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1. INTRODUCAO

O feijao (Phaseolus vulgaris L.) € um dos produtos agricolas de maior valor
socioeconémico, considerado uma fonte de proteina de baixo custo, sendo o
alimento base da dieta de grande parte dos brasileiros (CARVALHO et al., 2016).
Seus graos fornecem energia, carboidratos, vitaminas, fibras e micronutrientes
(TAVARES et al., 2013; SCHMUTZ, 2014). O Brasil é destaque como o0 maior
produtor e consumidor de feijdo, na safra agricola de 2016/2017 a producéo foi de
3327 mil toneladas e produtividade de 1076 kg ha* de grdos (IBGE, 2017). Sendo
cultivado em todo territério brasileiro nos mais variados niveis tecnolégicos, desde
a agricultura com alta tecnologia, bem como, a uma agricultura de subsisténcia
(CARVALHO et al., 2016).

A aclimatacao da cultura do feijdo aos diferentes niveis tecnolégicos e as
condicBes edafoclimaticas é atribuida a grande variabilidade genética disponivel
no germoplasma desta espécie, permitindo o desenvolvimento de genétipos mais
adequados a determinados ambientes e com possibilidade de incrementar a
produtividade (COELHO, 2007). Neste contexto, torna-se necessario utilizar
ferramentas estatisticas e diferentes abordagens biométricas para estimar e
definir padrées de agrupamento destes gendtipos frente as caracteristicas
morfolégicas e componentes da producdo (CARBONELL et al., 2007; SZARESKI et
al., 2017). Buscando a utilizacdo de métodos que revelem a distincdo das
diferentes fontes de variabilidade, pode-se inferir quais destes sdo polimorficos,
bem como, quais caracteres mais contribuem para diferenciar, sendo
imprescindivel identificar quais as tendéncias de associacdes entre 0s caracteres
mensurados, desta forma, este trabalho teve por objetivo identificar e diferenciar a
variabilidade genética de gendtipos de feijdo utilizando técnicas biométricas
baseadas nos principais atributos morfolégicos e componentes da producao de
sementes de feijao.

2. METODOLOGIA

O experimento foi realizado no municipio de Tenente Portela — RS,
localizado na latitude 27°23'31.04"S e Longitude 53°46'50.71" O, com altitude de
420 metros, sendo o clima subtropical umido do tipo Cfa segundo a classificacao
de Koppen, o solo é caracterizado como Latossolo vermelho alumino férrico tipico
(STRECK et al., 2008).

Foram utilizadas 29 popula¢gbes segregantes F2 (Tabela 1) obtidas pela
selecdo direcionada do melhor germoplasma disponivel nas principais regifes
produtoras do Rio Grande do Sul. O delineamento experimental utilizado foi o de
blocos aumentados (FEDERER,1956). A densidade de semeadura utilizada foi de
26 sementes viaveis por metro quadrado, com espacamento de 0,45 metros entre
linhas com 10 metros de comprimento. A semeadura ocorreu de forma manual,
com adubacédo de base de 250 kg ha?! de N-P-K na formulacdo 05-20-20, e
adubacéo nitrogenada de 200 kg ha* de ureia por cobertura no estadio fenolégico
V4 (DEMARI et al., 2015).

Tabela 1. Descricéo das populacdes de feijdo, origem genética e denominacao.
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Sigla Origem
1CBRS; 2CBRS; 3CBRS Campos Borges - RS
1PMRS; 2PMRS; 3PMRS; Palmeira das Missdes -

4PMRS; 5PMRS RS

1SRRS; 2SRRS; 3SRRS;
4SRRS; 5SRRS; 6SRRS
1PJRS; 2PJRS; 3PJRS;

Santa Rosa - RS

Pejucara - RS

4PJRS
1BGRS; 2BGRS; 3BGRS; Braga - RS
4BGRS 9
1CARS; 2CARS; 3CARS Cruz Alta - RS
1FVRS; 2FVRS; 3FVRS;
AEVRS Fortaleza dos Valos - RS

Para aferir os caracteres de interesse agronémico, procedeu-se a selecéo
aleatdria de dez plantas na area util de cada unidade experimental. Os caracteres
aferidos foram: nimero de sementes por planta (NSGP), massa total de sementes
por planta (MTS), numero de legumes por planta (NLP), nimero de ramificagbes
por planta (NR), altura da planta (AP) e altura de insercdo do primeiro legume
(IPL).

Os dados obtidos foram submetidos ao diagnostico de valores
discrepantes, ap0s procedeu-se o calculo das distdncias genéticas entre 0s
genatipos utilizando o algoritmo Euclidiano, apds confeccionou-se a matriz das
distancias genéticas, para entdo definir um dendrograma e agrupamento de
Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean (UPGMA), contribuicdo
relativa dos caracteres pelo método de Singh (1981), e definicdo do perfil genético
dos genodtipos de feijdo através de técnicas iterativas com aprendizado
computacional ndo supervisionado obtido pelas Redes Neurais Artificiais
(Kohonen), posteriormente realizou-se a as correlacfes lineares com o intuito de
evidenciar a tendéncia de associacao entre os caracteres de interesse, baseado
na significancia de 5% de probabilidade pelo teste t. As andlises estatisticas foram
realizadas atraves dos softwares Genes (CRUZ, 2013) e programa R (R CORE
TEAM, 2015).

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Através do diagrama causal de associa¢des entre os caracteres é possivel
determinar quais caracteres sdo o0s principais componentes do rendimento do
feijdo, possibilitando selecionar gendtipos que sejam superior quanto ao
rendimento, de forma a incrementar na produtividade de sementes. Pois, 0
rendimento € expresso pela associacdo de diversos caracteres (KUREK, 2001).

0,28
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Figura 1: Diagrama causal elaborado através das associacoes lineares entre os
caracteres numero de sementes por planta (NSGP), massa total de sementes por
planta (MTS), numero de legumes por planta (NLP), nimero de ramificacdes por
planta (NR), altura da planta (AP) e altura de inser¢éo do primeiro legume (IPL).

O diagrama (Figura 1), expressou 15 correlagbes, destas 7 foram
significativas pelo teste T com 5% de probabilidade. Definindo que um maior
namero de sementes por planta estd correlacionado com uma maior altura de
planta, nimero de legumes por planta, nimero de ramificagdes com uma insercéo
de primeiro legume menor, resultam em uma massa total de sementes maior e
consequentemente um maior rendimento.

De forma a definir quais caracteres sao 0sS mais contrastantes para
distinguir os genotipos, foi utilizado a contribuicdo relativa dos caracteres como
método para estabelecer os de maior relevancia para a selecao (Figura 2). Onde,
0 numero de sementes por planta (19,92%) foi o caractere mais determinantes na
diferenciacdo dos gendtipos, juntamente com o numero de legumes por planta
(17,83%) e massa total de sementes por planta (16,73%). Desta forma, estes
caracteres foram os mais contrastantes, determinando um maior polimorfismo
entre os gendtipos.

Figura 2: Dendrograma baseado na distancia Euclidiana Média e método
de agrupamento UPGMA.

A matriz fenotipica dos caracteres foi submetida ao método da distancia
Euclidiana Média Padronizada com a finalidade de obter a matriz de distancia
genética entre os gendtipos estudados, estas estimativas foram submetidas a um
método de agrupamento que auxiliou na confeccdo do dendrograma das
dissimilaridades. O dendograma (Figura 2) revelou das 29 populacdes de feijao 6
subdivisbes. Similaridade foram expressas entre as populagcoes de forma que néo
foram formados grupos com genotipos de uma unica origem. Como o grupo dos
gendtipos 2BGRS, 1PMRS, 2BGRS, 3CBRS e SRRS em que sao da cidade de
Braga — RS, Palmeira das missfes — RS e Santa Rosa — RS, 0 que demonstra
que 0s genotipos apresentam variabilidade entre e dentro das populagdes.
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Figura 3: Redes Neurais Artificiais (RNAs) obtidos pelo Mapa de Kohonen
definindo os centréides (vermelho) e as ligagbes sinapticas (linhas pretas). Sendo
(1)1CBRS; (2)2CBRS; (3)CBRS; (4)1PMRS; (5)1PMRS; (6)2PMRS; (7)3PMRS;
(8)4PMRS; (9)5PMRS:; (10)1SRRS:; (11)2SRRS:; (12)3SRRS; (13)4SRRS
(14)5SRRS; (15)1PJRS; (16)2PJRS; (17)3PJRS; (18)4PJRS; (19)1BGRS;
(20)2BGRS; (21)3BGRS; (22)4BGRS; (23)1CARS; (24)2CARS; (25)3CARS;
(26)1FVRS; (27)2FVRS; (28)3FVRS; (29)4FVRS.

Definiram-se os padrores entre as populagcbes 3SRRS (centroide 1);
1PMRS, 2SRRS, 4SRRS (centréide 2); 2CARS, 1CARS, 1FVRS (centréide 4);
2BGRS, 4BGRS (centroéde 5); 5PMRS (Centroide 6); 3CBRS, 3FVRS, 4FVRS
(centréide 7); 3PJRS, 3PMRS, 1PJRS e 2CBRS (centroide 8); 4PMRS, 1SRRS,
4PJRS, 3CARS (Centroide 9); 1CBRS, 2PJRS, 1BGRS, 3BGRS (centréide 10);
2FVRS (Centréide 11) e 2PMRS, 5SRRS, 6SRRS (Centroide 12), definindo assim
12 padrdes genéticos que podem ser utilizados para determinar os aspectos
agronémicos de importancia na selecdo de genétipos, havendo a possibilidade de
identificar o centroide de interesse e consequentemente o grupo de gendtipos ou
neurdnios correpondentes.

4. CONCLUSOES

Os gendtipos de feijdo apresentam variabilidade genética dentro e entre as
populacdes de origem. O uso de ferrramento biométricas permite revelar padrées
quanto ao agrupamento destes genotipos.

O carater que mais contribui para a diferenciacdo dos genoétipos € o numero
de sementes por planta, qual € correlacionado com uma maior altura de planta,
namero de legumes por planta, nimero de ramificacbes e menor insercao de
primeiro legume.

O uso de redes neurais artificiais identica 12 perfis multivariados.
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