém variedades
silvestres e domesticadas (MARTINEZ-CASTILHO et al., 2014; CAMACHO-PEREZ et
al., 2018;). Além disso, Chacdén-Sanchez e Martinez-Castillo (2017) utilizando a
técnica de Genotipagem por Sequenciamento (GBS) sugerem a existéncia de outro
pool génico Andino na Colémbia.



11

Os acessos agrupados no pool génico Mesoamericano | sdo encontrados
principalmente a oeste e noroeste do Istmo de Tehuantepec, México. Acessos do
grupo Mesoamericano |l sdo amplamente distribuidos ocorrendo no México, Cuba,
Colémbia, Sul do Peru e Argentina. Acessos do grupo Andino s&o encontrados nos
Andes do Equador e norte do Peru (SERRANO-SERRANO et al., 2010).

A presenca dos pools génicos Andino e Mesoamericano, além de uma grande
diversidade genética no pais, possibilita com que o Brasil possa ser considerado um
centro de diversidade da espécie. Do ponto de vista do melhoramento a presenca de
diferentes pools génicos sao fontes de diversidade genética que pode ser utilizada no
desenvolvimento de novas variedades (SILVA et al., 2019).

2.3 Importancia econémica da cultura

No Brasil, o feijao-fava é cultivado em quase todo o territério nacional,
apresentando relativa importancia econdmica principalmente no Nordeste
(MEDEIROS et al.,, 2015). Nessa regiao, o feijao-fava é cultivado sob regime de
sequeiro, principalmente por pequenos agricultores, os quais se utilizam
predominantemente de variedades crioulas de crescimento indeterminado, existindo
também produtores que cultivam para fins comerciais (CARMO et al., 2015; SILVA et
al., 2017).

No ano de 2019, o pais teve uma producéo nacional de 11.449 toneladas ()
sendo a regidao Nordeste a maior produtora, destacando os estados do Ceara e
Paraiba com producéo de 4.614 t e 2.910 t, respectivamente. O estado do Piaui teve
uma producédo de 985 t no mesmo periodo (IBGE, 2021).

No Nordeste o germoplasma de feijao-fava utilizado pelos agricultores é
originario da sua prépria produgao, guardando sementes para serem plantadas no ano
seguinte, além disso, também realizam trocas de sementes com outros produtores
(SILVA et al., 2015). A espécie esta presente também na dieta de diversas etnias
indigenas do Brasil, sendo uma importante fonte de proteina nessas comunidades em
periodos de escassez de carne. No entanto, relata-se uma grande eroséo genética da
cultura nessas comunidades indigenas (ALVES et al., 2012).

O feijao-fava é cultivado nas regides tropicais e subtropicais, sendo um dos
principais legumes no leste e sul da Africa (AGHKHANI et al., 2012). Na Africa tropical
€ plantado juntamente com outras culturas como o milho, sorgo, batata doce, café e
algodao (ASANTE et al., 2008).

A espécie é distribuida em varios paises como no México, Guatemala,
Equador, Peru, Colémbia, Madagascar, Espanha, Nigéria, Indonésia, Filipinas,
Myanmar e Mauricio (BRIA et al., 2019; SEIDU et al., 2018). A espécie foi levada pelos
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espanhois para as Filipinas e em seguida para a Asia, também do Peru para
Madagascar (LOPES et al., 2010).

Acredita-se que o feijao-fava chegou no Brasil por meio da ramificagcao Caribe,
de origem na Guatemala foi transportado até a costa nordeste da América do Sul
passando pelas Antilhas, sendo entdo desse ponto distribuido por todo o Pais
(MACKIE, 1943).

Por conta do comércio de escravos, o feijao-fava foi levado do Brasil para a
Africa (LOPES et al., 2010). No final do século XIX foi levado para ser cultivado na
Europa e Asia, passando primeiro das Filipinas para Myanmar, e entdo para a
Indonésia (BRIA et al., 2019).

A nivel internacional a cultura do feijao-fava é relevante, pois é considerada
uma alternativa sustentavel na producdo de alimentos (CHEL-GUERRERO et al.,
2012). Os Estados Unidos é o maior produtor de feijao-fava do mundo, seguidos por
Madagascar e Peru (AGHKHANI et al., 2012). Os Estados Unidos séo grandes
produtores de feijao fava, existindo variedades melhoradas, adaptadas as condicdes
climaticas, além de investimentos continuos em estudos e desenvolvimento de novas
variedades (LONG et al., 2014).

Nos Estados Unidos, de acordo com o Servigo de Estatistica Agricola Nacional
(National Agricultural Statistics Service) para os anos de 2017 e 2018, produgdes de
37.576 e 38.175 mil toneladas, com valores que alcangcaram os 18.647 e 20.940
milhGes de dblares respectivamente. Os estados de Delaware e Califérnia foram os
maiores produtores no periodo. A partir de 2019, a coleta de dados sobre o feijao-fava
foi descontinuada (USDA-NASS, 2020).

Na regiao dos trépicos, estudos relacionados ao melhoramento do feijao-fava
nao vem recebendo muita atenc&do. Alguns programas de melhoramento foram
iniciados no Peru e Madagascar com énfase em caracteres de interesse para a regiao
como plantas com habito de crescimento indeterminado, alta produtividades, com
graos grandes e brancos. Outros paises como México, Filipinas, Zambia, Gana,
Nigéria e Zaire também iniciaram programas de melhoramento da espécie (BAUDOIN,
1988; LIOI; GALASSO, 2002).

Em regides da Espanha, o feijao-fava também ¢é utilizado como ‘corta vento’
sendo utilizado para proteger terrenos com plantacdes, como bananeiras. Podem ser
utilizadas como ornamental nas cercas de fazendas, ou em muros, onde crescem e
se apoiam (TARDIO et al., 2018).

2.4 Melhoramento genético de plantas

2.4.1 Parametros genéticos
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A estimacao dos parametros genéticos em uma populagdo € uma ferramenta
poderosa pois permite conhecer a estrutura e o potencial genético, dando suporte para
selecionar os individuos de forma mais eficiente (RAMALHO et al.,, 2012a). O
conhecimento da natureza e da magnitude dos efeitos génicos que controlam
determinado caractere é de fundamental importancia na selecdo e predicdo do
comportamento das geracdes segregantes (CRUZ et al., 2012).

A quantificacdo da variabilidade genotipica e fenotipica presentes em uma
populacdo permite conhecer melhor o controle genético dos caracteres e o seu
potencial para a selecdo, sendo de grande importéncia para os programas de
melhoramento (RAMALHO et al, 2012b). O estudo do controle genético e da heranca
dos caracteres agrondémicos pela estimativa dos parametros genéticos em uma
populacédo permite fazer inferéncias sobre a variabilidade genética e o que se pode
esperar com o ganho com selecdo (CORREA et al., 2012).

As estimativas dos componentes de variancia genética e da herdabilidade séo
importantes para subsidiar a escolha adequada da estratégia a ser empregada no
programa de melhoramento (SANTOS et al.,, 2011). A variabilidade fenotipica é
resultado da a¢ao conjunta dos efeitos genéticos e do ambiente e 0 seu conhecimento
é de grande importancia para o melhorista (BOREM; MIRANDA 2013).

A partir da variancia genotipica € possivel estudar os fatores que séo
importantes nas populacées (AMARAL et al., 1996). A variancia genotipica pode ser
dividida em variancia do tipo aditiva, de dominancia e epistatica, no qual, a variancia
aditiva corresponde a variagdao decorrente dos efeitos médios dos alelos, ou seja,
aqueles que sao transmitidos de uma geracéo para a prdéxima (CRUZ et al., 2012).
Enquanto que, a variancia de dominéncia é funcao das frequéncias alélicas e do grau
de dominancia e a epistatica esta relacionada com a interagdo entre alelos de locos
diferentes (RAMALHO et al., 2012a).

A herdabilidade reflete a proporcao da variacdo fenotipica que pode ser
herdada, ou seja, é a propor¢ao da variancia genética presente na variancia fenotipica
(FALCONER; MACKAY, 1996; RAMALHO et al.,, 2012a). No sentido amplo, a
herdabilidade tem por objetivo mensurar a importancia relativa da variagcao genética
na expressao de uma caracteristica quantitativa. Ela é mais significativa quando todos
os tipos de variancia genética podem estar implicitos no desenvolvimento
(BERNARDO, 2014).

No sentido restrito se considera apenas a variancia genética do tipo aditiva, que
¢ fixada na populagdo com o avancgo das geracoes. Por conta disso ela é considerada
mais importante no melhoramento de plantas autbgamas, onde a cada geracao de
autofecundacéo ocorre um aumento da varidncia genética aditiva e diminuicdo da
variancia genética de dominancia (BALDISSERA et al., 2014). O coeficiente de
herdabilidade no sentido amplo e restrito pode variar de zero a um. No caso de
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herdabilidade igual a um as diferencas fenotipicas entre os individuos sdo causadas
unicamente por diferencas genéticas e quando igual a zero a variabilidade do
caractere nao tem origem genética (BALDISSERA et al., 2014).

Para o melhoramento a herdabilidade no sentido restrito € mais util, pois
quantifica a importancia relativa da proporcao aditiva da variancia genética que pode
ser transmitida para a proxima geracdo (BOREM; MIRANDA, 2013). Com isso, é
importante destacar que a herdabilidade nao é apenas a propriedade de um caracter,
mas da populacédo, sob as condicbes ambientais expostas (BALDISSERA et al.,
2014).

Os valores da herdabilidade podem ser utilizados como parédmetros na
quantificacdo do ganho com selec¢ao, no entanto, a herdabilidade por si s6 nao é
suficiente para predizer o ganho com selecdo para um caractere, pois também
depende da extensdo da variabilidade genética da populacdo (GOPAL, 2002). As
estimativas de ganho genético associados a herdabilidade e acuracia seletiva podem
indicar com seguranca o melhor gen6tipo, maximizando assim as possibilidades de
ganho genético (COSTA et al., 2015).

A estimativa do ganho com sele¢éo serve para aferir a eficiéncia dos métodos
de selecao que estdo sendo empregados (VENCOVSKY; BARRIGA, 1992). O ganho
com selecao mede o aprimoramento da geracao selecionada em relacéo a populacéo
anterior (RESENDE, 2002). O ganho ocorre por meio das sele¢cdes baseadas nas
caracteristicas de interesse aliadas ao método de melhoramento utilizado. Assim, o
melhorista responsavel tem como funcéao identificar os critérios de selecao a fim de
incrementar as caracteristicas de interesse (REIS et al., 2004).

2.4.2 Ferramenta REML/BLUP no melhoramento genético de plantas

Os modelos lineares podem ser fixos ou aleatérios, fixo quando apresenta
somente fatores de efeito fixo, exceto pelo erro e aleatério quando apresenta apenas
fatores de efeito aleatério, exceto pela média. Assim, os modelos mistos sdo aqueles
que apresentam fatores com efeitos fixos e aleatoérios, além da média e do erro
(VENCOVSKY; BARRIGA, 1992). Na analise com o uso de modelos mistos, em
relacdo a parte fixa, sdo estimados os valores dos efeitos fixos, enquanto na parte
aleatéria sao realizadas predicoes dos efeitos dos mesmos (FRITSCHE-NETO, 2008).

Atualmente, o uso da metodologia REML/BLUP (Maxima verossimilhanca
Restrita/ Melhor preditor linear néo viesado) € o procedimento padréo na estimacao
de parametros genéticos e selecao em diversas espécies (RESENDE, 2016). O REML
€ utilizado para estimar os componentes de variancia e o BLUP na predicao dos
valores genotipicos (RESENDE, 2007). A utilizacdo de modelos mistos como
estratégia no melhoramento de plantas autbgamas vem sendo utilizada na
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identificacdo de progénies ou linhas com maior mérito genotipico por meio da
estimacao mais acurada dos valores genotipicos (RAMALHO; ARAUJO, 2011).

O REML foi desenvolvido pelos pesquisadores Desmond Patterson e Robin
Thompson, em 1971, sendo um método eficiente no estudo das varias fontes de
variacao associadas a avaliacdo de experimentos em campo (RESENDE, 2002).
Dependendo da situagdo, o BLUP é o procedimento de selecao ideal para efeitos
genéticos aditivos, efeitos de dominancia e efeitos genotipicos. Ele maximiza a
acuracia seletiva e permite o uso simultdneo de varias fontes de informagédo. Os
BLUPs individuais usam todos os efeitos do modelo estatistico, aborda o
desbalanceamento, considera a relacdo genética entre as plantas avaliadas e a
coincidéncia entre as unidades de selecao e recombinacéo (RESENDE, 2016).

O uso de modelos mistos do tipo REML/BLUP é fundamental na predicéo de
valores genéticos aditivos e genotipicos, tanto intra quanto interpopulacionais
(RESENDE, 2000). Mesmo em condicbes de experimentos desbalanceados a
abordagem REML/BLUP permite a predicao acurada e nao viesada dos valores
genéticos, propiciando informacdes especificas sobre 0 mérito da progénie e de
individuos nas progénies (RESENDE, 2007).

A metodologia também permite considerar erros correlacionados dentro de
locais, bem como a adaptabilidade e estabilidade na selecdo de genbtipos superiores
fornecendo valores genéticos ja descontados da instabilidade (TORRES et al., 2015).
As principais vantagens do uso do REML/BLUP é que ele permite a comparacao de
individuos ou variedades ao longo do tempo, correcdo simultdnea dos efeitos
ambientais, estimacao dos componentes de variancia e predicdo dos valores
genotipicos permitindo a andlise de dados com estrutura complexas (diversos anos,
locais, delineamentos) podendo também ser aplicadas a dados desbalanceados
(RESENDE, 2016).

Ao empregar essa metodologia os efeitos do modelo ndo devem ser testados
via teste F, o teste recomendado para os efeitos aleatorios é o teste da razao de
verossimilhanca (LRT), por meio de uma analise de deviance. Tal andlise generaliza
a analise de variancia classica, tanto para dados balanceados como também para
desbalanceados. Sendo a deviance uma estatistica derivada da razdo entre as
verossimilhancas do modelo completo, em relacdo ao modelo sem o efeito que se
deseja testar (RESENDE, 2007).

O uso da metodologia REML/BLUP é amplamente utilizado em estudos de
melhoramento e na obtencédo de parametros genéticos de outras espécies de feijao
como o feijao-caupi (Vigna unguiculata) (BARROS et al., 2011; BARROSO NETO et
al., 2017; OLIVEIRA et al., 2017a; SOUSA et al., 2019) e feijao-comum (Phaseolus
vulgaris) (CHIORATO et al., 2008; SOUSA et al., 2017; CRUZ et al., 2018; SOUZA et
al., 2018).
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2.4.3 Melhoramento genético de espécies mistas

O conhecimento do sistema reprodutivo e da taxa de alogamia é de
fundamental importancia para a escolha do método de melhoramento a ser utilizado,
bem como para a manutencao da pureza dos genoétipos e para producao de sementes
(VIDAL NETO; FREIRE, 2013). Como exemplo o algodoeiro € uma espécie mista e
os métodos utilizados possuem particularidades dos métodos de autbébgamas e
albgamas, como a protecao dos botdes florais para assegurar a autofecundacao
(VIDAL NETO; FREIRE, 2013).

Primeiramente se utiliza a hibridacdo como forma de explorar e ampliar a
variabilidade genética e entdo se aplica uma das formas de conducéo das populacdes
segregantes, seja 0 método bulk, bulk dentro de familia ou genealdgico. Selecéo
recorrente e retrocruzamentos também podem ser utilizados (VIDAL NETO; FREIRE,
2013; CARVALHO et al., 2011).

O quiabo (Abelmoschus esculentus) é uma espécie mista que pode apresentar
taxas de fecundacéao cruzada de 4 a 42,2% por decorréncia da acdo do vento e dos
insetos polinizadores que visitam as flores (NANDHINI et al., 2018). Na espécie,
cruzamento entre parentais promissores combinada com a selecdo genealbgica ou
retrocruzamentos sdo os métodos mais utilizados (SORAPONG, 2012).

A berinjela (Solanum melongena) considerada uma espécie mista apresenta
uma taxa de fecundacgao natural de 0 a 46%, essa alta taxa de fecundacao cruzada
pode variar dependendo do gendtipo, localizacdo e frequéncia de atividade dos
insetos que visitam a flor, além de seu polen que fica viavel por até dez dias apo6s ser
liberado (RAHMAN et al., 2015). O desenvolvimento de variedades hibridas com o
aproveitamento da heterose vem sendo bastante utilizado nessa cultura (WEBER et
al., 2013; VALADARES et al., 2019).

O feijao-fava com uma taxa de fecundacéao cruzada natural de 38,1% (PENHA
et al., 2016) precisa ser trabalhado de forma a manter a pureza genética das linhagens
durante o seu desenvolvimento. A producdo de linhagens pelo método do
descendente de Unica semente e por bulk sao os mais utilizados (UNIVERSITY OF
CALIFORNIA, DAVIS, 2020).

2.5 Melhoramento genético do feijao-fava

Os Estados Unidos séao grandes produtores de feijao-fava, possuindo cultivares
com diferentes caracteristicas para os produtores (LONG et al., 2014). A Universidade
da Califérnia, Davis e a Universidade de Delaware em Newark, Delaware possuem
pesquisas voltadas para o melhoramento genético da espécie para caracteres
importantes como a resisténcia a patdégenos (UNIVERSITY OF DELAWARE, 2021).
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A Universidade de Delaware possui pesquisas voltadas para resisténcia ao
fungo que causa epidemias de mildio, que é uma praga para os produtores de feijao-
fava da regidao. A doenca é causada por fungos como o Phytophthora phaseoli, que
tem seis racas, A a F, sendo a raca F predominante na regiao do Meio-Atlantico,
criando a necessidade de cultivares de feijao-fava resistentes (THOMAS, 2017).

Partindo dessa necessidade, os pesquisadores desenvolveram marcadores
genéticos a partir de técnica de genotipagem por sequenciamento (GBS) para detectar
resisténcia a raca F em feijao-fava que foram validados e que podem ser usados em
pesquisas para prever a resisténcia em gendtipos (MHORA et al., 2016). Pesquisas
posteriores mostraram que a resisténcia a raca F e a raca E em feijao-fava é conferida
por um Unico gene independente e dominante (SANTAMARIA et al., 2018).

Outra linha de pesquisa com feijdo-fava da Universidade de Delaware, é o
desenvolvimento de linhagens de feijao-fava resistentes a nematoides. Chefiado pela
Dra. Emmalea Ernest, a linha de pesquisa tem como objetivo identificar germoplasma
resistente a nematoides das galhas para desenvolver novas variedades adaptadas ao
estado de Delaware (THOMAS, 2017).

Além disso, existe uma linha de pesquisa voltada para o desenvolvimento de
materiais tolerantes a temperaturas em feijao-fava. Como as altas temperaturas
podem influenciar numa floragcao mais tardia e menores produtividades, os melhoristas
buscam identificar genétipos que possuam tolerancia as altas temperaturas e entao
usa-los no programa de melhoramento de feijao-fava da Universidade de Delaware
(ERNEST et al., 2017).

A Universidade da Califérnia, Davis, possui pesquisas voltadas para o
desenvolvimento de variedades com diferentes caracteristicas que atendam os
produtores da Califérnia como plantas tipo arbusto, com sementes brancas e
resisténcia a nematoides e ao inseto Lygus hesperus (Hemiptera), que € uma praga
gue causa grandes perdas de producao na regido da Califérnia (DOHLE, 2017).

Varias cultivares de feijao-fava foram langadas pela Universidade da California,
Davis. Como, por exemplo, a UC 92 de habito de crescimento determinado com
resisténcia ao inseto Lygus hesperus e ao nematbide Meloidogyne incognita raca 3;
UC Beija-flor de sementes pequenas com resisténcia ao L. hesperus e Meloidogyne
Javanica e M. incognita; UC Haskell de habito de crescimento indeterminado e boa
produtividade sob pressao de pragas; Lee de sementes pequenas e brancas de porte
indeterminado produzida a partir da sele¢cao de plantas individuais de uma populagcao
bulk em Fio de cruzamento biparental; Mezcla Baby de habito de crescimento
indeterminado trepador de sementes pequenas que foi desenvolvida a partir de uma
populacdo em bulk avancada até a geracao Fis e depois realizada a selecéo; e a
Cariblanco N, desenvolvida a partir da selecdo em geracdes precoces de plantas
individuais com resisténcia a nematoides, de habito indeterminado, com sementes
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pequenas e brancas e resisténcia a nematoides M. incognitaraca 1 e 3 e M. javanica
(UNIVERSITY OF CALIFORNIA, DAVIS, 2020).

2.6 Programa de melhoramento genético do feijao-fava da UFPI

O programa de melhoramento de feijao-fava da Universidade Federal do Piaui
(UFPI), Teresina, € pioneiro no Pais no quesito de desenvolver uma cultivar com
caracteristicas de interesse que atendam as preferéncias do mercado como plantas
de ciclo precoce e com sementes grandes e brancas.

Os estudos de melhoramento da espécie sao realizados no Laboratério de
Recursos Genéticos e Melhoramento de Plantas — UFPI, onde sdo realizados
trabalhos de caracterizacdo morfoagronémica, de pré-melhoramento buscando
gendtipos com resisténcia a patégenos como fungos e nematoides e avaliacdo de
variedades crioulas de feijao-fava.

Os cruzamentos foram realizados pela Dra. Angela Celis de Almeida Lopes no
Laboratorio de Evolugdo, Domesticacdo e Biodiversidade de Colheitas da
Universidade da Califérnia, Davis, nos Estados Unidos em 2015. No qual, foram
realizados cruzamentos biparentais com acessos previamente selecionados do Brasil,
México e Estados Unidos. A escolha dos acessos priorizou aspectos relativos ao
habito de crescimento, porte e precocidade.

As sementes F; dos cruzamentos foram confirmadas por meio de marcador
molecular microssatélite e marcadores morfolégicos como cor do hipocétilo, habito de
crescimento, pigmentacéo do caule principal, cor da flor, cor da semente e padré&o do
tegumento da semente. As sementes confirmadas como cruzamento foram
transferidas para o Brasil, onde esta sendo conduzido o avango das geracdes. As
plantas da geracéo F1 foram autofecundadas para obten¢ao das sementes da geragao
F». As autofecundacgbes foram realizadas em telados localizados em duas cidades
com diferentes condi¢des ambientais e latitudinais, Teresina-Pl e em Tiangua-CE no
ano de 2017.

As plantas da geracao F» foram avangadas apenas em Teresina-Pl, em telado,
no ano de 2018, seguindo pelo avanco das geracdes F3 e F4 em campo experimental
realizados nos anos de 2019 e 2020 respectivamente.
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3 MATERIAL E METODOS

3.1 Material genético

Dos cinco gendétipos de feijao-fava utilizados nos cruzamentos biparentais,
oriundos da Argentina, Brasil e Estados Unidos, e pertencentes ao Banco de
Germoplasma de Phaseolus da Universidade Federal do Piaui (Tabela 1), que
apresentam caracteristicas distintas (Tabela 2), foram obtidas as populacdes (Tabela
3), cujas geracodes F3 e F4 constituiram o material genético avaliado.

Tabela 1 - Os genitores de feijao-fava utilizados nos cruzamentos biparentais,
procedéncia e instituicao detentora.

Genitores Procedéncia Instituicao detentora
G25236 Buenos Aires, Argentina CIATY

UFPI 628 Piaui, Brasil UFPI'?

UFPI 728 Piaui, Brasil UFPI

UC HASKELL Califérnia, EUA UC Davis"”
ucC 92 Califérnia, EUA UC Davis

Y/ Centro Internacional de Agricultura Tropical, Colémbia. *“’ Universidade Federal do Piaui,
Brasil. © Universidade da California, Davis, Estados Unidos.

Tabela 2 - Caracteristicas dos genitores de feijao-fava utilizados nos cruzamentos
biparentais.

Genitores Ciclo Habito de Crescimento Cor da Semente Resisténcia
(25236 Precoce Determinado Branca -
UFPI 628 Precoce Determinado Castanha -
UFPI 728 Precoce Determinado Castanha -

UC HASKELL Tardio Indeterminado Branca Lygus

ucC 92 Precoce Determinado Branca Nematoides
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Tabela 3 - Populagbes segregantes de feijado-fava e seus respectivos genitores,
avaliadas nas geracoes F3 e F4, em 2019 e 2020, em Teresina-Pl.

Populacao Parental Feminino Parental Masculino

HA1 G25236 ucC 92

H25 UFPI 628 G25236

H46 UFPI 728 UC HASKELL
H50 UFPI 628 UFPI 728

H81 ucC 92 UFPI 628

H86 UFPI 728 UFPI 628
H94 uc 92 UFPI 728

3.2 Local de execugéao

Os experimentos foram conduzidos no Departamento de Fitotecnia do Centro
de Ciéncias Agrarias da Universidade Federal do Piaui (UFPIl) em Teresina, PI,
localizado na latitude 05° 05’ 21”S, longitude 42°48°07” W a 72 m de altitude. O clima
da regiéo é do tipo Aw, segundo a classificacdo de Kdppen. A anélise de solo foi
realizada para as caracteristicas quimicas e fisicas (Tabela 4).

Tabela 4 - Caracteristicas quimicas e fisicas do solo, coletado a 20 cm de
profundidade, da area experimental do Departamento de Fitotecnia da Universidade
Federal do Piaui, Teresina - Pl, 2021.

Caracteristica quimica Teresina - PI

Unidade Resultado Classificacao
pH em agua - 6,20 Acidez fraca
P mg/dm?° 0,19 Baixo
K+ mg/dm?° 0,13 Baixo
H™ + AIP* cmol(c)/dm® 0,68 Baixo
Ca** cmol(c)/dm® 0,11 Baixo
Mg“* cmol(c)/dm® 0,04 Baixo
SB cmol(c)/dm® 0,40 Baixo
CTC cmol(c)/dm® 1,09 Baixo

Caracteristica fisica Unidade

Areia % 41,5
Silte % 55,6
Argila % 2,9
Classe Textural Franco

Siltosa

No ano de 2019, a temperatura média foi de 28,07 °C, com umidade relativa
média de 67,40% e precipitacdo média de 1.588 mm. No ano de 2020, a temperatura
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média anual foi de 29,07 °C, com umidade relativa de 65,10% e precipitacdo média
de 2.423 mm (BRASIL, 2021).

3.3 Geracéo F3

O experimento foi instalado em abril de 2019, no delineamento de blocos
casualizados com cinco repeticdes, sendo a parcela util constituida de dez plantas
com espacamento 0,5 m entre plantas e 1,0 m entre fileiras, totalizando 50 plantas por
populacédo. Foram utilizadas bordaduras nas laterais dos blocos, no inicio e no final
de cada linha da parcela, o genétipo utilizado nas bordaduras foi o UFPI-1000, de
porte determinado e sementes pequenas de coloragéo branca.

As populagdes foram avancadas em Bulk modificado, sendo que ao invés de
misturar todas as sementes da geracao F, colhidas e retirar uma amostra, foram
retiradas amostras proporcionais a producdo de cada planta, que posteriormente
foram misturadas para constituir a geracdo. A adubacao foi realizada de acordo com
analise de solo e recomendacdes realizadas por Lopes et al. (2010).

Os seguintes caracteres foram avaliados de acordo com os descritores para
Phaseolus lunatus L. (IPGRI, 2001):

l. Numero de dias para o inicio da floracao (NDF) - periodo entre a emergéncia
e a época em que 50% das plantas apresentarem flores;
Il. Numero de dias para maturacdo (NDM) - compreendendo o periodo entre a
emergéncia e a época em que 50% das vagens estiverem maduras;
lll.  Altura da planta (AP) - medida em cm, aferida desde a cicatriz cotiledonar até
a extremidade da planta;
V. Comprimento da vagem (CV) - em mm, aferido em 10 vagens maduras,
tomadas ao acaso;
V. Largura da vagem (LV) - em mm, aferida em 10 vagens maduras, tomadas ao

acaso;
VL. Espessura da vagem (EV) - em mm, aferida em 10 vagens maduras, tomadas
ao acaso;
VII. Numero de vagens por planta (NVP) - corresponde a quantidade de vagens
coletada por planta;
VIII.  Comprimento da semente (CS) - em mm, aferido em 10 sementes secas,

tomadas ao acaso;

IX. Largura da semente (LS) - em mm, aferida em 10 sementes secas, tomadas
ao acaso;

X. Espessura da semente (ES) - em mm, aferida em 10 sementes secas,
tomadas ao acaso;
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XI. Numero de lécus por vagem (NLV) - determinado em 10 vagens maduras,
tomadas ao acaso;

XII. Numero de sementes por vagem (NSV) - determinado em 10 vagens maduras,
tomadas ao acaso;

XIII. Peso de 100 sementes (P100S) - refere-se ao peso de cem sementes

amostradas aleatoriamente, expresso em grama.

Os caracteres comprimento da vagem (CV), largura da vagem (LV), espessura
da vagem (EV), comprimento da semente (CS), largura da semente (LS) e espessura
da semente (ES) foram mensurados com paquimetro digital; e peso de 100 sementes
(P100S) com balanca eletrénica digital Marte AS2000C.

3.4 Geragéo F4

No experimento foram utilizadas as mesmas populacdes da geracao anterior,
nao ocorrendo nenhum tipo de selecdo. O experimento foi instalado em fevereiro de
2020, no delineamento de blocos casualizados, com trés repeticdes, sendo a parcela
util constituida de quarenta plantas com espacamento 0,7 m entre plantas e 1,0 m
entre fileiras, 0 espacamento entre plantas foi aumentado em relacdo a geracao
anterior para facilitar a conducado do experimento, totalizando um numero de 120
plantas por populagéo.

As populagcdes foram avancadas em Bulk, sendo misturadas todas as
sementes das plantas F3 colhidas e retirada uma amostra para constituir a geracéo. A
adubacéo foi realizada de acordo com andlise de solo e recomendacdes realizadas
por Lopes et al. (2010).

Os caracteres avaliados, de acordo com os descritores para Phaseolus lunatus
L. (IPGRI, 2001), foram os mesmos da geracéo Fs.

3.5 Analises estatisticas

Os dados obtidos das populacdes em F3; e F4 foram analisados pelo modelo
109 do SELEGEN (RESENDE, 2016), que se refere a avaliacdo de individuos em
progénies de plantas com sistema reprodutivo misto, avaliacdo em um local, e
progénies de vérias populagcdes. Na analise, foi considerada a taxa de autofecundacgao
de 61,9% levando em consideracéao trabalho realizado por Penha et al. (2016).

O modelo estatistico utilizado foi 0 seguinte:y = Xr + Za + Wp + Ts + €, em que:
y é o vetor de dados;
r € o vetor dos efeitos de repeticdo (assumidos como fixos) somados a média geral;
a é o vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como aleatérios);
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p € o vetor dos efeitos de parcela (assumidos como aleatérios);

s € vetor dos efeitos de populacéo (aleatorios) e;

e € o vetor de erros ou residuos (aleatérios).

As letras maiusculas representam as matrizes de incidéncia para os referidos efeitos.

Considerando se tratar de experimentos desbalanceados, realizou-se a analise
de deviance por meio do teste de razéo de verossimilhanga (LRT) para os caracteres
avaliados como sugerido por Resende (2007) com auxilio do programa estatistico R
versao 4.0.5 (R CORE TEAM, 2021) utilizando o pacote Ime4 versao 1.1-26 (BATES
et al., 2015), sendo a significancia verificada pelo teste do qui-quadrado a 5%, 1% e
0,1% de probabilidade.

Os parametros genéticos foram estimados via REML, sendo as médias
genotipicas ajustadas e estimadas pelo procedimento BLUP. A partir do modelo foram
obtidos os seguintes componentes de variancia:

Vg: variancia genética entre familias, cujos componentes da varidncia genética aditiva
e variancia genética de dominancia dependem da taxa de autofecundacéao;

Vparc - varidncia ambiental entre parcelas;

Vpop - variancia genética entre populagdes;

Ve - variancia residual;

Vf - variancia fenotipica individual,

h?a = h? - herdabilidade individual total (usando 3/2 da variancia genética aditiva no
numerador, quando S = 0) no sentido restrito;

c®parc - coeficiente de determinacéo dos efeitos de parcela;

c®proc - coeficiente de determinacéo dos efeitos de populacées;

h?ad - herdabilidade aditiva dentro de parcela (usando 1/2 da variancia genética aditiva
no numerador, quando S = 0);

A acuracia na média de populacao foi calculada a partir da variancia do erro de
predicéo (PEV) dos valores genéticos pela formular = [1 — PEV;/ 0%4] /2.

A partir das variancias obtidas foram calculados o coeficiente de variacéo
genético (CVg), coeficiente de variacdo do ambiental (CVe) e a razdo CVg/CVe.
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO

As estimativas obtidas pelo Teste de Razédo de Verossimilhanca (LRT), nos
caracteres avaliados em seis populacdes nas geracdes F3 e F4 de feijao-fava (Tabela
5), mostram que, em F3, as populacées diferiram entre si para todos os caracteres,
exceto para espessura de vagem e peso de 100 sementes. Em relacéo as parcelas,
os caracteres numero de dias para o inicio da floragdo, numero de dias para
maturacao, altura da planta, largura da vagem, espessura da vagem e peso de 100
sementes apresentaram diferencas significativas.

Em relacédo a geracao F4, apenas os caracteres numero de dias para o inicio
da floracdo e largura da vagem apresentaram diferencas significativas entre as
populacbes avaliadas. Com relacdo as parcelas, os caracteres apresentaram
diferencas significativas entre si, exceto altura da planta, largura da vagem, numero
de I6cus por vagem, numero de sementes por vagem e espessura da semente.

Tabela 5 - Estimativas obtidas pelo Teste de Razdo de Verossimilhangca nos
caracteres: numero de dias para o inicio da floracdo (NDF), numero de dias para
maturacdo (NDM), altura da planta (AP), nUmero de vagens por planta (NVP),
comprimento da vagem (CV), largura da vagem (LV), espessura da vagem (EV),
comprimento da semente (CS), largura da semente (LS), espessura da semente (ES),
namero de l6cus por vagem (NLV), nUmero de sementes por vagem (NSV) e peso de
100 sementes (P100S), avaliados em seis populacbes Fs e F, de feijao-fava, em
Teresina-Pl, 2021.

Caracteres Teste de Razao de Verossimilhanca
Geracao F; Geracao F4
Populacao Parcela Populacao Parcela
NDF (dias) 8,4900™* 517,5800*** 11,7210*** 12,8790***
NDM (dias) 28,9620*** 203,0340*** 0,0000 22,205***
AP (cm) 3,9478* 15,3961*** 3,5001 0,4147
NVP 8,0342** 0,3348 0,0000 6,4920*
CV (mm) 5,1371* 2,7565 0,7573 4,5846*
LV (mm) 19,6300*** 4,4873* 9,5687** 0,6461
EV (mm) 0,0000 3,8553* 0,0000 4,0131*
CS (mm) 13,3146*** 0,7478 0,0000 13,9220***
LS (mm) 12,2150*** 1,0579 0,0000 9,3212**
ES (mm) 5,2842* 3,4290 0,0000 0,5606
NLV 8,6168™* 0,0000 0,5225 1,3292
NSV 14,9180*** 0,0000 1,5123 2,6906
P100S (g) 0,1360 39,4150*** 1,5955 4,9249*
*, ** @ ***: significativo a p < 0,05; p <0,01 e p < 0,001, respectivamente, pelo teste y2 com

1 grau de |

iberdade.
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Valores significativos do teste LRT indicam que os componentes de variancia
séo significamente diferentes de zero, indicando a existéncia de variabilidade genética
que pode ser explorada pelo melhoramento (STURION; RESENDE, 2010). Em F3, nas
populacbes avaliadas, € possivel realizar selecao para todos os caracteres, exceto
espessura de vagem e peso de 100 sementes. Em relagcao a F4, € possivel se realizar
selecdo em numero de dias até a floracao e largura da vagem.

Em relagdo as parcelas, na geracao F3 € possivel se realizar selecdao dentro
das populagdes nos caracteres numero de dias até o inicio da floracdo, numero de
dias até a maturacéo, altura da planta, largura da vagem, espessura da vagem e peso
de 100 sementes. Em relacdo a geracao F., € possivel se realizar selecao nos
caracteres numero de dias até o inicio da floracdo, numero de dias até a maturacao,
namero de vagens por planta, comprimento da vagem, espessura da vagem,
comprimento da semente, largura da semente e peso de 100 sementes.

Quanto as médias BLUPs obtidas dos caracteres avaliados em seis populacdes
de feijao-fava nas geracdes Fz; e F4 (Tabela 6), verifica-se que a populagao H1
apresenta menor quantidade de dias para a floracdo (31,84 e 47,86 dias) e para a
maturacdo das vagens (87,66 e 182,46 dias). Logo, € a mais precoce dentre as
demais. Carmo et al. (2013) avaliaram genétipos de feijado-fava de porte determinado
encontraram numero de dias para o inicio da floracdo variando de 38 a 51 dias, e
numero de dias para a maturagcao das vagens variando de 75 a 100 dias.

Todas as populagdes apresentaram valores semelhantes para numero de dias
até a maturacéo em F4, em torno de 182 dias, indicando maturacéo tardia das vagens.
As populacbes estudadas foram, em sua maioria, mais tardias em relacéo a geracao
anterior.

Considerando a altura da planta, em F3; as médias variaram de 24,49 cm até
33,27 cm, em F, as médias variaram de 28,79 cm a 37,03 com, com destaque para a
populacdo H46 em ambas as geragdes. A arquitetura da planta é um carater
importante em programas de melhoramento, devido a busca por plantas mais eretas
(PUBLIO JUNIO et al., 2017). O tamanho variando de 25 a 35 cm é ideal pois auxilia
na colheita das vagens, seja ela manual ou automatizada.

Para o numero de vagens por planta, as médias variaram de 15,76 a 44,08 em
F3 e de 20,20 a 21,43 em F4, as populacdes H46, H5086 e H81 obtiveram os maiores
valores nas duas geracgoes, indicando que essas populagdes se destacam quanto a
esse carater. De acordo com Barriga e Oliveira (1982), o carater € bastante
influenciado por alteragdes ambientais, 0 que pode explicar a grande amplitude dos
valores obtidos nos genétipos estudados.

Tabela 6 — Médias BLUPs dos caracteres numero de dias para o inicio da floracédo
(NDF), numero de dias para maturacao (NDM), altura da planta (AP), numero de
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vagens por planta (NVP), comprimento da vagem (CV), largura da vagem (LV),
espessura da vagem (EV), comprimento da semente (CS), largura da semente (LS),
espessura da semente (ES), numero de I6cus por vagem (NLV), nUmero de sementes
por vagem (NSV) e peso de 100 sementes (P100S), avaliados em seis populac¢des de
feijao-fava, na geracéo F3 e F4, em Teresina - Pl, 2021.

Geracao Populacoes
Caracteres A F25 H46  H5086  Hsl  Ho4
NDF (dias) F3 31,84 40,57 43,23 41,56 35,02 37,29
F4 47,86 57,46 74,40 59,54 50,43 56,41
NDM (dias) Fs 87,66 123,62 124,30 117,16 102,66 128,95
Faq 182,46 182,76 182,84 182,86 182,77 182,75
AP (cm) Fs 24,86 25,43 33,27 27,97 24,49 25,91
F4 28,79 33,33 37,03 33,82 33,40 32,51
NVP Fs 15,81 34,32 44,08 36,07 15,76 22,02
Faq 20,33 20,87 20,35 21,43 21,21 20,20
CV (mm) Fs 59,13 55,80 59,30 55,46 62,96 60,53
Fa 56,20 55,98 56,80 54,41 58,28 54,34
LV (mm) Fs 15,54 13,56 15,56 13,65 17,13 16,63
Fq 14,51 14,52 16,22 14,63 15,99 14,96
EV (mm) Fs 8,10 8,10 8,08 8,02 8,03 8,13
Faq 7,53 7,50 7,55 7,53 7,51 7,52
CS (mm) Fs 12,59 10,76 11,01 10,92 12,37 12,63
F4 10,66 10,65 10,65 10,65 10,66 10,66
LS (mm) Fs 8,38 7,60 7,58 7,67 8,34 8,43
F4 7,66 7,65 7,65 7,66 7,66 7,67
ES (mm) Fs 4,58 4,96 5,21 5,05 5,10 5,09
Faq 5,15 5,15 5,15 5,15 5,15 5,15
NLV Fs 2,26 2,62 2,56 2,51 2,38 2,33
Faq 2,43 2,56 2,57 2,48 2,47 2,41
NSV Fs 1,85 2,29 2,24 2,17 1,82 1,82
F4 1,73 1,84 1,83 1,68 1,69 1,49
P100S (g) Fs 29,53 28,53 29,33 28,76 30,27 31,60
Fa 30,48 25,84 26,00 26,96 30,20 30,91

Com relacédo ao comprimento de vagem, os valores variaram de 55,46 mm a
62,96 mm em F; e de 54,34 mm a 58,28 mm em F4. Em relac&o a largura da vagem,
as médias variaram de 13,56 mm a 17,13 mm em F3; e de 14,51 mm a 16,22 mm em
F4. A populacao H81 se destacou para os dois caracteres em ambas as geracgoes.

Vagens grandes sdo desejaveis, pois ajudam na colheita manual pelos
agricultores (SILVA; NEVES, 2011), além de serem positivamente correlacionados
com rendimento de graos (SILVA, 2015). Os valores apresentados no presente estudo
sdo medianos em comparacdao com os observados por Silva (2015), em trabalho
realizado com 28 acessos de feijao-fava, que encontrou comprimentos de vagem
variando de 49,56 mm a 103,36 mm, e larguras de vagem de 9,84 mm a 20,45 mm.

Quanto a espessura da vagem, os valores variaram de 8,02 mm a 8,13 mm em
Fsz e de 7,50 mm a 7,55 mm em F4. As populac¢des obtiveram valores semelhantes em
ambas as geracbes, com a populacdo H94 apresentando as maiores médias. Em
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trabalho realizado por Sousa (2019), com variedades crioulas de feijao-fava, foram
encontrados valores menores (de 5,5 mm a 6,9 mm).

Para comprimento da semente os valores variaram de 10,76 mm a 12,63 mm
em F3 e de 10,65 mm a 10,66 mm em F4, sendo as populacbes H1 e H94 com os
maiores valores médios, indicando ter sementes grandes. Quanto a largura da
semente, os valores variaram de 7,58 mm a 8,43 mm em Fz e de 7,65 mm a 7,67 mm
em Fy.

Em estudo realizado por Silva (2015), com 33 acessos de feijao-fava, foram
observados valores para o comprimento de semente variando de 8,33 mm a 20,72
mm e para a largura de semente, de 7,05 mm a 13,65 mm, com indicativo de sementes
maiores do que as do presente estudo.

Quanto a espessura da semente, os valores variaram de 4,58 mm a 5,21 mm
em F3; e médias de 5,15 mm em F,, com destaque para a populacdo H46, que
apresentou os maiores valores, seguida por H81 e H94.

Com relacdo aos numeros de l6cus por vagem e numero de sementes por
vagem, as populacdes H25 e H46 apresentaram os maiores valores médios em ambas
as geracoes. O numero de lécus por vagem variou de 2,26 a 2,62 em F; e de 2,41 a
2,57 em F4. Quanto ao numero de sementes por vagem, os valores variaram de 1,82
a2,29emFzede1,49a1,84 emF..

De acordo com Guimaraes et al. (2007), ndo ocorre muita variagdo no niumero
de sementes por vagem em feijdo-fava, sendo que a quantidade varia de duas a
qguatro sementes.

No peso de 100 sementes, a variacéo foi de 28,53 g a 31,60 g em F3 e de 25,84
g a 30,91 g em F4, com destaque para a populacdo H94. Conforme Silva (2015), que
observou variacéo de 29,52 g a 122,50 g, este carater esta diretamente relacionado
ao tamanho da semente e ao conjunto génico de cada gendtipo.

Na literatura os trabalhos de estimacdo de parémetros genéticos com
Phaseolus Ilunatus sao escassos, sendo este um dos poucos estudos de
melhoramento da espécie no Brasil, com a estimacdo de parédmetros genéticos e
predicdo de ganhos em populac¢des de feijao-fava.

Considerando os parametros genéticos estimados (Tabelas 7, 8, 9 e 10),
verifica-se que a variancia ambiental entre parcelas (Vparc) foi superior a variancia
genética entre populagdes (Vpop) destacando para geracédo Fj3 altura de planta;
namero de vagens por planta, numero de lécus por vagem, comprimento, largura e
espessura da semente na geracao F4, e em ambas geracOes espessura da vagem e
peso de 100 sementes, indicando predominancia da variabilidade genética dentro das
populacdes em relacao a variabilidade entre populacdes para estes caracteres.
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Tabela 7 - Estimativas dos parédmetros genéticos para nimero de dias para o inicio da
floracdo (NDF), numero de dias para maturacdo (NDM) e altura da planta (AP),
avaliados em seis populacdes de feijao-fava, nas geragcdes F3 e F4, via metodologia
REML/BLUP, em Teresina - PI, 2021.

A NDF NDM AP
P tros’
arametros FS F4 Fs F4 F3 F4
Vg -0,0028 -0,1865 -0,0178 -36,9359 -0,4037 -0,2224
Vparc 21,9243 15,0085 48,9388 239,3811 19,7781 1,6613
Vpop 22 3772 93,3474 260,6863 1,0931 15,0339 9,0341
Ve 0,6854 51,0585 10,4592 263,5829 59,4277 53,119
4
i 44,9840 159,2279 320,0665 467,1212 93,8360 63,592
4
h“a 0,0011 0,0345 0,0010 0,5939 0,0755 0,1030
c“parc 0,4874 0,09426 0,1529 0,5125 0,2108 0,0261
c“pop 0,4975 0,5863 0,8145 0,0023 0,1602 0,1421
h“ad 0,0768 0,1113 0,0316 0,2969 0,1260 0,1275
Média 38,2570 57,6867 114,0630 182,7461 26,9920 33,152
1
Acuracia 0,9140 0,9633 0,9810 NaN 0,8427 0,8719
CVg/CVe 1,0102 2,4939 2,3078 0,0676 0,8600 2,3319

'Vg = variancia genética entre familias, cujos componentes da variancia genética aditiva e
variancia genética de dominancia dependem da taxa de autofecundacao; Vparc = variancia
ambiental entre parcelas; Vpop = varlanma genetlca entre populacdes; Ve = varidncia residual;
Vf = variancia fenotipica individual; h®a = h® herdabilidade individual total (usando 3/2 da
variancia genética aditiva no numerador quando S =0) ng sentido restrito; c’parc = c?,
coeficiente de determinacgao dos efeitos de parcela; c®proc = c*1, coeficiente de determlnagao
dos efeitos de populacdes; h’ad = herdabilidade aditiva dentro de parcela (usando 1/2 da
variancia genética aditiva no numerador, quando S = 0); Média geral do experimento; Acuracia
= acuracia na média entre populagées; NaN = nao foi possivel calcular; CVg/CVe = razdo
entre coeficiente de variagdo genético e ambiental.

A variancia genética entre populacdes foi superior a variancia ambiental entre
parcelas para os caracteres na avaliacao em F3 para nUmero de dias até a maturacao,
namero de vagens por planta, comprimento da vagem, comprimento, largura,
espessura da semente e numero de lécus por vagem. Nas duas geragdes para
nuamero de dias para o inicio da floragao, largura da vagem e numero de sementes
por vagem. Na geracédo F4 para altura da planta, indicando que, o maior contribuinte
para a variancia fenotipica para esses caracteres foi a varidncia existente entre as

populacdes e sendo assim, possibilitando diferencas de uso para selecédo entre as
procedéncias.

Tabela 8 - Estimativas dos parametros genéticos para nUmero de vagens por planta
(NVP), comprimento da vagem (CV), largura da vagem (LV) e espessura da vagem
(EV), avaliados em seis populacdes de feijao-fava, na geracao F; e F4, via metodologia
REML/BLUP, em Teresina - PI, 2021.
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n NVP Ccv LV EV

Parédmetros

1 Fs Fq Fs Fq Fs Fq Fs Fa
Vg -6,9574 -31,4998 -0,2821 -0,1404 -0,0103 -0,0051 -0,0262 -0,0183
Vparc 25,8184 154,7732 6,8093 5,8919 0,4153 0,0491 0,1692 0,1114
Vpop 164,8469 4,0708 10,1250 4,1594 2,3231 0,6592 0,0093 0,0040
Ve 998,5751 921,3531 41,3617 33,2282 1,8146 1,2811 1,1032 0,8438
Vi 1182,2829 1048,6973 58,0138 43,0636 4,5426 1,9842 1,2554 0,9408
h“a 0,1033 0,8846 0,0854 0,0961 0,0402 0,0770 0,3672 0,5750
c“parc 0,0218 0,1476 0,1174 0,1364 0,0914 0,0247 0,1348 0,1184
c“pop 0,1394 0,0039 0,1745 0,0953 10,5114 0,3322 0,0074 0,0043
h“ad 0,1293 1,0410 0,1265 0,1287 0,1063 0,1233 0,4416 0,6629
Média 28,0130 20,7387 58,8670 56,0071 15,3480 15,1432 8,0800 7,5273
Acuracia 0,9020 NaN 0,8851 0,7265 0,9702 0,9462 NaN NaN

CVg/CVe 2,5049 0,1622 1,2017 0,8402 2,3590 3,6659 0,2343 0,1895

'Vg = variancia genética entre familias, cujos componentes da variancia genética aditiva e
variancia genética de dominancia dependem da taxa de autofecundacao; Vparc = variancia
ambiental entre parcelas; Vpop = varlanma genetlca entre populagdes; Ve = variancia residual;
Vf = variancia fenotipica individual; h®a = h® herdabilidade individual total (usando 3/2 da
variancia genética aditiva no numerador quando S =0) ng sentido restrito; c’parc = c?,
coeficiente de determinacgao dos efeitos de parcela; czproc c?1, coeficiente de determlnagao
dos efeitos de populacdes; h’ad = herdabilidade aditiva dentro de parcela (usando 1/2 da
variancia genética aditiva no numerador, quando S = 0); Média geral do experimento; Acuracia
= acuracia na média entre populagées; NaN = nao foi possivel calcular; CVg/CVe = razdo
entre coeficiente de variagdo genético e ambiental.

Para Resende (2015), as herdabilidade individuais podem ser classificadas de
acordo com a sua magnitude em: baixa (0,01< h? < 0,15), média (0,15 < h? < 0,50) e
alta (h® = 0,50). Nesse sentido, todos os caracteres analisados apresentaram
estimativas de herdabilidade de baixa magnitude na geracéo F3, exceto por espessura
da vagem que apresentou um valor de herdabilidade de magnitude média (36%).

Em relacdo a geracdo F4, as herdabilidade estimadas foram de baixa
magnitude para numero de dias para o inicio da floracdo (3,45%), altura da planta
(7,55%), comprimento da vagem (9,61%), largura da vagem (7,70%), numero de |6cus
por vagem (11,15%), numero de sementes por vagem (9,66%) e peso de 100
sementes (8,66%); e de alta magnitude para numero de dias para maturacéo
(59,39%), numero de vagens por planta (88,46%), espessura da vagem (57,50%),
comprimento da semente (61,33%), largura da semente (96,84%) e espessura da
semente (80,22%).

Tabela 9 - Estimativas dos parametros genéticos para comprimento da semente (CS),
largura da semente (LS) e espessura da semente (ES), avaliados em seis populacdes
de feijao-fava, na geracédo F3 e F4, via metodologia REML/BLUP, em Teresina - PI,
2021.



30

Farémetros CS LS ES
Fs F4 Fs F4 Fs F4

Vg -0,0093 -0,1744 -0,0030 -0,0152 -0,0016 -0,018
Vparc 0,0990 0,8751 0,0321 0,1061 0,0339 0,0471
Vpop 0,8663 0,0006 0,1941 0,0016 0,0593  0,0000
Ve 1,4664 1,0111 0,4645 0,3719 0,2453 0,6588
Vi 2,4224 1,7124 0,6876 0,4644 0,3368 0,6873
h“a 0,0681 0,6133 0,0783 0,9684 0,0872 0,8022
c“parc 0,0409 0,5110 0,0467 0,2285 0,1006  0,0685
c“pop 0,3576 0,0004 0,2823  0,0035 0,1761 0,0000
h“ad 0,1189 0,3066 0,1224  1,2503 0,1266  0,8652
Média 11,7180 10,6598 8,0050 7,6636 5,0040 5,1507
Acuracia 0,9632 NaN 0,9485 NaN 0,8921 NaN
CVg/CVe 2,9539 0,0270 2,4461 0,1240 1,3039 0,0298

'Vg = = variancia genética entre familias, cujos componentes da variancia genética aditiva e
variancia genética de dominancia dependem da taxa de autofecundacéo; Vparc = variancia
ambiental entre parcelas; Vpop = varlanma genetlca entre populagdes; Ve = varidncia residual;
Vf = variancia fenotipica individual; h®a = h® herdabilidade individual total (usando 3/2 da
variancia genética aditiva no numerador quando S =0) ng sentido restrito; c’parc = c?,
coeficiente de determinacao dos efeitos de parcela; c?pop = c¢?1, coeficiente de determmagao
dos efeitos de populacdes; h’ad = herdabilidade aditiva dentro de parcela (usando 1/2 da
variancia genética aditiva no numerador, quando S = 0); Média geral do experimento; Acuracia
= acuracia na média entre populagées; CVg/CVe = razdo entre coeficiente de variagcédo
genético e ambiental.

As herdabilidades encontradas no presente estudo foram, em sua maioria, de

baixa magnitude por conta da baixa variancia genética entre familias obtida. Esses
valores podem ser explicados pelo fato das populagdes estudadas possuirem
parentais em comum, logo, as popula¢cdées possuem um certo grau de parentesco. De
acordo com Pimentel et al. (2014), esses valores de baixa magnitude sugerem que
nao ha condicbes favoraveis a selecao de plantas individuais.
Tabela 10 - Estimativas dos parametros genéticos para numero de l6cus por vagem
(NLV), numero de sementes por vagem (NSV) e peso de 100 sementes (P100S),
avaliados em seis populacdes de feijao-fava, na geracédo F3 e F4, via metodologia
REML/BLUP, em Teresina - PI, 2021.

Parametros' NLV NSV P100S
Fs Fs4 = Fs4 = Fs4

Vg -0,0009 -0,0006 -0,0010 -0,0007 -0,1391  -0,1790
Vparc 0,0006 0,0124 0,0012 0,0196 43,4842  9,0319
Vpop 0,0230 0,0091 0,0538 0,0250 4,5911 9,0148
Ve 0,1328 0,1400 0,1565 0,1575 20,8448 43,0314
Vi 0,1554 0,1609 0,2104  0,2015 68,7810 60,8990
h<a 0,1043 0,1115 0,0875 0,0966 0,0355 0,0866
c“parc 0,0038 0,0772 0,0055 0,0975 0,6322 0,1483
c“pop 0,1479 0,0563 0,2557  0,1241 0,0668 0,1480
h“ad 0,1291 0,1325 0,1244 0,1277 0,1238 0,1267
Média 2,4490 2,4917 2,0380 1,7148 29,6730 28,4036

Acuracia 0,9192 0,6720 0,9571 0,7972 0,5225  0,7867
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CVg/CVe 6,2309 0,8539 6,8154 11,1280 0,3249  0,9991

'Vg = variancia genética entre familias, cujos componentes da variancia genética aditiva e
variancia genética de dominancia dependem da taxa de autofecundacao ;Vparc = variancia
ambiental entre parcelas; Vpop = varlanma genética entre populagdes; Ve = variancia residual;
Vi = variancia fenotipica individual; h®a = herdabilidade individual total (usando 3/2 da
variancia genética aditiva no numerador quando S = 0) ng sentido restrito; c’parc = c?,
coeficiente de determinacao dos efeitos de parcela; c?pop = c?1, coeficiente de determmagao
dos efeitos de populacdes; h’ad = herdabilidade aditiva dentro de parcela (usando 1/2 da
variancia genética aditiva no numerador, quando S = 0); Média geral do experimento; Acuracia
= acuracia na média entre populagées; CVg/CVe = razdo entre coeficiente de variacado
genético e ambiental.

Em estudos realizados por Moghaddam et al. (2016), Nascimento et al. (2018)
e Fatema et al. (2019), em feijao comum, foram estimadas herdabilidades de
diferentes magnitudes para o numero de dias para o inicio da floragao (49% e 54%) e
para o numero de dias para maturagao (32%, 35% e 60,12%). Com feijao-caupi, Publio
Junior et al. (2018) obtiveram estimativa de 93,09% para o numero de dias para inicio
da floracéo e Oliveira et al. (2017b) obtiveram estimativas de magnitude mediana (32%
e 33%) para numero de dias para inicio da floracdo e numero de dias até a maturacéo
respectivamente. No presente estudo, foi estimado valor de herdabilidade alto para
nuamero de dias até a maturacdo na geracao Fa.

Para altura da planta, em feijao-caupi, o coeficiente de herdabilidade foi de
69,84% (PUBLIO JUNIOR et al., 2018) e em feijao-comum, de 76,69% (FATEMA et
al., 2019), indicando que tais populacdes apresentavam mais variabilidade genética
para o carater comparadas com as populag¢des de feijao-fava do presente estudo, ja
que a herdabilidade ndo é uma propriedade do carater ou da espécie, e sim da
populacéo e das condicbes ambientais a que foram submetidas (BALDISSERA et al.,
2014).

Os coeficientes de herdabilidade para o nUmero de vagens por planta (52,79%
e 87,32%) em feijdo-caupi (PUBLIO JUNIOR et al., 2018) e em feijdo-comum
(FATEMA et al., 2019), respectivamente, foram de alta magnitude assim como os
encontrados na geracao F, no presente estudo (88,46%). Para o comprimento da
vagem (82,49%, 81,12% e 70,65%), os coeficientes de herdabilidade estimados em
feijdo-caupi (PUBLIO JUNIOR et al., 2018; BARROS et al., 2011) e em feijao-comum
(FATEMA et al., 2019), respectivamente, foram altos, enquanto os estimados em
feijao-fava (8,54% em F3 e 9,61% em F,) foram de baixa magnitude.

Quanto ao numero de sementes por vagem (86,86% e 78,52%), a
herdabilidade estimada em feijao comum (FATEMA et al.,, 2019) e feijao-caupi
(BARROS et al.,, 2011) respectivamente, também foi superior a observada em
populacdes de feijao-fava. Em relagdo ao numero de vagens por planta, Cruz et al.
(2018) encontraram valores de herdabilidade baixo (9,2%) em populac¢des de feijao
comum em geracgao F3, valor esse inferior aos encontrados em ambas as geracdes de
feijao-fava avaliadas no presente estudo (10,33% e 88,46%). Em relacdo ao peso de
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100 sementes (79,86%) encontrado em feijao-caupi (BARROS et al., 2011), foi
superior aos encontrados no presente estudo com feijao-fava.

Outro parametro importante € o coeficiente de determinacdo dos efeitos de
parcela (c®parc), que quantifica a variabilidade das parcelas dentro de cada bloco,
fornecendo informagbes mais detalhadas sobre a precisdo experimental. De acordo
com Resende (2002), as estimativas ideais sdo aquelas com magnitudes inferiores a
10%, indicando que a variacdo fenotipica observada foi pouco influenciada pela
variacdo ambiental. Valores elevados de c®parc significam alta variabilidade entre
parcelas, dentro dos blocos, e alta correlacdo ambiental entre observagdes, dentro da
parcela (PIMENTEL et al., 2014).

Os caracteres numero de dias para o inicio da floracdo, altura de planta,
espessura da semente em F3; nimero de vagens por planta, comprimento da
semente, largura da semente em F, e peso de 100 sementes nas duas geracdes
apresentaram valores superiores a 10% para c?parc, o que indica elevada
variabilidade ambiental entre parcelas influenciando na variacéo fenotipica observada.

Com relagéo as estimativas dos coeficientes de determinacéo dos efeitos de
populacdes (c’pop), observa-se que os valores foram superiores ao c®pac nos
carateres numero de dias para o inicio da floracdo, nUmero de sementes por vagem e
largura da semente em ambas as gerac¢des, nUmero de dias para maturagéo, nUmero
de vagens por planta, comprimento da vagem, comprimento da semente, largura da
semente, espessura da semente € numero de l6cus por vagem em F3, e altura da
planta em F,. Esses valores representam a estimativa da variagdo genética entre
populacdes, no qual, para essas variaveis, uma parte da variacdo se encontra entre
populagoes.

A relacdo CVg/CVe, ou indice b, pode ser empregada como indicativo do grau
de eficiéncia seletiva para cada carater. Valores proximos ou acima da unidade na
relacdo CVg/CVe indicam situacdo favoravel a selecdo, ou seja, presenca de
variabilidade suficiente para a selecdo com a possibilidade de maiores ganhos
(VENCOVSKY; BARRIGA, 1992).

Os valores foram proximos ou superiores a 1 em todos os caracteres avaliados,
exceto por numero de dias até a maturacdo, numero de vagens por planta,
comprimento da semente, largura da semente e espessura da semente em F4, peso
de 100 sementes em F3, e espessura da vagem em ambas as geracdes, indicando a
possibilidade de ganhos com sele¢cdo. Assim como no presente estudo, Meire et al.
(2017) encontrou valor da razdo CVg/CVe superior a 1 e favoravel a selecao para o
caréter altura de planta em feijao-caupi.

A acuradcia de selecdo refere-se a correlacdo entre o valor genotipico
verdadeiro e aquele estimado a partir das informacdes do experimento, e sera mais
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alta quanto menor forem os desvios absolutos entre os valores genéticos paramétricos
e os estimados, sendo os valores proximos a unidade desejaveis (RESENDE;
DUARTE, 2007). Assim, quanto maior a acuracia seletiva na avaliacdo de um
individuo, maior € a confianga na sua avaliacdo e no valor predito (STURION;
RESENDE, 2005). A acuréacia é o elemento principal do progresso genético, que pode
ser alterado pelo homem quando se visa maximizar o ganho, podendo ser
incrementada por uma experimentacdo mais adequada (RESENDE, 2002).

Os valores da acuracia podem variar de 0 a 1, sendo classificados como muito
alto (= 0,90), alto (= 0,70 e < 0,90), moderado (= 0,50 e < 0,70) e baixo (< 0,50)
(RESENDE; DUARTE, 2007). Valores de acuracia maiores que 0,70 sao considerados
adequados para propiciar inferéncia precisa sobre o valor genético, sendo uma
medida associada a precisdo na selecao.

Os caracteres avaliados apresentaram valores de acuracia classificados como
muito altos (= 0,90) para os caracteres numero de dias até a floracéo e largura da
vagem em ambas as geracdes, numero de dias até a maturagdo, numero de vagens
por planta, comprimento da semente, largura da semente, nUmero de lécus por vagem
e numero de sementes por vagem em Fj.

As acuracias foram classificadas como altas (= 0,70 e < 0,90) para 0s
caracteres altura da planta e comprimento da vagem nas duas geragdes, espessura
da semente em F3, nUmero de sementes por vagem e peso de 100 sementes em F..
As acuracias foram classificadas como moderadas para os caracteres niumero de
l6cus por vagem em F4 e peso de 100 sementes em Fs.

Os valores de acuréacia encontrados na geracéo F4 foram, em geral, menores
do que aqueles encontrados na geracédo Fs, assim, pode-se dizer que a preciséao
experimental foi maior no experimento da geracao Fs. Uma possivel explicacéo para
este fato é o maior numero de repeti¢des utilizadas no experimento da geracéo Fs. De
acordo com Resende (2002), a acuracia pode ser incrementada por uma
experimentacdo mais adequada, como por exemplo o aumento no numero de
repeticbes e medicdes por planta

Para os caracteres numero de dias para maturacdo na geracao, numero de
vagens por planta, comprimento da semente, largura da semente e espessura da
semente na geracdo F, e espessura da vagem em ambas as geracdes, nao foi
possivel calcular a acuracia de selecao pois ndo foram obtidos valores da variancia
do erro de predicao (PEV).

Os ganhos de selecao estimados via BLUP nas geracdes Fz e F4 (Figuras 1 e
2) revelam que, em geral, os maiores ganhos foram obtidos na geracao F3, sendo os
caracteres numero de dias para o inicio da floracao, altura da planta e numero de
vagens por planta com os maiores ganhos nas duas geracdes avaliadas.
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Figura 1 - Ganhos com selecéo relativos nos caracteres numero de dias até o inicio
da floragao, numero de dias para maturacgao, altura da planta, comprimento da vagem,
largura da vagem e espessura da vagem avaliados em seis populacdes de feijao-fava,
nas geracoes F3 e F4, em Teresina-Pl, 2021.
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Figura 2 - Ganhos com selecao relativos nos caracteres numero de vagens por planta,
comprimento da semente, largura da semente, espessura da semente, niumero de
l6cus por vagem, numero de sementes por vagem e peso de 100 sementes avaliados
em seis populacdes de feijao-fava, nas geracoes F3 e F4, em Teresina-Pl, 2021.
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Considerando o numero de dias para o inicio da floracao, a populacédo H1 nao
apresentou ganho para o carater e a populagcdao H46 apresentou o maior valor de
ganho nas duas geracoes avaliadas. No geral, os ganhos foram superiores em F,4 para
esse carater.

Quanto ao numero de dias para maturacao, a populacdo H1 n&o obteve ganho
em ambas as geracdes e as populacdes H46 e H94 obtiveram os maiores ganhos na
geracao F3, em F4 ndo foram obtidos ganhos expressivos para nenhuma populagao.
Cultivares com ciclo precoce sédo desejaveis, pois menor ciclo garante producao
precoce € menos risco por causa de estiagem. O ideal seria a selecéo para diminui¢ao
das médias destes caracteres, visando a obtencédo de material mais precoce.

Em relacéo a altura da planta, a populacdo H46 foi a que apresentou o maior
valor para ganho em ambas as geragcdes. Comparando os ganhos estimados via
BLUP de F; e as médias obtidas em F,4, verifica-se que, para o carater todas as
populacdes apresentaram ganhos reais, onde as médias da geracao F4 é superior as
médias da geracao F3 para todas as populagdes.

Para os caracteres comprimento da vagem e largura da vagem, as populacdes
H81e H94 apresentaram os maiores valores de ganho em ambas as geragcdes. Em
comparacédo dos BLUPs estimados em F3 e as médias obtidas em F4 observa-se que,
embora as populagcbes H25 e H5086 apresentem estimativas de ganho de baixa
magnitude em Fj3, elas apresentaram ganhos reais expressivos em F, para 0s
caracteres.

Ganhos nesses caracteres sao desejaveis pois, de acordo com Silva e Neves
(2011), vagens grandes favorecem a colheita manual. Além disso, esses caracteres
tém correlagcdo positiva com rendimento, sendo de grande importancia para o
melhoramento da espécie (SILVA, 2015).

Para espessura da vagem, a populacao H94 apresentou maiores ganhos em
Fs, e a populagcdo H46 em F4. No geral, para a caracteristica os ganhos foram baixos,
nao diferindo muito da média geral inicial.

Para numero de vagens por planta, a populacédo H81 nao apresentou ganhos
para a caracteristica em F3 e a populacédo H94 nao apresentou ganhos em F4. Embora
a populacao H81 nao tenha apresentado estimativas de ganhos em F3, ela apresentou
um ganho real para o carater quando comparadas as médias das duas geracoes
avaliadas. As populacdes H25, H46 e H5086 apresentaram estimativas de ganhos
expressivas para o carater em F3 e ganhos consideraveis em F4.

Para comprimento da semente, os ganhos foram bem expressivos em Fj,
sendo as populag¢des H1, H81 e H94 com os maiores ganhos, a populagcao H25 néo
teve ganhos. Para a largura da semente, as popula¢des H1, H81e H94 obtiveram os
maiores ganhos em F3, ja a populacédo H46 nao obteve ganhos para a caracteristica
em nenhuma das geracdes avaliadas.
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Para a espessura da semente os ganhos foram mais expressivos em F3, sendo
a populacdo H46 com os maiores ganhos, para a populacdo H1 nao foram obtidos
ganhos. Ganhos nesses caracteres sdo desejaveis pois, de acordo com Dobert e
Blevins (1993), o tamanho das sementes no feijdo-fava é uma caracteristica
importante no desenvolvimento fisioldgico da cultura, onde sementes maiores tendem
a produzir uma maior quantidade de ndédulos e matéria seca.

Para os caracteres numero de lécus por vagem e numero de sementes por
vagem, as populacdes H25 e H46 apresentaram maiores ganhos em ambas as
geracgdes avaliadas. Para o carater, os ganhos nao foram muito grandes, nao diferindo
muito da média inicial.

De acordo com Guimaraes et al. (2007), ndo ocorre muita variagdo no niumero
de sementes por vagem em feijao-fava, sendo a quantidade variando de duas a quatro
sementes, 0 que pode explicar os ganhos baixos obtidos. Em trabalho de Barreiro
Neto et al. (2015) com dez acessos de feijao-fava, foram encontrados valores variando
de 2,17 a 3,10, 0 que mostra a pouca variagao do carater dentro da espécie.

Para o carater peso de 100 sementes, as populacdes H81 e H94 obtiveram as
maiores estimativas de ganhos, ja a populacdo H25 nédo obteve ganho nas duas
geracdes avaliadas. Para esse carater os ganhos foram maiores em F4 do que na
geracao anterior, sendo ganhos nesse carater desejados. Comparados os ganhos
estimados com as médias obtidas nas geracdes avaliadas, a populacédo H1 obteve
ganhos reais superiores aos ganhos estimados via BLUP para o carater

Trabalho realizado por Oliveira et al. (2017b) com feijao-caupi obteve ganhos
expressivos (21,33%) para peso de 100 sementes, ganhos superiores aos
encontrados no presente estudo.

Evidentemente, o programa de melhoramento em feijao-fava n&do pode ser
conduzido para a melhoria de muitos caracteres ao mesmo tempo. Por conta disso,
torna-se essencial priorizar os caracteres a serem trabalhados, como numero de dias
para a floracdo e maturac&o, comprimento e largura de vagens e sementes e peso de
100 sementes, e a metodologia adequada para a obtencao de ganhos genéticos.
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5 CONCLUSOES

A metodologia REML/BLUP mostrou-se eficiente na estimagao dos parametros
genéticos e predicdo de ganhos em populacdes de feijao-fava.

A variabilidade genética entre e dentro das popula¢des estudadas, para todos
0s caracteres na geracao Fz e na maioria dos caracteres na geracédo F4, pode ser
explorada para o melhoramento da espécie.

A populacdo H1 por apresentar ciclo mais precoce e sementes grandes e
brancas € uma populacéo promissora no melhoramento da espécie.
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