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RESUMO

SOUSA, Carlos Misael Bezerra de; Ms.; Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro; Marco, 2015; SELECAO DE PROGENIES F, DE
FEIJAO-VAGEM PARA PRODU(;AO VIA MODELOS MISTOS. Orientador:
Geraldo de Amaral Gravina; Conselheiros: Rogério Figueiredo Daher e Helaine
Christine Cancela Ramos.

O feijao-vagem tem se mostrado bastante promissor entre as leguminosas
cultivadas no Brasil, com destaque para a regido sudeste. Embora seja bastante
apreciado nas regibes Norte e Noroeste do estado do Rio de Janeiro, estas
regides ainda possuem baixa participacado na sua producéo, devido as condi¢cbes
climaticas desfavoraveis de cultivo desta leguminosa. Portanto, torna-se
necessario desenvolver gendétipos mais adaptados com qualidade e producao
superiores para serem recomendados aos produtores, principalmente das regides
Norte e Noroeste Fluminense. Este trabalho objetivou selecionar progénies F, de
feijdo-vagem para caracteres relacionados a producéo de vagens e graos atraves
do procedimento REML/BLUP. O experimento foi conduzido na area experimental
do Instituto Federal Fluminense - IFF, localizado no municipio de Bom Jesus do
Itabapoana, estado do Rio de Janeiro. Foram semeadas linhas de 55 genotipos,
entre eles, 42 progénies F, oriundas de cruzamentos dialélicos, além dos 13
parentais utilizados como testemunhas. Cada linha foi composta por 24 plantas,
sem repeticdes e o espacamento utilizado foi de 1,0 x 0,5 m. As plantas foram

colhidas e avaliadas individualmente para as caracteristicas producdo de vagens

Vi



por planta e producéo de gréos por planta. Foi realizada a sele¢éo entre e dentro
de progénies via BLUP, de acordo com o programa Selegen-REML/BLUP.
Através do REML foi possivel estimar os coeficientes de variacdo genético e
residual (19,43% e 33,53%, respectivamente para PVP, 20,49% e 34,28% para
PGP), o que possibilitou obter uma informacdo mais precisa sobre a participacao
do ambiente no processo de identificacdo de gendtipos superiores, através da
selecdo direta nos carateres em analise. Utilizou-se 7,9% de intensidade de
selecdo totalizando 100 plantas selecionadas com base no valor genotipico
individual. A acurdcia estimada para a selecdo de progénies foi de 0,5014 para a
PVP e 0,5130 para PGP, valores de acurcia considerados intermediarios,
indicando dificuldades na selecdo dos caracteres devido a alta influéncia
ambiental sobre as caracteristicas de producdo. Apesar disso, a predicdo dos
valores genéticos do BLUP, apontou os cruzamentos Feltrin X UENF 15-23-4,
UENF 7-5-1 X UENF 9-24-2 e Feltrin X UENF 14-3-3 como as progénies mais
promissoras, apontando ganhos de 65,669, 61,499 e 57,639, respectivamente
para a producdo de vagens e 52,45g, 46,969 e 49,29g, respectivamente para a
producdo de graos. O ganho genético aditivo predito com a selecéo foi de 36,05%
na producao de gréos e 33,5% na producdo de vagens. Conclui-se que a selecdo
via BLUP para a producédo de vagens e graos possibilitou a predicdo e obtencéo
de ganhos genéticos significativos para o melhoramento do feijdo-vagem nas

proximas geracoes.
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ABSTRACT

SOUSA, Carlos Misael Bezerra de; Ms.; Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro; March, 2015; SELECTION OF SNAP BEAN F;
PROGENIES FOR PRODUCTION TRAITS WITH MIXED MODELS. Advisor:
Geraldo de Amaral Gravina; Consuelors: Rogério Figueiredo Daher e Helaine
Christine Cancela Ramos.

The snap beans has been very promising between leguminous crops grown in
Brazil, especially in the Southeast. Although very popular in the North and
Northwest of the state of Rio de Janeiro, these regions still have low participation
in production due to unfavorable weather conditions of cultivation of this legume.
Therefore, it is necessary to develop more adapted genotypes with superior quality
and production to recommend to the producers of Rio de Janeiro, mainly in the
North and Northwest of the state. This study aimed to select snap bean progenies
in the F, generation for characters related to the production of pods and grains by
the REML/BLUP procedure. The experiment was conducted in the experimental
area of the Federal Institute Fluminense - IFF, located in Bom Jesus do
Itabapoana, state of Rio de Janeiro. The 55 genotypes were seeded in lines,
among them 42 F, progenies derived from diallel crosses, in addition to 13
parental genotypes used as witnesses. Each line consisted of 24 plants, without
replications and the spacing used was 1.0 x 0.5 m. The plants were individually

harvested and evaluated for the traits production of green pods per plant and grain
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production per plant. The selection among and within progenies via BLUP
according to Selegen-REML/BLUP program was performed. By REML was
possible to estimate the genetic and residual variation coefficients (19.43% and
33.53%, respectively for PVP, 20,49% and 34,28% for PGP), which allows to
obtain more precise information about the participation of the environment in the
process of identifying superior genotypes by direct selection in the characters in
question. It was used 7.9% of intensity selection with a total of 100 plants selected
based on individual genotypic value. The estimated accuracy for the selection of
progeny was 0.5014 for the PVP and 0.5130 for PGP, values considered of
intermediate magnitude and indicating difficulties in the selection of characters due
to the high environmental influence on production traits. Nevertheless, the
prediction of breeding values via BLUP, pointed the progenies derived from the
crossings Feltrin X UENF 15-23-4 , UENF 7-5-1 X UENF 9-24-2 and Feltrin X
UENF 14-3-3 as the most promising progenies pointing 65,669, 61,49g and
57,639, respectively, for the production of pods and 52,45g, 46,969 and 49,29q,
respectively, for the grain production. The additive genetic gain predicted with the
selection was 36.05% in PGP and 33.5% in the PVP trait. We conclude that
selection via BLUP for the production of pods and grains enabled the prediction
and achievement of significant genetic gains for the improvement of snap beans in

the coming generations.



INTRODUCAO

O feijao-vagem (Phaseolus vulgaris L.; 2n = 2x = 22), assim como o feijao
comum, é uma espécie predominantemente autégama, dipldide, domesticada ha
mais de sete mil anos, em dois centros de origem: a Mesoamérica (México e

Ameérica Central) e a regido Andina (Vieira, 1999).

E uma hortalica de relevancia mundial. Suas vagens sdo colhidas ainda
imaturas e geralmente consumidas na forma in natura ou industrializadas em
diversos paises no mundo. No Brasil, é conduzido tradicionalmente por
produtores familiares visando o consumo in natura, utilizando-se de pequeno
namero de cultivares de crescimento indeterminado no sistema tutorado (Peixoto
et al., 1993; 2002).

De acordo com Francelino et al. (2011), no Estado do Rio de Janeiro, as
variedades de habito de crescimento indeterminado sdo mais utilizadas por
possibilitarem maior rendimento econbémico, além de permitirem rotacdo de
culturas quando adequadamente conduzidas em areas ja tradicionais no cultivo
do tomate de mesa, gerando empregos no meio rural e se tornando uma fonte de

renda a mais para os produtores do estado.

A cultura tem se mostrado promissora entre as leguminosas cultivadas no
Brasil, ao alcancar a sexta posicdao em volume produzido (CEASA, 2010), com
destaque para a Regido Sudeste, produzindo cerca de 37 mil ton. ano™, onde o

Estado do Rio de Janeiro tem sido responsavel por 21% desse valor. Embora o



feijdo-vagem seja bastante apreciado nas regidbes Norte e Noroeste do estado
estas possuem baixa participagdo na sua producgdo, devido as condicdes
climaticas desfavoraveis ao seu cultivo (Vilela, 2008). Portanto, torna-se
necessario que o0s programas de melhoramento da espécie sejam
implementados, a fim de selecionar e desenvolver gendtipos mais adaptados com
qualidade e produgao superiores para serem recomendados aos produtores

dessas regides.

E importante que a selecdo de genoétipos superiores seja fundamentada,
sobretudo nos componentes genéticos contribuindo tanto como subsidio para o
planejamento de eficientes estratégias de melhoramento, bem como para o
conhecimento da natureza da acdo dos genes envolvidos no controle dos
caracteres aos quais se deseja melhorar. Outro beneficio dos componentes
genéticos bem estimados, segundo Resende et al. (2001) esta na possibilidade
de predicdo de valores genotipicos dos candidatos a selecdo, ja que o
procedimento de predicdo de valores genéticos depende do conhecimento do
controle genético dos caracteres sob selecdo, especialmente dos parametros
herdabilidade e repetibilidade individuais.

Ha necessidade do uso de métodos especificos quando se objetiva a
estimacao de parametros genéticos e a predi¢cdo de valores genéticos individuais.
Atualmente, de acordo com Resende (2007b), o procedimento padrao
recomendado para a analise de estudos em genética quantitativa e para a pratica
da selecdo com base em valores genotipicos é o REML/BLUP, ou seja, a
estimacdo de componentes da variancia € feita pelo método da méxima
verossimilhanca restrita (REML) e a predicdo dos valores genotipicos é realizada

através da melhor predicao linear ndo-viesada (BLUP).

Com base nestas informagbes, 0 objetivo desta pesquisa foi selecionar
plantas F, de feijdo-vagem para caracteres de producao através do procedimento
REML/BLUP.



2. OBJETIVOS

2.1 Objetivo geral
» Selecionar progénies F, de feijao-vagem para caracteres de producao
através do procedimento REML/BLUP.

2.2 Objetivos Especificos

» Estimar pardmetros genéticos para a populacdo segregante e selecionar
plantas para os caracteres avaliados através do método da Maxima
Verossimilhanca Restrita (REML);

» Predizer valores genéticos das progénies avaliadas através da Melhor
Predicéo Linear Nao Viesada (BLUP);

» Predizer os ganhos genéticos obtidos através da sele¢do entre e dentro

das progénies.



3. REVISAO DE LITERATURA

3.1. Origem, classificacdo boténica e aspectos da c  ultura

O género Phaseolus é classificado, segundo Melchior (1964), como
pertencente a ordem Rosales, subtribo Phaseolinae, tribo Phaseoleae, subfamilia
Papilionoideae e familia Fabaceae. Cronquist (1988) classifica-o como
pertencente a subclasse Rosidae, ordem Fabales e familia Fabaceae. O género é
representado por cerca de 55 espécies, e destas, apenas cinco sao cultivadas:
Phaseolus acutifolius L., Phaseolus coccineus L., Phaseolus lunatus L.,
Phaseolus polyanthus Greenman e Phaseolus vulgaris L. Entre as cinco,
Phaseolus vulgaris L. se destaca por ser a espécie cultivada mais antiga e a mais
utilizada nos cinco continentes e, em alguns locais, € considerada alimento

indispensavel (Singh, 2001).

O feijao-vagem (Phaseolus vulgaris L.; 2n = 2x = 22), assim como o feijao
comum, € uma espécie predominantemente autégama, diploide, domesticada ha
mais de sete mil anos, em dois centros de origem: a Mesoamérica (México e
América Central) e a regido Andina (Vieira, 1999). Debouck (1988) cita trés
centros de diversidade genética, tanto para espécies silvestres como cultivadas
do género Phaseolus, podendo ser identificados nas Américas, 0S centros

Mesoamericanos, Norte e Sul dos Andes.

A origem do género Phaseolus e sua diversificacdo primaria ocorreram

nas Américas (Debouck, 1991). Populacbes silvestres de feijdo crescem,



atualmente, desde o Norte do México até o Norte da Argentina, em altitudes entre
500 e 2.000 m (Debouck, 1986).

A diversidade entre as espécies de Phaseolus em relagdo ao feijao
comum esta organizada em pools génicos: primario, secundario, terciario e
quaternario (Debouck, 1999). O pool primario compreende populacdes cultivadas
e silvestres, sendo essas Ultimas os ancestrais mais proximos do feijao e
distribuem-se desde o norte do México até o noroeste da Argentina (Gepts &
Bliss, 1986). Hibridos entre os feijdes cultivados e silvestres deste pool sao férteis
e ndo existem barreiras de cruzamento entre eles. O pool secundario compreende
as espécies Phaseolus coccineus L., Phaseolus costaricensis Freytag & Debouck,
e Phaseolus polyanthus Greeman; o terciario € constituido por Phaseolus
acutifolius L. e Phaseolus parvifolius Freytag; ja espécies como Phaseolus
filiformis Bentham e Phaseolus angustissimus Asa Gray podem ser consideradas

do pool quaternério (Singh, 2001).

A atual organizacdo da diversidade genética em conjuntos génicos do
feijoeiro cultivado € resultante da evolugdo em ambas as condi¢des naturais e de
cultivo, pois antes da domesticacdo, a espécie Phaseolus vulgaris L. ja havia
divergido em dois grandes conjuntos de genes, cada um com a sua distribuicdo
geografica caracteristica (Gepts, 1998). Trabalhos realizados por Bitocchi et al.
(2012), indicaram um padrao claro associado a uma origem mesoamericana desta
espécie a partir da qual diferentes eventos de migracdo ampliaram a distribuicdo

de Phaseolus vulgaris L. na América do Sul.

Até o momento, a hipétese mais creditada referente as origens do feijao
indicou que, a partir de uma area central nas encostas ocidentais dos Andes no
norte do Peru e do Equador, os gréos selvagens foram dispersos ao norte (para a
Colémbia, América Central, e México) e ao sul (para ao sul do Peru, Bolivia e
Argentina), que resultou nos conjuntos génicos Mesoamericano e Andino,
respectivamente (Bitocchi et al., 2012). A evolucado isolada nos dois conjuntos
génicos resultou em mudancas evolutivas significativas, tais como: morfologicas,
fisiologicas e genéticas. Ainda se sugere um terceiro centro localizado na regido
da Col6mbia (Debouck, 1986; Gepts & Debouck, 1991).

Por se tratar da mesma variedade botanica do feijdo comum, o feijdo-

vagem também apresenta o0 mesmo centro de origem, no entanto, devido as



mutagcbes genéticas ocorridas no feijdo comum introduzido da América, Oca
(1987) cita o continente Europeu como local de evolugdo e melhoramento do
feijdo-de-vagem como cultura, mais precisamente a Franca e Paises Baixos, onde
as primeiras cultivares apropriadas para colheita e consumo de vagens ainda
imaturas foram obtidas no inicio do século XIX. De acordo com Filgueira (2008),
o feijdo-vagem € uma planta que se reproduz por autofecundacdo, na qual a
polinizacdo do estigma ocorre antes da abertura do botéo floral, caracterizando a

cleistogamia.

E uma Fabacea anual e herbacea que pode apresentar crescimento
determinado, o qual chega a atingir em média 0,50 m de comprimento, ndo forma
guias e apresenta ciclo relativamente mais curto; ou o crescimento do tipo
indeterminado, este ultimo sendo o0 mais comum e atingindo em média 2,5 m de
comprimento, necessitando assim de tutores para o0 seu adequado cultivo
(Castellane et al., 1988).

Os frutos sdo vagens que apresentam polpa espessada e formato
afilado, dentro das quais se desenvolvem as sementes, contudo, na cultura do
feijdo-vagem, o objeto de consumo é o préprio fruto ou vagem. Sendo assim, as
cultivares mais produtivas e com menor teor de fibras, ao serem colhidas em
ponto de comercializagcdo tém maior preferéncia no mercado. Tanto as cultivares
de habito de crescimento determinado quanto as de crescimento indeterminado
apresentam vagens unicarpelares, indeiscentes ou tardiamente deiscentes, e com
namero variavel de sementes que sédo, em geral, reniformes, com hilo branco e
vagens mais compridas que as do feijdo comum (Castellane et al., 1988;
Filgueira, 2000; 2008)

No Brasil, as cultivares comerciais de feijao-vagem sao classificadas em
trés grupos principais, conforme o formato da sec¢ao circular: os tipos macarrao,
macarrdo rasteiro e manteiga (Filgueira, 2003). O tipo macarrdo, de maior
importancia econémica, e 0 macarréo rasteiro apresentam vagens com secao
circular no formato cilindrico ou levemente ovalado, com comprimento variando de
15 a 18 cm e diametro médio em torno de 0,8 cm no ponto comercial. O tipo
manteiga possui vagens de se¢do achatada, em geral com comprimento de 21 a
23 cm e largura, variando de 1,5 a 2,0 cm (Maluf, 1994; 2001; Filgueira, 2003).



Quanto a cor da vagem, existem alguns grupos que produzem vagens
verdes, tenras e lisas, com baixo teor de fibras, polpa espessa e formato
alongado. As vagens de cor verde sdo apresentadas pela maioria das cultivares
comercial. Sendo as mais populares para consumo in natura e industrializacéo.
As demais cores apresentam mercado restrito (Castellane et al., 1988; Abreu,
2001).

3.2 Importancia socioeconémica

O feijdo-vagem é uma hortalica de relevancia mundial. Suas vagens sao
colhidas ainda imaturas e consumidas na forma in natura ou industrializadas em
diversos paises no mundo. E estimado que a producio mundial de vagem esteja
em torno de 6,5 milhdes de t.ano™, onde a China figura como principal produtor,
seguida pela Indonésia e Turquia (FAO, 2010). Segundo dados da CEASA
(2010), o feijdo-vagem, no Brasil, ocupa a sexta posicdo em volume produzido,

com produc&o de 56 mil t.ano™.

Ainda segundo dados da CEASA (2010), a regido Sudeste do Brasil produz
cerca de 37 mil tano® de feijsio-vagem, sendo o estado do Rio de Janeiro
responsavel por 21% dessa producdo. No Rio de Janeiro, a média de
comercializacdo de feijao-de-vagem, somando-se todas as unidades de revenda

do CEASA é de aproximadamente, 600 t.més™.

O feijdo-vagem tem se mostrado bastante promissor entre as Fabaceas
cultivadas no Estado do Rio de Janeiro. O Estado é considerado um dos maiores
centros nacionais de producdo e comercializacdo desta olericola. Conforme
dados da CEASA — RJ, no ano de 2010 a producéo fluminense chegou a 10.246
toneladas. Os municipios que mais contribuiram foram Sumidouro, com 2.852 t de

vagem “Manteiga”, e Sao Jodo da Barra, com 557 t de vagem “Macarréo”.

O cultivo do feijao-vagem no Brasil para consumo in natura é conduzido
tradicionalmente por produtores familiares, utilizando-se pequeno numero de
cultivares de crescimento indeterminado no sistema tutorado (Peixoto et al., 1993;
2002), fato que também ocorre no Estado do Rio de Janeiro, onde as variedades

de habito de crescimento indeterminado sdo mais utilizadas por possibilitarem



maior rendimento econémico, além de permitirem rotacdo de culturas quando
adequadamente conduzidas em areas ja tradicionais no cultivo do tomate de
mesa. Dessa forma gerando empregos no meio rural e se tornando uma fonte de

renda a mais para os produtores (Abreu et al., 2004; Francelino et al., 2011).

Santos e Braga (1998) afirmam que o cultivo do feijdo tem deixado de ser
de subsisténcia, e tem se tornado mais tecnificado. Porém estas modificacdes
nao ocorreram de forma homogénea, variando tanto em relagcdo aos diferentes
tipos de feijdo quanto as regides de producédo. Entre as principais modificacdes
tecnoldgicas, destacam-se as pesquisas em melhoramento genético, as quais

afetam substancialmente a produtividade e a qualidade do produto.

A relevante importancia da cultura do feijdo-vagem no contexto da
agricultura fluminense tem impulsionado a busca por materiais genéticos com
caracteristicas desejaveis a producado, a fim de que sejam recomendados aos
produtores do estado. A alta produtividade pode ser obtida pelo aprimoramento
das técnicas de cultivo ou pela utilizacdo de cultivares geneticamente superior.
Deste modo, os programas de melhoramento da cultura tém se tornado cada vez
mais importante na busca de cultivares que possam impulsionar 0 mercado

fluminense desta olericola.

3.3 Melhoramento genético do feijdo-vagem

Ainda sdo escassos os trabalhos de melhoramento de feijao-vagem. No
Brasil, as cultivares hoje disponiveis além de raras sdo utilizadas em diversas
regides. Pesquisas visando o melhoramento do feijdo-de-vagem séo de extrema
importancia e algumas estao sendo desenvolvidas no Brasil. Isso tem refletido em
melhorias no manejo, na produtividade e na tolerdncia da cultura a estresses
bidticos e abidticos. Entretanto, as empresas privadas de producdo de sementes
sao as principais fontes de producéao e liberacdo de novas cultivares, sendo que

muitas destas séo importadas (Rodrigues, 1997; Francelino et al., 2011).

Tradicionalmente, pouca atencdo tem sido dedicada ao melhoramento do
feijdo-vagem no Brasil. Muitas vezes, os agricultores tém sido os principais

responsaveis pela selecdo e manutencdo de cultivares, caracterizando



basicamente um melhoramento realizado de forma empirica, onde essas
populacfes locais sdo frequentemente mantidas pelos proprios produtores ou

produzidas comercialmente por companhias de sementes (Maluf, 1994).

A cultura do feijdo-vagem necessita de implementacdo de pesquisas,
sobretudo no sentido de incrementar suas caracteristicas para obter maior
produtividade. Além de uma maior producdo por area, outras caracteristicas
agron6micas desejaveis como o tipo de planta ereto, a alta inser¢cdo das vagens
inferiores e menor teor de fibras séo interessantes para a otimizacdo do manejo e

melhoria da qualidade nutricional das vagens.

Embora seja desejavel a obtencao de cultivares com habito de crescimento
determinado, as principais cultivares de feijdo-vagem recomendadas atualmente
no Brasil, s&o as de crescimento indeterminado, porquanto as mesmas atingem
maiores producdes. Todavia, as cultivares de crescimento indeterminado
necessitam de cuidados mais intensos em relacédo a conduc¢éo da cultura durante
todo o ciclo, pois devido a necessidade de tutoramento, possuem uma grande
exigéncia em mao de obra; e, por terem ciclo maior, sdo mais suscetiveis a
ataques de pragas e doencas, aumentando assim, 0s custos de producdo
(Filgueira, 2003; Francelino et al., 2011).

Em um programa de melhoramento, para a escolha de um novo genotipo a
ser recomendado para um determinado local, € sempre desejavel que existam
ensaios visando a selecdo dos mais adaptados. Neste caso, recomenda-se
inicialmente plantios em escala experimental e, somente apds obtidos resultados
animadores, deverdo ser feitos plantios em escala comercial, com o novo
genotipo. Este método € um requisito importante para a indicagdo de novas
cultivares de qualquer hortalica, pois a resposta de cada genoétipo depende do

ambiente como um todo, principalmente do clima e do solo (Filgueira, 1982).

No Estado do Rio de Janeiro, a Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro (UENF) tem desempenhado funcdo importante para a
selecdo e desenvolvimento de materiais genéticos mais adaptados as condicdes
ambientais do estado; e mais precisamente das regides Norte e Noroeste

Fluminense. Ao longo dos anos, diversas pesquisas vém contribuindo para o
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melhoramento de caracteristicas importantes na cultura, desenvolvendo linhagens

mais adaptadas para serem recomendadas no estado.

Com o objetivo de realizar sele¢cées em feijdo-vagem cultivados em duas
localidades para avaliacdo das linhagens, Francelino et al. (2011), dentro do
programa de melhoramento do feijdo-de-vagem da Universidade Estadual do
Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF), realizaram sele¢des nas populacdes F»,
em campo; avancando até Fs pelo método SSD, em casa de vegetacao;
posteriormente selecionando 30 linhas promissoras em Fg. Ao continuar o
programa, a geracao F; foi cultivada e avaliada em campo, nos municipios de

Campos dos Goytacazes e em Bom Jesus do Itabapoana.

As caracteristicas avaliadas foram: altura de insercédo da primeira vagem;
altura da planta; o nimero médio de vagens por planta; comprimento médio das
vagens; peso médio de graos por vagem; teor de fibras nas vagens; produtividade
de vagens e a produtividade de gréos. Houve efeito significativo de gendtipos
para todas as caracteristicas avaliadas, exceto para o0 nimero médio de vagens
por planta. Foram apontados os acessos UENF 7-20-1, UENF 7-5-1, UENF 14-
22-3, UENF 15-8-4, UENF 1445, Top seed blue line, Feltrin, UENF 14-16-3, UENF
7-10-1, UENF 14-6-3 e UENF 15-23-4 respectivamente, como 0s mais produtivos,
com rendimentos de 20,052 a 15,873 Mg.ha* de vagens e na producéo de gréos
variaram de 2,693 a 2,014 Mg.ha™.

Ao trabalhar com a mesma populacdo avancada em Fg, Almeida (2011)
objetivou realizar caracterizacdo morfolégica e agronémica de 27 linhagens
selecionadas, comparando-as com as duas testemunhas e um progenitor do
programa de melhoramento do feijdo de vagem da UENF. Nesta pesquisa, foi
observada variabilidade fenotipica entre as caracteristicas avaliadas nas
linhagens, demonstrando haver variabilidade genética entre elas. Também foram
selecionadas as quatorze linhagens mais produtivas, sendo consideradas
promissoras para o programa de melhoramento. O maior valor de produtividade
de vagens foi alcancado com a linhagem UENF 1445, apresentando nesse
experimento uma produtividade maior do que as duas variedades comerciais
utilizadas como testemunhas (Feltrin e TOP SEED Blue Line). Isto demonstrou a

existéncia de linhagens promissoras para serem utilizadas no mercado.
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3.4 REML/BLUP

Uma das alternativas para aumentar a producao de feijdo-vagem seria a
intensificacdo das pesquisas pelos programas de melhoramento genético da
espécie, na busca de gendtipos mais produtivos e ajustados as condicbes de
ambiente da regido. Sendo assim, a existéncia de variabilidade genética na
populacao torna-se condicdo essencial para que o melhorista possa exercer uma
pressdo de selecdo artificial e alcancar progresso através da obtencdo de

genatipos superiores (Coimbra; Guidolin; Carvalho, 1999).

O uso de parametros que auxiliam a discernir a variabilidade objetivando
uma posterior selecdo de gendtipos superiores tem muitas vezes sido enfatizado.
Entretanto, como a deteccdo de variabilidade numa populacdo, por si sO, nao
quantifica a variagdo dentro dessa populacdo, torna-se necessario estimar outros
parametros como a herdabilidade, para indicar quanto da variabilidade observada

se deve ao genotipo ou ao ambiente, aumentando assim a eficiéncia da selecéo.

Sendo assim, é fundamental que se conheca o grau de relacdo genética
entre a planta-mée e suas progénies, estimado através da herdabilidade, o que
permiti ao melhorista estabelecer uma relacdo adequada com o0s objetivos a
serem alcangados no programa de melhoramento genético. Ou seja, 0 estudo de
um determinado carater comeca a partir do conhecimento da herdabilidade, o que
possibilitara a previsdo do ganho a ser obtido na proxima geracao (Carvalho,
1981; 2001).

Na atual fase dos programas de melhoramento sao grandes as dificuldades
encontradas para a obtencdo de progresso genético sobre o carater
produtividade, principalmente por ser este um carater quantitativo de dificil
selecdo nas primeiras geracfes segregantes, jA& que o numero de locos
heteréticos em F, é bastante significativo (Coimbra; Guidolin; Carvalho, 1999).
Dessa forma, o estudo e a identificagdo de parametros genéticos como o
coeficiente de variagdo genético, herdabilidade e a correlagcdo entre caracteres
exercem papel de suma importancia para o sucesso na selecdo deste carater,
pois através destes pode-se conhecer a variabilidade genética, o grau de
expressdo de um carater de uma geracao para outra e a possibilidade de ganhos

por meio da selecao direta ou indireta (Rocha et al., 2003).
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Resende e Duarte (2007) indicam que 0s ensaios de avaliagdao de
cultivares devem ser abordados do ponto de vista genético e estatistico, e ndo
apenas sob a perspectiva estatistica. Ainda segundo os autores, um dos
parametros mais relevantes para a avaliagcdo da qualidade de um experimento,
embora ainda pouco utilizado, € a acurdcia seletiva, isto porque este parametro
ndo depende apenas da magnitude da variacdo residual e do numero de
repeticbes, mas também da proporcao entre as variacdes de natureza genética e
residual associadas ao carater sob selecédo. Esta tem a propriedade de informar
sobre o correto ordenamento das cultivares para fins de selecdo e também, sobre
a eficacia da inferéncia acerca do valor genotipico das cultivares (Resende,
2002).

Tanto o desenvolvimento de novas cultivares quanto a recomendacao de
novas variedades para os produtores requerem que uma selecao seja feita entre
um grande numero de genotipos candidatos a selecéo, portanto a estimacéao dos
valores genotipicos é a chave para qualquer avan¢co no melhoramento genético
(Piepho et al. 2008).

A predicdo dos valores genéticos dos varios candidatos a selecdo € de
suma importancia para o melhoramento genético, no entanto esta predicédo
necessita de componentes de variancia ja conhecidos, e como isto ndo é
possivel, tém-se utilizado estimativas destes componentes, ambos associados a
um modelo linear misto. Ou seja, modelo que contém efeitos fixos além da média
geral e efeito aleatorio além do erro (Resende, 2004). A avaliacdo genotipica
compreende a estimacdo de componentes de variancia (parametros geneéticos) e
a predicdo dos valores genotipicos. As estimativas dos parametros genéticos tais
quais a herdabilidade e correlagbes genéticas sao fundamentais para o
delineamento de eficientes estratégias de melhoramento para uma determinada
cultura (Resende, 2007a; Resende, 2007b).

O método considerado 6timo para a estimacdo dos componentes de
variancia é o REML (Método da Maxima Verossimilhanca Restrita). E o
procedimento para a predi¢cdo dos valores genéticos € o BLUP (Melhor Predicao
Linear Nao Viesada) (Resende, 2004).
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O REML foi criado pelos pesquisadores ingleses Desmond Patterson e
Robin Thompson em 1971 e constitui-se um método eficiente no estudo das
varias fontes de variacdo associadas a avaliacdo de experimentos de campo,
permitindo desdobrar a variacdo fenotipica em seus varios componentes
genéticos, ambientais e de interacdo gendtipo x ambiente. Desse modo, o REML
tem substituido com vantagens o método ANOVA criado pelo cientista inglés
Ronald Fisher em 1925. Deve-se salientar que, para situacdes simples, os dois
procedimentos se equivalem em nivel de informacao, porém para situacdes mais
complexas encontradas na pratica, a ANOVA seria um procedimento apenas
aproximado (Resende, 2004; Resende, 2007b).

Os estimadores REML apresentam algumas caracteristicas especificas
como: (a) nao vicio, tal que a esperanca matematica do estimador seja o0 proprio
parametro; (b) consisténcia, tal que, com o aumento do tamanho da amostra, a
esperanca do estimador convirja para o parametro e a variancia do estimador seja
zero; (c) eficiéncia, tal que o estimador apresente varidncia minima; (d)
suficiéncia, tal que, o estimador condense o maximo possivel a informacéo
contida na amostra e ndo seja funcédo (dependente) do parametro; (e) invariancia
de translacdo; tal que a estimacdo dos componentes de varidncia nao seja

afetada por mudancas nos efeitos fixos.

Para Resende (2004), estes procedimentos estado altamente relacionados
aos modelos mistos, como: (a) modelos com efeitos aleatérios de tratamentos e
efeitos fixos de ambiente; (b) modelos com efeitos fixos de tratamentos e efeitos
aleatorios de ambiente. Assim, as inferéncias sobre os tratamentos serdo
realizadas pelos procedimentos REML/BLUP no caso de gendtipos com efeitos
aleatorios e pelo procedimento REML/GLS para o caso de efeitos fixos de
genaotipos, mas os dois casos apresentam a interacdo genotipo X ambiente como
efeito aleatorio, possibilitando que inferéncias sobre os genotipos sejam feitas
para toda a populacdo, ndo apenas sobre o0s genotipos avaliados (Resende,
2004).

A consideracao dos efeitos de tratamentos como aleatérios é essencial ao
melhoramento genético, uma vez que esta é a Unica forma de fazer selecao
genética. Caso contrario a selecdo € apenas fenotipica e nédo genética, isto

porque a unica forma de se eliminar os efeitos ambientais residuais embutidos
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nos dados fenotipicos é por meio do efeito shrinkage ou multiplicagdo do valor
fenotipico corrigido por uma funcdo da herdabilidade do carater sob selecdo, uma
das propriedades do estimador REML/BLUP (Resende, 2004; Resende, 2007a).

O efeito Shrinkage € muitas vezes uma propriedade estatistica desejavel
em um estimador devido ao grande aumento na precisdo. Com isso, todo o viés
proveniente do efeito shrinkage é mais do que compensado pela reducdo na
variancia, assim levando a um menor quadrado médio do residuo (Piepho et al.,

2008).

A utilizagcdo dos BLUP’s também é considerada como uma alternativa
viavel para diminuir os custos e também o0 tempo necessario para a obtencéo e
avaliacdo dos hibridos, pois a utilizacdo do mesmo permite realizar apenas 0s
cruzamentos onde 0S genitores se apresentem promissores para as
caracteristicas de interesse com base nos BLUP’s. Com a predicdo dos valores
genéticos associados as observacdes fenotipicas, € possivel a predicdo do
desempenho genético dos hibridos que ndo estejam presentes ou que tenham
sido perdidos, a partir das covariancias genéticas entre 0s genétipos a serem
cruzados (Rocha et al., 2007; Baldissera et al., 2012).

Embora ndo tenham sido encontrados trabalhos com feijao-vagem que se
utilizem da metodologia REML/BLUP para fins de selecdo, a metodologia tem sido
cada vez mais utilizada como ferramenta associada a selecdo de progénies em
diversas culturas como milho-pipoca (Freitas et al., 2013), café (Pereira et al.,
2013; Resende et al., 2001), cana-de-acucar (Resende e Barbosa, 2006), maméao

(Oliveira et al., 2012), feijao-comum (Chiorato et al., 2008) entre outras.

7

No melhoramento de plantas seu uso ainda é relativamente pequeno
quando comparado as aplicacdes dentro do melhoramento animal, isto porque os
experimentos com plantas geralmente sdo balanceados. Quando o
balanceamento é completo, Bernardo (2002) afirma que o BLUP e o método dos
quadrados minimos (MQM) fornecem as mesmas informagdes, indicando a
utiizacdo deste primeiro preferencialmente na analise de experimentos

desbalanceados.

Em pesquisa realizada por Freitas et al. (2013) na cultura do milho pipoca,

foram avaliadas 200 progénies de irmaoskicompletos, em uma safra e em dois
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ambientes (regides Norte e Noroeste do Estado do Rio de Janeiro) com o objetivo
de comparar quatro indices de selecdo e o método REML/BLUP na avaliagdo de
ganhos genéticos preditos de caracteristicas de interesse ao programa de
melhoramento de milhoBpipoca da UENF. Foram avaliadas as caracteristicas
altura média de plantas, altura média de insercdo da primeira espiga, estande
final, tombamento, didametro de colmo, prolificidade, rendimento e capacidade de
expansdo dos grdos. Em seus resultados, o método REML/BLUP mostrou-se
muito eficiente na selecdo das progénies, tendo selecionado progénies com
desempenhos relativamente elevados e com ganhos genéticos preditos melhores
que os dos indices de selecdo testados. As progénies selecionadas com uso do
método REML/BLUP para maior rendimento de grédos, ndo foram as mesmas
selecionadas para maior capacidade de expansdo. O método REML/BLUP e o
indice de Mulamba & Mock proporcionaram os melhores ganhos preditos para a

populacdo UENF 14.

Na cultura do feijdo-comum, Chiorato et al. (2008) avaliaram 18 gendétipos
da espécie em um total de 25 ambientes dentro do estado de Sao Paulo durante
0os anos de 2001 e 2002. Por meio do software Selegen-REML/BLUP, foram
estimados os parametros genéticos pelo método da Maxima Verossimilhanca
Restrita (REML) e, com estas estimativas foram preditos os valores genotipicos
através do BLUP. A estimativa da herdabilidade no sentido amplo para o
rendimento de grdos foi de baixa magnitude ao utilizar dados de parcelas
individuais, contudo, a herdabilidade com base na média das progénies, por levar
em consideracdo os varios ambientes e repeti¢cdes, alcancou valores superiores
(0,75), permitindo uma alta precisao (0,87) na selecao de linhagens. Entre os 18
genotipos, os valores genotipicos preditos de nove se mostraram superiores a
meédia geral da populacdo e foram preditos ganhos genéticos de 16,25% com a

selecéo da melhor linhagem, neste caso, a linhagem Gen 96A31 do IAC.

A metodologia REML/BLUP também se mostrou eficiente na cultura do
café, em experimento realizado por Resende et al. (2001) que objetivou a
aplicacdo do método em programas de melhoramentos genético do cafeeiro
(Coffea arabica). Neste experimento, 12 cultivares selecionadas pelo Instituto
Agronémico de Campinas (IAC) foram avaliadas em delineamento de blocos

casualizados com quatro repeticdes e dez plantas por parcela. Seus resultados
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revelaram baixa variabilidade genética entre os gendtipos para o0s caracteres
altura da planta, diametro do caule e numero de ramos plagiotrépicos, além de
uma acuracia seletiva estimada em 0,76 na avaliacdo dos valores genotipicos das
cultivares para o diametro do caule. Segundo o autor, 0 método de modelos
mistos (REML/BLUP) mostrou-se adequado a estimagédo de parametros genéticos
e predicdo de valores genotipicos no melhoramento do cafeeiro, podendo ser
empregado rotineiramente; e acrescentou que a ado¢cdo de uma experimentacao
com duas plantas por parcela e 20 repeticdes podera elevar a 90% a acuracia

seletiva para o carater diametro do caule.
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4. MATERIAL E METODOS

4.1 Material genético

Essa pesquisa € continuidade do trabalho realizado por Silva (2013).
Assim, sera comentado de maneira breve sobre o que foi realizado no referido
trabalho que objetivou avaliar, por meio de um dialelo parcial 6 x 6, doze
gendtipos de feijdo-de-vagem (tabela 1), escolhidos a partir de trinta e sete
caracteres morfolégicos e agronémicos, segundo o Formulario de Descritores
Morfologicos Minimos de Feijao (Phaseolus vulgaris L.), recomendado pelo SNPC
(Servico Nacional de Protecao de Cultivares).

A fim de selecionar os melhores genitores capazes de gerar populacoes
produtivas e avancar geracdes através do método SSD (Single Seed Descent), os
cruzamentos foram realizados e a geracdo F; avaliada em Delineamento
Inteiramente Casualizado, com duas repeticdes e totalizando 48 tratamentos, ou

seja, 12 parentais e 36 combinagdes hibridas.

O trabalho de Silva (2013) apontou os gendtipos parentais Top Seed Blue
Line, UENF 1445, UENF 7-20-1 e UENF 7-10-1 como os mais indicados para
melhorar as caracteristicas relacionadas a producdo. As combinacdes hibridas L3
(Top Seed Blue Line) x L18 (UENF 9-24-2) e L12 (UENF 7-14-1) x L1 (UENF
1445) apresentaram as melhores estimativas de CEC para 0s caracteres

avaliados, indicando grande probabilidade de obter genotipos superiores.
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Tabela 1. Gendtipos utilizados nos cruzamentos e suas principais caracteristicas
morfoldgicas (Silva, 2013). Campos dos Goytacazes, RJ, 2014.

Linhagem Florescimento  Genitor ~ Cor da flor CO' 98 vagemna

maturacao
L1- UENF1445 38 dias Masculino  Branca Amarela
L2 — Feltrin 37 dias Feminino Branca Amarela
L3 - Top Seed Blue Line 40 dias Feminino Branca Amarela
L4 - UENF 7-3-1 37 dias Masculino Rosa Roxa
L6 - UENF 7-5-1 40 dias Feminino Rosa Amarela
L7 - UENF 7-6-1 41 dias Feminino Branca Amarela
L10 - UENF 7-10-1 40 dias Feminino Rosa Roxa
L11 - UENF 7-12-1 40 dias Masculino Branca Roxa
L12 - UENF 7-14-1 38 dias Feminino Rosa Roxa
L13 - UENF 7-20-1 40 dias Masculino Branca Amarela
L18 - UENF 9-24-2 39 dias Masculino Roxa Amarela
L20 - UENF 14-3-3 35 dias Masculino Roxa Roxa
L31 — UENF 15-23-4 44 dias Feminino Branca Roxa

O material genético desta pesquisa foi constituido por 55 gendétipos de
feijdo-vagem, entre eles 42 progénies F, obtidas dos cruzamentos dialélicos de
Silva (2013) e 13 dos parentais utilizados para os mesmos (Tabela 2). Entre os
parentais, estdo 3 variedades comerciais e 10 linhagens oriundas do Programa de
Melhoramento de feijdo-de-vagem da Universidade Estadual Norte Fluminense
Darcy Ribeiro.

Tabela 2. Descricdo das progénies F, a serem selecionadas e de seus
respectivos genitores. Campos dos Goytacazes, RJ, 2014.

N° Genitores

1 (UENF 7-14-1) L12 x L1 (UENF-1445)
2 (Feltrin) L2 x L1 (UENF-1445)

3 (UENF 7-14-1) L12 X L4 (UENF 7-3-1)
4 (Feltrin) L2 x L4 (UENF 7-3-1)

5 (UENF 7-14-1) L12 X L11 (UENF 7-12-1)
6 (Feltrin) L2 x L11 (UENF 7-12-1)

7 (UENF 7-14-1) L12 x L13 (UENF 7-20-1)
8 (Feltrin) L2 x L13 (UENF 7-20-1)

9 (UENF 7-14-1) L12 x L18 (UENF 9-24-2)
10 (Feltrin) L2 x L18 (UENF 9-24-2)

11 (UENF 7-14-1) L12 x L20 (UENF 14-3-3)
12 (Feltrin) L2 x L20 (UENF 14-3-3)

13 (UENF 7-14-1) L12 x L31 (UENF 15-23-4)
14 (Feltrin) L2 x L31 (UENF 15-23-4)
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Cont. Tabela 2.

N° Progénies

15 (UENF 7-6-1) L7 x L1 (UENF-1445)

16 (UENF 7-5-1) L6 x L1 (UENF-1445)

17 (UENF 7-6-1) L7 x L4 (UENF 7-3-1)

18 (UENF 7-5-1) L6 x L4 (UENF 7-3-1)

19 (UENF 7-6-1) L7 x L11 (UENF 7-12-1)
20 (UENF 7-5-1) L6 x L11 (UENF 7-12-1)
21 (UENF 7-6-1) L7 x L13 (UENF 7-20-1)
22 (UENF 7-5-1) L6 x L13 (UENF 7-20-1)
23 (UENF 7-6-1) L7 x L18 (UENF 9-24-2)
24 (UENF 7-5-1) L6 x L18 (UENF 9-24-2)
25 (UENF 7-6-1) L7 x L20 (UENF 14-3-3)
26 (UENF 7-5-1) L6 x L20 (UENF 14-3-3)
27 (UENF 7-6-1) L7 x L31 (UENF 15-23-4)
28 (UENF 7-5-1) L6 x L31 (UENF 15-23-4)
29 Top Seed Blue Line L3 x L1 (UENF-1445)
30 (UENF 7-10-1) L10 x L1 (UENF-1445)
31 Top Seed Blue Line L3 x L4 (UENF 7-3-1)
32 (UENF 7-10-1) L10 x L4 (UENF 7-3-1)
33 Top Seed Blue Line L3 x L11 (UENF 7-12-1)
34 (UENF 7-10-1) L10 x L11 (UENF 7-12-1)
35 Top Seed Blue Line L3 x L13 (UENF 7-20-1)
36 (UENF 7-10-1) L10 x L13 (UENF 7-20-1)
37 Top Seed Blue Line L3 x L18 (UENF 9-24-2)
38 (UENF 7-10-1) L10 x L18 (UENF 9-24-2)
39 Top Seed Blue Line L3 x L20 (UENF 14-3-3)
40 (UENF 7-10-1) L10 x L20 (UENF 14-3-3)
41 Top Seed Blue Line L3 x L31 (UENF 15-23-4)
42 (UENF 7-10-1) L10 x L31 (UENF 15-23-4)

4.2 Local e conducéo do experimento

O presente experimento foi conduzido na area experimental do Instituto
Federal Fluminense - IFF, localizado no municipio de Bom Jesus do Itabapoana,
Noroeste do estado do Rio de Janeiro - RJ, com coordenadas geograficas 21° 08’
S e 41° 40’ W. O clima da regido caracteriza-se como Aw, segundo a classificacéo
de Kbppen, com uma estacado quente e chuvosa e outra seca. Sua altitude € de
88 metros, temperatura média anual oscilando de 22 a 25T e precipitacdo média
anual de 1200 a 1300 mm.
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As plantas F, foram dispostas no campo experimental sem a constituicao
de parcelas experimentais, sendo devidamente dispostas e espacadas 24 plantas
individuais de cada uma das progénies F», juntamente com seus genitores. Cada

planta foi disposta no espacamento de 1,0 x 0,5m.

A semeadura foi realizada colocando-se duas sementes por cova, a uma
profundidade de 2,5 cm. A emergéncia das plantulas comecou a ocorrer em
meédia sete dias apds o plantio. Posteriormente foi feito o desbaste deixando-se
apenas uma planta por cova. Aproximadamente quinze dias apés a emergéncia,
as plantas foram tutoradas com bambu e arame. Durante a condug¢do do
experimento foram realizados os tratos culturais e fitossanitarios recomendados

para a cultura, segundo Filgueira (2008), bem como a irrigacdo por aspersao.
As progénies foram avaliadas com relacdo aos seguintes caracteres:

Peso de vagens por planta (PVP) — Quantificagdo do peso total em gramas (Q)
das vagens verdes de cada planta obtido através de balanca de preciséo.

Peso de gréos por planta (PGP) — Quantificacdo do peso total em gramas (g)
dos grdos de cada planta apés a debulha de vagens, através de balanca de

precisao.

4.3 Andalises estatisticas

Foram realizadas analises individuais referentes aos valores por planta das
duas caracteristicas utilizadas para a selecdo. O programa utilizado para
estimacdo e predicdo dos valores genéticos foi o SELEGEN — REML/BLUP
(Restricted Maximum Likelihood — Best Linear Unbiased Prediction), sendo o
procedimento adotado pelo programa para a predicdo dos valores genéticos o
BLUP (melhor predicdo linear ndo viciada), utilizando-se de estimativas de
variancia obtidas através do método REML (maxima verossimilhanca restrita),
apresentados por Resende (2007b).

As variaveis foram analisadas de acordo com o seguinte modelo misto
(Resende, 2007Db):

y=Xi+Z;+e
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Onde vy, f, a, e e sdo vetores de valores fenotipicos, de efeitos de
informacdo dentro de familias, dos efeitos genéticos aditivos individuais
(aleatorios), e de erros ou residuos (aleatorios), respectivamente; X e Z sao
matrizes de incidéncia para os efeitos de repeticdo e para os efeitos genéticos
aditivos individuais, respectivamente.

Os efeitos aleatérios foram assumidos como nédo correlacionados e como

tendo distribuicdo normal.
4.4 Estimadores dos componentes de variancia
Equacbes de modelos mistos

XX Xz ][f]z[X’Y
zx zz+1y] a7 zy

1 = o2 _ 1-h?
17 42 h2
Onde:
2 2
o o
1 h2 =—2— & h%, = ==
) @ 62+ g2 mp o2+0?

2) Variancia Genética

o¢ = [@'A7'a + a2 tr(A71C *?)] q

q = n®total de individuos

3)  Variancia Fenotipica
02 = 0f + o’

[Y'Y —#'X'Y —a'Z'Y]
- [N —r(x)]

N = n? total de observagdes

r(x) = posto da matriz (x)
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5. RESULTADOS E DISCUSSAO

5.1 Estimativas de parametros genéticos via REML.

Com relacdo as estimativas dos parametros genéticos, os resultados
obtidos referentes aos dois caracteres avaliados estédo representados na Tabela
3. Para a realizagdo das analises, foram utilizados os valores individuais das

plantas de cada progénie.

Tabela 3. Pardmetros genéticos estimados para producdo de grdos por planta
(PGP) e producéo de vagens por planta (PVP) e a média geral das progénies.

Estimativas PGP PVP
oy’ 465,692198 792,08263
o 1.303,4137 2.358,1849
o 1.769,1059 3.150,2675
h%, 0.263236 + 0.0408 0,251433 + 0,0399
AC prog 0,51307 0,50143
CVq (%) 20,4910 19,4345
CV. (%) 34,2811 33,5334
CV, 0,5977 0,5795
Média geral 105,314 144,8142

oy : variancia genotipica; o’ : variancia ambiental; o; : variancia fenotipica; h’, : herdabilidade no
sentido amplo; Ac,.g : acuracia seletiva das progénies; CV, (%) : coeficiente de variacdo genética;
CV. (%) : coeficiente de variagdo ambiental; Cv, : coeficiente de variagao relativa (CVr = CV,/CV,).
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A estimativa da variancia genética (ogz) entre progénies, quando apresenta
valores positivos e diferentes de zero, indica a existéncia de variabilidade entre as
progénies devido ao gendtipo e, consequentemente, a possibilidade de selecao
das progénies superiores para cada caracteristica avaliada. As caracteristicas
producdo de graos por planta (PGP) e producdo de vagens por planta (PVP)
apresentaram variancia genética de 465,69 e 792,08, respectivamente. Estes
valores refletem uma consideravel variabilidade genética ou diferenca entre os
genotipos a ser aproveitada para fins de selecdo, sobretudo para a producao de
vagens, tendo este carater a maior importancia econémica para a cultura.

O sucesso com a selecdo também depende da variacdo ambiental, pois a
variacdo presente no fenotipo € devido as condigbes ambientais. Neste trabalho,
foram obtidos altos valores para a varidncia ambiental considerando as duas
caracteristicas avaliadas, onde PGP obteve 1303,41 e PVP apresentou 2358,18.
A alta influéncia ambiental sobre as caracteristicas avaliadas pode ser justificada
tanto pela natureza poligénica e complexa dos caracteres avaliados quanto pela
auséncia de controle ambiental no experimento, isto devido a ndo utilizacdo de
delineamento experimental.

E de suma importancia que a variagédo fenotipica seja composta em maior
parte por variagcdes provenientes do gendtipo dos candidatos a selecdo, pois
contribui para uma maior herdabilidade do carater em questao. A partir da analise
da herdabilidade no sentido amplo (hza) para as caracteristicas PGP e PVP,
observou-se valores em torno de 0,2632 para a producdo de graos e de 0,2514
para a producdo de vagens, estes valores indicam que 26,32% e 25,14% da
variacdo presente nas caracteristicas PGP e PVP, respectivamente, sédo devido
as causas genéticas. Os valores de herdabilidade para os caracteres se
mostraram seriamente influenciados pela alta variancia ambiental obtida, fato que
dificulta o sucesso com a selecédo a partir destes caracteres. Embora considerado
de baixa magnitude, estes valores sdo de interesse para o melhoramento das
caracteristicas, pois se trata de caracteristicas poligénicas. Qualquer ganho para
tais caracteristicas deve ser considerado.

Os valores de herdabilidade para PGP e PVP se apresentam superiores
aos estimados por Coelho et al. (2002), que obtiveram valores de herdabilidade

no sentido amplo de 0,19 para producdo de grdos e 0,25 para producdo de
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vagens ao avaliar progénies F; de feijado comum derivadas do cruzamento Ouro
1919 X Milionario 1732 na época do verao-outono.

Também avaliando componentes de producdo em genotipos de feijao
comum através da metodologia REML/BLUP, Chiorato et al. (2008) obteve
valores de herdabilidade para a producdo de graos similares aos obtidos neste
estudo, onde a herdabilidade no sentido amplo foi estimada em 0,34, e a
herdabilidade com base na média das linhagens estimada em 0,75. Segundo o
autor, este fato possibilitou uma maior acuracia seletiva (0,87) devido a utilizacao
no modelo experimental de um maior numero de repeticées e avaliagdo de menor
namero de plantas na linha.

Valores de herdabilidade no sentido amplo podem apresentar grandes
variacfes, onde fatores como as diferentes origens das progénies avaliadas e
diferentes niveis de influéncia do ambiente sobre as caracteristicas podem ser
bastante decisivos para que se obtenha melhores estimativas deste parametro
(Pereira et al.,, 2012). Portanto, vale ressaltar que a herdabilidade ndo é uma
caracteristica imutavel, sendo uma propriedade ndo s6 da caracteristica, mas
também da populagéo e da condicdo ambiental a que a populagéo foi submetida.

A herdabilidade com base na média das progénies é determinada com
base no numero de repeticdes e de plantas avaliadas por parcela no experimento
(Chiorato et al., 2008). Neste trabalho, devido a utilizagdo somente de dados a
nivel de plantas dentro das progénies e, consequentemente, sem repeticdes e
médias das progénies, a herdabilidade com base na média das progénies para
PGP e PVP foi igual a herdabilidade no sentido amplo, tornando este parametro
nulo para as condicfes apresentadas para esta pesquisa.

A acurécia seletiva estimada para PGP foi em média 0,513, enquanto para
a caracteristica PVP, esta foi estimada em 0,501, valores estes que refletem
dificuldades para a selecdo nestes caracteres. Segundo Resende e Duarte
(2007), a acuracia seletiva pode variar de 0 a 1, sendo classificada como muito
alta (Acprog 2 0,90), alta (0,70 < AcCprog < 0,90), moderada (0,50 < Acprog < 0,70), €
baixa (Acpyrog < 0,50). No presente trabalho, os niveis de acuracia para as duas
caracteristicas sdo classificados como moderados, no entanto, é possivel
aumentar a mesma através de medidas experimentais que busquem a
minimizacdo da influéncia ambiental sobre os gendtipos e o consequente

aumento da herdabilidade resultante, mantendo-se o tamanho do experimento.
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A acuracia seletiva esta associada a precisdo e representa a correlacédo
entre os valores genéticos preditos e o valores genéticos verdadeiros dos
individuos candidatos a selecdo. Este fator de confiabilidade € funcédo do
coeficiente de determinacdo genotipica associado ao carater em avaliacdo, o que
corresponde ao coeficiente de herdabilidade, num processo de selecdo
intrapopulacional (Resende e Duarte, 2007).

O coeficiente de variagdo genético CVy (%) € um indicador da grandeza
relativa das mudancas de um carater devido a acdo dos genes; e é diretamente
proporcional a variancia genética, permitindo ao melhorista uma melhor nocéao da
variabilidade genética e, consequentemente, dos avancos que podem ser obtidos
atraveés da selecdo de uma determinada caracteristica (Ferreira, 2013).

As caracteristicas PGP e PVP apresentaram valores bem proximos de CVy
(20,491 e 19,434, respectivamente), onde tal proximidade €& explicada
principalmente pela possivel correlagdo positiva entre estas caracteristicas. Estes
valores referentes ao CVy revelam que a selecdo das melhores progénies
possibilitara um expressivo aumento no valor genético da populacdo para as
caracteristicas em estudo.

Outro pardametro importante na definicho da melhor estratégia de
melhoramento para cada caracteristica € o coeficiente de variacao relativa (CV,)
ou indice de variagao (ly), pois este representa a razédo entre o CVy e CVe. Logo,
ele ndo é influenciado pela média do carater. Segundo Vencovsky (1987), quando
esse indice é proximo ou superior a 1, fica entdo caracterizada uma situagéo
favoravel a selecdo de uma determinada caracteristica. Com base neste
parametro, as caracteristicas PGP e PVP podem proporcionar ganhos genéticos
aceitaveis, onde a magnitude de seus CV; foi de 0,597 e 0,579, respectivamente.
Estes valores evidenciam uma maior proporcao de variacdo genética em relacao
a influéncia ambiental, favorecendo o processo de selecao.

Resende et al. (2001) ressalta a importancia de se relatar as principais
vantagens do uso do método de modelos mistos (REML/BLUP) na simultanea
estimacdo de parametros genéticos e predicdo de valores genotipicos em um
programa de melhoramento: (a) pode ser aplicado a dados desbalanceados; (b)
nao exige dados obtidos sob estruturas rigidas de experimentacdo; (c) permite
utilizar simultaneamente um grande numero de informacdes provenientes de

varios experimentos, gerando estimativas mais precisas; (d) corrige os dados para
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os efeitos ambientais e prediz de maneira precisa e ndo viciada os valores
genotipicos, conduzindo a maximizagdo do ganho genético com selecdo. Em
funcdo disso, permite a utilizacdo de conjuntos de dados que foram tomados,
normalmente dentro dos programas de melhoramento, mas que nunca foram
utilizados na estimacdo de parametros genéticos, por questdo de deficiéncia de
metodologia apropriada que contemplasse, sobretudo, o desbalanceamento.

5.2 Selecédo entre progénies

A relacdo das progénies selecionadas em funcdo dos efeitos genéticos,
ganhos genéticos e novas medias obtidos, para PGP e PVP é apresentada nas
Tabelas 4 e 5, respectivamente.

As progénies F, obtiveram valor médio de 105,31 g por planta para a
producdo de sementes e 144,81 g para a producao de vagens por planta. Embora
estes caracteres direcionados a selecéo de plantas individuais tenham sido pouco
utilizados em estudos anteriores no programa de melhoramento do feijao-vagem,
estes valores estéo relativamente abaixo dos obtidos por Francelino et al. (2011)
e Almeida (2011), ao trabalharem com as linhagens parentais presentes neste
estudo sob as mesmas condicbes ambientais de Bom Jesus do Itabapoana,
indicando que houve interferéncia direta de alguma anormalidade ambiental sobre
todo o experimento.

Do total das progénies F, (42 avaliadas entre os 55 genotipos), 27 destas
apresentaram para suas novas meédias, valores superiores a melhor testemunha
para a producdo de grdos neste estudo, a linhagem parental UENF 7-5-1. E
importante destacar que esta linhagem tem obtido desempenho produtivo
satisfatorio e constante nas pesquisas realizadas por Aradjo (2011), Almeida
(2011) e Francelino et al. (2011), onde a mesma se manteve entre as mais
produtivas nos trés trabalhos citados. Estes dados reforcam ndo s6 o potencial da
linhagem, mas também contribuem para indicar a possibilidade de selecdo de
progénies com superior desempenho para esta caracteristica.

J& considerando a caracteristica PVP, 24 progénies F, se mostraram com
desempenho produtivo superior a melhor testemunha, que para este carater foi a
linhagem parental UENF 7-10-1. O alto desempenho desta linhagem na producao
de vagens verdes em relacdo as demais testemunhas também estdo de acordo

com os resultados obtidos por Aradjo (2011), Almeida (2011) e Francelino et al.
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(2011). Nestas pesquisas, a linhagem UENF 7-10-1 se apresentou entre as mais
produtivas para a caracteristica nas condigdes ambientais do Norte Fluminense.
As progénies de numero 14, 12, 24, 26, 27, 16, 25, 19, 21 e 36
apresentaram destaque entre as demais (Tabela 4), pois obtiveram os maiores
ganhos genéticos para PGP e certamente contribuirdo com maiores avangos para
a caracteristica.
Destas progénies, deve-se destacar que quatro delas sédo derivadas da

linhagem UENF 7-6-1 e trés sdo derivadas da ja mencionada UENF 7-5-1.

Tabela 4. Predicao dos efeitos genéticos, ganhos genéticos preditos e nova média
da populacdo melhorada para o carater producdo de grdos por planta (PGP) em
progénies F, de feijao-vagem avaliadas em Bom Jesus do Itabapoana — Rio de
Janeiro.

Ordem Progénie Valor genético Ganho (g) Nova Média (g)
1 14 52,455 52,455 157,769
2 12 46,135 49,295 154,609
3 24 42,295 46,962 152,276
4 26 38,811 44,924 150,238
5 27 30,112 41,961 147,275
6 16 24,372 39,030 144,344
7 25 21,716 36,557 141,871
8 19 19,017 34,364 139,678
9 21 16,900 32,424 137,738
10 36 16,044 30,786 136,100
11 18 14,158 29,274 134,588
12 15 13,151 27,930 133,244
13 32 13,109 26,790 132,104
14 22 12,266 25,753 131,067
15 13 11,585 24,808 130,122
16 31 11,465 23,974 129,288
17 34 8,693 23,075 128,389
18 41 6,827 22,173 127,487
19 30 5,786 21,310 126,624
20 23 5,044 20,497 125,811
21 20 4,327 19,727 125,041
22 33 3,376 18,984 124,298
23 11 3,301 18,302 123,616
24 3 2,685 17,651 122,965
25 28 2,093 17,029 122,343
26 6 1,808 16,443 121,757
27 9 1,464 15,889 121,203

28 51 0,801 15,350 120,664
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Cont. Tabela 4.

Ordem Progénie Valor genético Ganho (g) Nova Média (g)
29 35 0,260 14,830 120,144
30 17 -2,054 14,267 119,581
31 55 -2,252 13,734 119,048
32 47 -2,819 13,217 118,531
33 29 -3,845 12,700 118,014
34 39 -4,290 12,200 117,514
35 4 -5,435 11,696 117,010
36 2 -8,424 11,137 116,451
37 52 -10,978 10,539 115,853
38 8 -11,364 9,963 115,277
39 37 -11,848 9,404 114,718
40 53 -13,323 8,836 114,150
41 42 -15,571 8,240 113,554
42 38 -15,956 7,664 112,978
43 48 -17,412 7,081 112,395
44 43 -18,155 6,508 111,822
45 10 -18,267 5,957 111,271
46 5 -19,144 5411 110,725
47 50 -19,447 4,882 110,196
48 44 -19,816 4,368 109,682
49 45 -21,327 3,843 109,157
50 1 -21,590 3,335 108,649
51 7 -26,521 2,749 108,063
52 46 -29,695 2,125 107,439
53 40 -30,223 1,515 106,829
54 49 -30,301 0,926 106,240
55 54 -49,998 0,000 105,314

As dez progénies com maiores ganhos para PGP apresentaram ganho
genético médio na proxima geracdo de 40,876 g/planta, podendo este valor variar

de acordo com a pressao de selecao a ser exercida na selecdo das linhagens.

Na Tabela 4, os genotipos presentes no topo da tabela apresentaram os
maiores ganhos e maiores novas medias. A progénie 14, derivada do cruzamento
Feltrin x UENF 15-23-4, apresentou-se como superior as demais com ganho de
52,455 g/planta em relagdo a média populacional caso seja selecionada,

fornecendo assim uma nova média de 157,769 g/planta para PSP.

Os gendtipos que obtiveram menores PGP neste estudo, com ganhos
variando entre 2,215 a 0 g/planta, foram os de numero 46,40,49 e 54. Estes

genotipos, caso selecionados, forneceriam novas médias para a populacdo entre
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107,439 a 105,314 g/planta. Entre estes, estdo apenas uma progénie, derivada do
cruzamento entre UENF 7-10-1 x UENF 14-3-3, e trés linhagens parentais
utilizadas como testemunhas, sendo estas UENF 7-14-1, UENF 7-3-1 e UENF 15-
23-4.

Tabela 5. Predicao dos efeitos genéticos, ganhos genéticos preditos e nova média
da populacdo melhorada para o carater producdo de vagens por planta em
progénies F, de feijao-vagem avaliadas em Bom Jesus do Itabapoana — Rio de
Janeiro.

Ordem Progénie Valor genético Ganho (g) Nova Média (g)
1 14 65,664 65,664 210,478
2 24 57,324 61,494 206,308
3 12 49,929 57,639 202,453
4 26 47,918 55,209 200,023
5 27 36,121 51,391 196,206
6 36 31,247 48,034 192,848
7 25 26,817 45,003 189,817
8 22 26,584 42,701 187,515
9 19 24,306 40,657 185,471
10 16 20,355 38,627 183,441
11 21 19,902 36,924 181,738
12 32 18,721 35,407 180,222
13 23 16,979 33,990 178,804
14 20 16,216 32,720 177,534
15 11 16,179 31,617 176,432
16 34 13,946 30,513 175,327
17 18 13,015 29,484 174,298
18 41 12,565 28,544 173,358
19 28 12,217 27,684 172,499
20 31 11,463 26,873 171,688
21 15 11,136 26,124 170,938
22 13 9,358 25,362 170,176
23 30 8,787 24,641 169,455
24 17 5,392 23,839 168,653
25 55 1,768 22,956 167,771
26 51 -1,169 22,028 166,843
27 47 -1,991 21,139 165,953
28 9 -2,472 20,296 165,110
29 3 -3,090 19,489 164,303
30 6 -4,042 18,705 163,519

31 39 -4,133 17,968 162,782

32 33 -4,153 17,277 162,091
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Cont. Tabela 5

Ordem Progénie Valor genético Ganho (g) Nova Média (g)
33 35 -4,320 16,622 161,437
34 4 -5,090 15,984 160,798
35 53 -9,960 15,242 160,057
36 37 -11,611 14,497 159,311
37 42 -13,405 13,742 158,557
38 29 -13,476 13,026 157,840
39 38 -13,613 12,343 157,157
40 52 -14,387 11,675 156,489
41 2 -17,713 10,958 155,772
42 50 -19,391 10,236 155,050
43 8 -19,444 9,545 154,360
44 10 -19,592 8,883 153,697
45 44 -22,836 8,178 152,992
46 45 -24,170 7,475 152,289
a7 48 -27,437 6,732 151,546
48 5 -29,526 5,977 150,791
49 43 -31,954 5,203 150,017
50 46 -32,846 4,442 149,256
51 40 -34,982 3,669 148,483
52 1 -37,030 2,886 147,700
53 7 -37,407 2,126 146,940
54 49 -43,186 1,287 146,101
55 54 -69,480 0,000 144,814

Considerando o carater PVP (Tabela 5), € correto afirmar que houve um
alto grau de correspondéncia entre as progénies de melhor desempenho neste
carater para com as progénies melhor ranqueadas para PGP, isto pela
interdependéncia entre ambos os caracteres avaliados. As progénies 14, 24, 12,
26, 27, 36, 25, 22, 19 e 16 obtiveram destaque para a producéo de vagens verdes
neste estudo, onde estas, ao serem selecionadas, proporcionardo um ganho
genético predito médio para a proxima geracdo da populacdo de 50,642 g/planta

nesta caracteristica.

A progénie 14, derivada do cruzamento da variedade comercial Feltrin x
UENF 15-23-4, mais uma vez obteve destaque ao alcangar o melhor desempenho
produtivo para PVP e; consequentemente maior ganho genético predito de 65,664
g/planta, obtendo uma nova média predita de 210,478 g/planta. Francelino et al.
(2011) realizaram selecbes entre linhagens promissoras de feijdo-de-vagem

visando o lancamento de material melhorado para os produtores do Norte e
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Noroeste Fluminense e apontaram a linhagem UENF 15-23-4 entre as mais
produtivas tanto para a producdo de graos como para a producdo de vagens

verdes na regiao.

As menores PVP foram obtidas pelos genétipos 1, 7, 49 e 54,
apresentando ganho médio predito de apenas 1,574 g/planta. Entre estes
genotipos, estdo presentes duas progénies e duas linhagens parentais, sendo
estas UENF 7-3-1 e UENF 15-23-4, onde esta Ultima, embora seja um dos
parentais dos quais derivou a linhagem de maior PVP, o desempenho da
linhagem em si ndo foi satisfatorio nas condicdes deste estudo.

Para uma selecéo eficiente de gendtipos superiores, Chiorato et al. (2008)
afirma que a mesma deve estar baseada tanto nos componentes da variancia
guanto nos componentes da média e que para um consideravel ganho genético,
0S genodtipos com maior média e maior variabilidade genética devem ser
selecionados. Baseado em critérios como a maior importancia para a cultura de
um bom desempenho produtivo de vagens verdes por planta, bem como a uma
maior variabilidade genética estimada para o carater PVP, torna-se mais viavel a
utilizacao prioritaria do ranking e predicdo de valores para esta caracteristica,
objetivando a potencializacdo dos ganhos genéticos através da selecdo das

melhores plantas dentro destas progénies selecionadas.

5.3 Selec¢éo dentro de progénies

Com a avaliacdo das caracteristicas por plantas, foi possivel verificar
estimativas para cada planta ou individuo, e com isso realizar ndo apenas a
selecdo entre as progénies, mas também aumentar os ganhos obtidos na
populacdo para a proxima geracdo através da selecdo das dez melhores plantas

de cada uma das progénies selecionadas.

A analise dos parametros genéticos estimados e apresentados na Tabela
3, permitiu verificar que, embora em menores propor¢cdes em relacdo a variancia
ambiental, houve variabilidade genética na populacdo para as duas
caracteristicas, com valores significativos para serem aproveitados através da

selecao entre e dentro de progénies.
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A selecdo das plantas mais produtivas foi realizada com base nos valores

genéticos preditos de cada individuo, como pode ser observado na Tabela 6.

Tabela 6. Valor genético predito (u+g), ganho genético e nova média predita
estimados para plantas selecionadas para as caracteristicas producdo de vagens
por planta (PVP) e producao de graos por planta (PGP).

. PVP (g) PGP (g)

Progénie Planta g Ganho ag(\j,; g Ganho ag(\j,;
14 1 242,643 97,829 242,643 184,875 79,561 184,875
14 18 227,192 90,103 234,918 173,531 73,889 179,203
14 10 223,833 86,409 231,223 169,601 70,688 176,002
14 22 221,986 84,099 228914 167,635 66,563 171,877
14 23 221,650 82,647 227,461 167,814 68,641 173,955
14 24 218,459 79,699 224,513 164,063 65,446 170,760
14 15 216,444 77,071 221,885 163,884 64,587 169,901
14 8 215,100 76,102 220,917 161,562 62,978 168,292
14 16 214,932 75,703 220,518 161,472 62,358 167,672
14 20 213,757 74,915 219,729 160,668 61,322 166,636
24 22 220,925 81,557 226,372 160,005 60,449 165,763
24 1 219,414 80,563 225,378 162,149 63,725 169,039
24 24 216,894 78,852 223,666 155,718 56,227 161,541
24 7 216,726 78,158 222,972 156,611 57,000 162,314
24 3 213,871 75,288 220,102 157,326 57,444 162,758
24 13 213,703 74,580 219,394 156,611 56,797 162,111
24 19 211,016 72,947 217,761 155,539 55,704 161,018
24 2 210,009 72,115 216,929 154,110 54,458 159,772
24 18 205,978 70,596 215,410 150,180 52,652 157,966
24 21 205,810 70,296 215,110 150,359 52,950 158,264
12 2 216,451 77,565 222,379 167,804 67,411 172,725
12 24 205,031 69,450 214,264 158,336 58,718 164,032
12 3 204,695 69,184 213,998 159,586 60,063 165,377
12 22 202,680 67,081 211,895 158,872 159,341 164,655
12 14 202,512 66,877 211,691 158,157 58,438 163,752
12 21 202,512 66,682 211,496 157,800 58,168 163,482
12 4 201,672 66,283 211,097 158,514 59,018 164,332
12 16 200,496 65,506 210,320 155,656 55,870 161,184
12 1 199,992 65,315 210,129 154,584 55,371 160,685
12 15 198,649 65,106 209,920 154,406 55,042 160,356
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. PVP (g) PGP (9)
Progénie Planta — —
pH+g Ganho Nova Média  p+g Ganho Nova Média
26 2 215,113 76,550 221,364 160,180 60,860 166,174
26 23 210,747 72,392 217,206 157,411 57,671 162,985
26 10 205,457 70,004 214,818 154,464 55,203 160,517
26 13 204,365 68,924 213,738 153,392 54,168 159,482
26 22 204,197 68,673 213,487 152,677 53,872 159,186
26 19 203,609 68,185 212,999 152,499 53,730 159,044
26 1 203,525 67,954 212,768 152,677 54,017 159,331
26 201,006 65,889 210,703 153,392 54,310 159,624
26 15 196,556 63,875 208,690 148,033 51,885 157,199
26 17 196,136 63,477 208,291 145,710 50,281 155,595
27 16 197,741 64,682 209,496 150,266 52,799 158,113
27 6 192,535 61,370 206,185 146,158 50,566 155,880
27 4 191,527 60,632 205,446 142,317 48,785 154,099
27 23 190,519 60,088 204,903 142,585 48,934 154,248
27 22 187,832 58,654 203,469 139,816 46,579 151,893
27 19 186,992 58,123 202,937 141,870 48,206 153,520
27 18 186,489 57,613 202,427 140,441 47,097 152,411
27 17 186,321 57,445 202,259 137,583 45,421 150,735
27 15 185,145 56,471 201,285 139,994 46,836 152,150
27 13 183,969 55,530 200,344 137,404 45,173 150,487
36 24 191,166 60,451 205,265 131,834 41,592 146,906
36 12 187,471 58,477 203,291 129,780 40,204 145,518
36 6 186,128 57,279 202,093 127,904 38,152 143,466
36 13 185,960 56,954 201,768 129,065 39,384 144,698
36 23 184,448 55,995 200,809 126,743 37,350 142,664
36 2 179,410 52,942 197,756 124,152 34,965 140,279
36 19 178,738 52,357 197,171 122,277 33,457 138,771
36 5 178,570 52,074 196,888 124,420 35,120 140,434
36 18 178,402 51,934 196,748 122,187 33,385 138,699
36 10 177,982 51,390 196,204 122,813 33,968 139,282
25 14 189,999 59,907 204,721 138,994 46,324 151,638
25 5 184,457 56,152 200,967 137,833 45,675 150,989
25 12 184,121 55,838 200,652 137,743 45,547 150,861
25 16 184,121 55,683 200,497 137,565 45,297 150,611
25 3 182,442 54,913 199,727 135,599 44,176 149,490
25 2 181,098 54,142 198,956 134,170 43,425 148,739
25 23 181,098 53,990 198,804 133,813 43,067 148,381
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Cont. Tabela 6.

PVP (9) PGP (g)

Progénie Planta g Ganho ug&l; g Ganho ,\'}25%
25 21 180,427 53,536 198,350 134,349 43,795 149,109
25 19 178,747 52,501 197,315 133,813 43,185 148,499
25 1 175,556 48,491 193,305 128,811 38,899 144,213
22 1 207,775 71,519 216,333 140,878 47,920 153,234
22 19 190,644 60,268 205,082 129,356 39,787 145,101
22 12 188,965 59,190 204,005 130,696 40,623 145,937
22 17 186,950 57,951 202,765 129,266 39,584 144,898
22 24 183,591 55,227 200,041 127,569 37,616 142,930
22 10 178,385 51,796 196,610 122,121 33,102 138,416
22 23 174,690 47,418 192,232 119,262 30,292 135,606
22 22 173,850 46,604 191,418 119,798 30,892 136,206
22 18 172,842 45,553 190,367 117,476 28,254 133,568
22 9 171,835 44,733 189,547 117,923 28,827 134,141
19 22 180,436 53,685 198,499 134,454 43,921 149,235
19 7 179,176 52,795 197,609 131,417 41,154 146,468
19 17 177,749 50,738 195,553 132,132 41,815 147,129
19 4 177,665 50,612 195,427 132,221 41,927 147,241
19 20 176,825 49,636 194,450 131,417 41,048 146,362
19 3 176,741 49,403 194,217 130,881 40,834 146,148
19 16 174,978 47,731 192,546 126,415 36,828 142,142
19 19 174,558 47,314 192,128 128,916 38,994 144,308
19 15 173,802 46,505 191,320 126,415 36,913 142,227
19 11 172,962 45,646 190,460 126,951 37,439 142,753
16 1 193,859 62,310 207,125 155,467 55,546 160,860
16 20 183,783 55,378 200,192 145,374 50,137 155,451
16 14 180,256 53,387 198,201 140,818 47,638 152,952
16 5 177,233 50,239 195,053 138,139 45,804 151,118
16 24 175,553 48,381 193,195 141,890 48,346 153,660
16 4 174,378 47,211 192,025 135,638 44,298 149,612
16 16 172,698 45,277 190,092 136,888 44,924 150,238
16 22 170,851 44,024 188,838 135,727 44,547 149,861
16 12 169,424 42,211 187,025 134,208 43,547 148,861
16 21 167,072 40,127 184,941 130,457 40,414 145,728

Segundo Resende (2007b) a metodologia do REML/BLUP proporciona o
ordenamento dos gendtipos potenciais para selecédo explorando toda a variacao

genotipica entre e dentro de progénies, porém considerando cada variavel
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analisada separadamente. Devido a diferente ordenacdo das progénies pelo
BLUP na selecdo entre progénies para as caracteristicas avaliadas, tornou-se
necessario priorizar a caracteristica com maior relevancia para a cultura do feijao-

vagem objetivando a posterior selecao dentro das progénies (entre plantas).

Foram selecionados nesta etapa 10 individuos de cada uma das progénies,
totalizando 100 plantas para darem origem a geracédo F3, propiciando assim, uma

intensidade de selecdo de cerca de 7,9%.

A média dos valores genotipicos de cada progénie selecionada apés a

selecédo das melhores plantas dentro das mesmas é apresentada na Tabela 7.

Tabela 7. Valor genético predito médio (u + g) das plantas selecionadas dentro das
progénies para as caracteristicas prod. de graos por planta (PGP) e prod. de vagens por
planta (PVP).

Progénies selecionadas PGP il

Htg H+g
(Feltrin) L2 x L31 (UENF 15-23-4) 167,510 221,600
(UENF 7-5-1) L6 x L18 (UENF 9-24-2) 155,861 213,435
(Feltrin) L2 x L20 (UENF 14-3-3) 158,371 203,469
(UENF 7-5-1) L6 x L20 (UENF 14-3-3) 153,044 204,071
(UENF 7-6-1) L7 x L31 (UENF 15-23-4) 141,843 188,907
(UENF 7-10-1) L10 x L13 (UENF 7-20-1) 126,117 182,827
(UENF 7-6-1) L7 x L20 (UENF 14-3-3) 135,269 182,207
(UENF 7-5-1) L6 x L13 (UENF 7-20-1) 125,435 182,953
(UENF 7-6-1) L7 x L11 (UENF 7-12-1) 130,122 176,489
(UENF 7-5-1) L6 x L1 (UENF-1445) 139,460 176,511
Média das progénies 105,325 144,79
Média das progénies selecionadas 136,384 184,385
Média das plantas selecionadas 143,303 193,247
Ganho genético predito 37,978 48,457
Ganho genético predito (%) 36,05% 33,5%
Média da testemunha UENF 1445 86,781 112,194
Média da testemunha Feltrin 83,543 120,141

Média da testemunha Top Seed Blue Line 102,434 142,78
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Na Tabela 7 também sdo apresentados 0s avangos gerais obtidos através
do processo de selecdo realizado neste estudo, incluindo ganhos genéticos em
relacdo a meédia da populacéo original provenientes da selecéo entre e dentro das

progénies, bem como o seu desempenho em relacéo as testemunhas comerciais.

Com a selecdo das plantas com melhor desempenho produtivo para
vagens e graos, novas meédias preditas para as progénies foram obtidas, com
destaque para as plantas provenientes do cruzamento entre Feltrin x UENF 15-23-

4, que obtiveram novas médias variando entre 242,643 g e 219,729 g para PVP.

Embora as progénies tenham apresentado alta influéncia por parte do
ambiente, que culminou em baixos valores de herdabilidade no sentido amplo
estimada para as duas caracteristicas, a selecdo destas 100 plantas (7,9% de
intensidade de selecdo) baseada nos mais altos valores genéticos preditos tanto
para a producdo de vagens como de sementes por planta proporcionou ganho
genético aditivo predito simultaneo de 36,05% para PGP e de 33,5% para PVP
em relacdo a média da populagéo original.

Deste percentual, 29,48% dos ganhos para PGP séo resultantes da
selecdo entre progénies e 6,57% devido a selecdo individual dentro das
progénies. Para PVP, a selecéo entre progénies proporcionou 27,38% de ganhos
e a selecado individual dentro de progénies resultou em 6,12%, indicando que
maior parte da variabilidade presente na populacdo esta entre as diferentes

progénies avaliadas.

Ao analisar experimentos envolvendo 18 gendtipos de feijdo comum
cultivados em 2001 e 2002 sob 25 diferentes locais no estado de S&o Paulo,
Chiorato et al. (2008) utilizaram a metodologia REML/BLUP para a estimacdo de
parametros genéticos e predicdo de valores genotipicos. Entre os 18 gendtipos
avaliados, 9 apresentaram valores genotipicos preditos acima da média geral
para produtividade de graos e, embora apenas avaliagdes entre gendtipos tenham
sido realizadas, seus resultados apontaram ganho genético predito de 16,25%
com a selecdo da melhor linhagem, sendo esta a Gen 96A31 do Instituto
Agrondémico de Campinas. Esta linhagem tem sido amplamente usada em
cruzamentos apenas como doadora de alelos de resisténcia a antracnose e
escurecimento do grdao no programa de melhoramento do IAC devido ao seu
indesejavel formato de gréo reniforme (Chiorato et al. 2008).
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6. CONCLUSOES

e E possivel a obtengio de progénies e plantas superiores a partir desses

cruzamentos tanto para a producéo de vagens, como de graos.

e As progénies 14 e 24, derivadas dos cruzamentos Feltrin x UENF 15-23-4
e UENF 7-5-1 x UENF 9-24-2, respectivamente, obtiveram maior destaque

pela elevada producédo de vagens e graos por planta.

e A selecado entre e dentro de progénies para PGP e PVP resultou em
ganhos aditivos preditos de 36,05% e 33,5%, respectivamente.
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