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“Aquele que planta com lagrimas, colhera com alegria.”
- Salmo 126:5
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RESUMO

PIRES, Gabriela Tavares; D.Sc.: Universidade Estadual do Norte Fluminense
Darcy Ribeiro; fevereiro de 2026; Analise gt biplot para caracteristicas de feijao-
vagem e caracterizagdo morfolégica, molecular e patogénica de isolados de
Fusarium spp. em Campos dos Goytacazes, RJ Orientador: Dr.Sc. Geraldo de
Amaral Gravina; Conselheiros: D.Sc. Marcelo Vivas e D.Sc. Rosana Rodrigues.

O feijao-vagem (Phaseolus vulgaris L.) € uma olericola de grande importancia
econdmica e social, consumida e comercializada na forma de vagens imaturas.
Contudo, a produtividade e a estabilidade da cultura sdo limitadas por fatores
genéticos, ambientais e fitossanitarios, com destaque para a interagado genétipo x
caracteristicas (G x C) e a ocorréncia da murcha-de-fusario. O presente estudo
teve como objetivo avaliar o desempenho agronémico de linhagens de feijao-
vagem e a interacdo G x C por meio de analises univariadas e multivariadas,
utilizando a abordagem GT biplot para a identificagdo de materiais com perfis
fenotipicos equilibrados, além de caracterizar e identificar isolados associados a
murcha-de-fusario em Campos dos Goytacazes, RJ. Os experimentos
agrondmicos foram conduzidos em 2023 e 2024, sob delineamento de blocos
casualizados, tendo sido avaliadas 29 linhagens. Foram aferidas caracteristicas
fenoldgicas, morfoldégicas e componentes de rendimento, submetidos a ANOVA
conjunta e a analise GT biplot. Os resultados evidenciaram variabilidade genética
significativa e interacdo G x A para todas as variaveis. As linhagens L45, L41 e
L35 destacaram-se, sendo a L45 identificada como o idedtipo do estudo. A

analise multivariada confirmou associacdes positivas entre os componentes de
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rendimento, validando a selecdo indireta. Paralelamente, a caracterizacao
polifasica dos isolados associados a murcha-de-fusario envolveu analises macro
e micromorfolégicas (meios BDA e SNA) e filogenia de Maxima Verossimilhanca
via concatenagcdo dos marcadores TEF1, TUB2, RPB2 e ITS, tendo sido
identificados Fusarium fabacearum e Neocosmospora falciformis associados a
cultura, e um novo isolado. Apos ensaio preliminar, o método do palito colonizado
foi selecionado para os testes de severidade em casa de vegetacédo (blocos
casualizados), avaliando a patogenicidade no feijdo-comum 'BRS Estilo' e na
linhagem de feijao-vagem L22 (testadores suscetiveis). A severidade foi avaliada
aos 20 dias (escala de 1 a 9 do CIAT), os dados epidemioldgicos foram
mensurados via AACPD e as médias, agrupadas pelo teste de Scott-Knott (p <
0,05) no software R. Os ensaios revelaram variabilidade na agressividade dos
isolados. O estudo permitiu a selecdo de gendtipos superiores € avangos na
etiologia das doencas do sistema radicular do feijao-vagem na regido, fornecendo

subsidios estratégicos para o melhoramento genético e o manejo fitossanitario.

Palavras-chave: Phaseolus vulgaris L.; GT BIPLOT; Estabilidade fenotipica;

Fusarium fabacearum; Neocosmospora falciformis.
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ABSTRACT

PIRES, Gabriela Tavares; D.Sc.; Universidade Estadual do Norte Fluminense
Darcy Ribeiro; February 2026; GT biplot analysis for green bean characteristics
and morphological, molecular, and pathogenic characterization of Fusarium spp.
isolates in Campos dos Goytacazes, RJ; Advisor: Dr.S. Geraldo de Amaral
Gravina; Commitee Members: D.Sc. Marcelo Vivas and D.Sc. Rosana Rodrigues.

The snap bean (Phaseolus vulgaris L.) is a vegetable crop of great economic and
social importance, consumed and marketed in the form of immature pods.
However, crop yield and stability are limited by genetic, environmental and
phytosanitary factors, with emphasis on genotype x trait interaction (G x C) and
the occurrence of fusarium wilt. The present study aimed to evaluate the
agronomic performance of snap bean lines and the G x C interaction through
univariate and multivariate analyses, using the GT biplot approach for the
identification of materials with balanced phenotypic profiles, in addition to
characterizing and identifying isolates associated with fusarium wilt in Campos dos
Goytacazes, RJ. The agronomic experiments were conducted in 2023 and 2024,
under a randomized block design, evaluating 29 lines. Phenological and
morphological characteristics and yield components were measured, submitted to
joint ANOVA and biplot GT analysis. The results showed significant genetic
variability and G x E interaction for all variables. The L45, L41 and L35 lineages
stood out, and L45 was identified as the ideotype of the study. The multivariate
analysis confirmed positive associations between the yield components, validating

the indirect selection. At the same time, the polyphasic characterization of the
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isolates associated with Fusarium wilt involved macro and micromorphological
analyses (BDA and SNA media) and phylogeny of Maximum Likelihood via
concatenation of the markers TEF1, TUB2, RPB2 and ITS, identifying Fusarium
fabacearum, Neocosmospora falciformis associated and a new isolate associated
with the culture. After a preliminary trial, the colonized stick method was selected
for the severity tests in a greenhouse (randomized blocks), evaluating the
pathogenicity of the common bean 'BRS Estilo' and the L22 snap bean line
(susceptible testers). Severity was assessed at 20 days (CIAT scale 1 to 9),
epidemiological data were measured via AUDPC, and means were grouped by
Scott-Knott test (p < 0.05) in the R software. The study allowed the selection of
superior genotypes and advances in the etiology of diseases of the root system of
shap beans in the region, providing strategic subsidies for genetic improvement

and phytosanitary management.

Keywords: Phaseolus vulgaris L.; GT BIPLOT; Phenotypic stability; Fusarium

fabacearum; Neocosmospora falciformis.
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1. INTRODUGAO

O feijao-vagem (Phaseolus vulgaris L.) € uma olericola de elevada
importancia econdmica e social, amplamente cultivada em regides tropicais,
subtropicais e temperadas. Consumida na forma de vagens imaturas, apresenta
elevado valor nutricional e ampla acessibilidade comercial (SINGH, 2001;
FILGUEIRA, 2013). Esta cultura se diferencia do feijoeiro comum principalmente
pelo uso comercial das vagens ainda em desenvolvimento, que devem apresentar
pericarpo tenro e reduzido teor de fibras (VIEIRA et al., 2013).

De origem americana, a espécie Phaseolus vulgaris L. apresenta dois
centros principais de domesticagdo, o Mesoamericano e o Andino, cuja evolugao
resultou na adaptacédo a distintos ambientes (GEPTS, 2006). Durante os
processos de domesticagcdo e melhoramento, o feijdo-vagem foi selecionado por
atributos agrondmicos e comerciais especificos, como produtividade,
uniformidade e qualidade de vagem, o que promoveu um estreitamento da base
genética das linhagens cultivadas (SINGH, 2001). Essa variabilidade restrita nas
cultivares comerciais impde limitagdes ao desenvolvimento de materiais com
caracteristicas agrondmicas superiores, tornando indispensavel a avaliagdo de
novos genodtipos para a ampliagdo do germoplasma disponivel nos programas de
melhoramento (GEPTS, 2006; SANT'ANNA et al., 2020a).

Entre os principais objetivos do melhoramento genético do feijao-vagem,
destacam-se o aumento da produtividade, a estabilidade fenotipica e a adaptagao

a diferentes condicbes ambientais, além da incorporacdo de resisténcia a



doencas (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). O desempenho dos gendtipos é
fortemente influenciado pela correlagao entre multiplos tragos, o que representa o
comportamento diferencial dos materiais genéticos em relacdo a diversas
caracteristicas agronémicas. Essa relagdo complexa pode dificultar a selegcédo de
materiais superiores que reunam simultaneamente alta produtividade e
resisténcia a doengas. Por isso, torna-se necessaria a utilizagdo de metodologias
como o GT biplot, que permite avaliar de forma integrada o perfil de cada
gendtipo para todas as caracteristicas de interesse (YAN; KANG, 2002; YAN;
RAJCAN, 2002).

No melhoramento genético de feijao-vagem e feijao comum, a abordagem
GT biplot (Genotype by Trait) € uma ferramenta indispensavel para a analise
multivariada, permitindo a visualizacdo clara das inter-relagdes entre
caracteristicas e a identificagdo de gendtipos superiores (SANT'ANNA et al.,
2020a; ABEBE et al.,, 2025a). Em estudos com feijdo-vagem, a técnica
demonstrou que a massa de sementes por planta € um trago crucial para a
selecdo indireta de produtividade de vagem e grados (OLIVEIRA et al., 2018a).
Além disso, o0 uso da analise multivariada como um todo auxilia na selegdo de
gendtipos com caracteristicas agronémicas desejaveis de forma mais eficiente
(OLIVEIRA et al., 2018b). O GT biplot € também fundamental para a protegéo de
cultivares e testes de DHE (Distinguibilidade, Homogeneidade e Estabilidade),
pois facilita a comparacgao de linhagens candidatas com testemunhas comerciais
(SANT'ANNA et al., 2020b).

Além das limitacbes genéticas e agrondmicas, as doengas fungicas
representam obstaculos severos a cultura, comprometendo a qualidade dos graos
e a viabilidade econdbmica do feijoeiro. Nesse cenario, programas de
melhoramento como o da UENF buscam equilibrar o alto desempenho produtivo
com a resisténcia multipla a patégenos, com énfase na murcha-de-fusario
(Fusarium oxysporum f. sp. phaseoli L.). Ao colonizar os vasos do xilema e
obstruir o transporte de agua e nutrientes, esse fungo provoca clorose, murcha
progressiva € morte precoce das plantas, resultando em perdas drasticas de
rendimento. (LEITAO et al., 2020; PAULINO et al., 2020a; ABEBE et al., 2025a;
SANT'ANNA et al., 2020Db).

No entanto, a elevada variabilidade genética, morfologica e patogénica

dos fusarioides dificulta tanto a identificagdo taxonémica quanto o manejo



eficiente da doenca. Torna-se, portanto, indispensavel uma caracterizagao
integrada, baseada em critérios morfoldgicos, culturais e moleculares, para
delimitar as espécies e compreender a diversidade de patdgenos associados a
cultura. Essa abordagem, aliada a avaliagcdo da agressividade dos isolados,
fornece subsidios fundamentais para a identificagcdo de fontes robustas de
resisténcia e para o sucesso das estratégias de melhoramento genético.
(PAULINO et al., 2020a; LEITAO et al., 2020).

Pela necessidade de aumentar a produtividade e a sanidade do feijao-
vagem, a integragdo entre a avaliagdo agrondmica de gendtipos e a
caracterizagao da diversidade patogénica € indispensavel. Sob essa perspectiva,
a identificagdo de linhagens com um perfil fenotipico equilibrado permite a
selecdo de materiais que apresentem desempenho consistente em multiplas
caracteristicas de interesse simultaneamente (YAN; TINKER, 2006; CRUZ;
REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

Paralelamente, a determinagdo da variabilidade e da agressividade de
isolados causadores da murcha-de-fusario € essencial para identificar fontes de
resisténcia robustas e desenvolver estratégias de manejo eficazes. Assim, a
convergéncia entre o perflamento de tragcos agronémicos e o conhecimento
detalhado do patégeno contribui diretamente para o avango do melhoramento
genético e para a sustentabilidade dos sistemas produtivos (PAULINO et al.,
2020a; LEITAO et al., 2020).

Nesse contexto, o presente estudo teve como objetivo avaliar o
desempenho agronémico de linhagens de feijdo-vagem e a interagado gendtipo x
caracteristicas por meio de analises univariadas e multivariadas, utilizando a
abordagem GT biplot para a identificacdo de materiais com perfis fenotipicos
equilibrados. Adicionalmente, buscou-se caracterizar e identificar isolados
associados a murcha-de-fusario em Campos dos Goytacazes, RJ, visando a
selegcdo de gendtipos superiores e ao fornecimento de subsidios para o
aprimoramento de estratégias de manejo e de programas de melhoramento

genético da cultura.



2.0BJETIVOS

2.1. Objetivo geral

Avaliar o desempenho agronémico de linhagens de feijdo-vagem e a
interacdo gendtipo x caracteristicas, bem como identificar isolados fusarioides
associados a murcha de fusario na regido de Campos dos Goytacazes-RJ,

visando a subsidiar a sele¢gado de gendtipos superiores e ao manejo da doenga.

2.2 Objetivos especificos

Avaliar o desempenho agrondmico de linhagens de feijdo-vagem em dois
anos agricolas diferentes, visando a selecionar materiais com caracteristicas
agrondémicas superiores.

Analisar a interagédo entre gendétipos e caracteristicas por meio da analise
GT biplot.

Fazer a caracterizacdo de isolados associados a murcha-de-fusario,
integrando critérios morfolégicos e moleculares, para a identificagao e delimitagao
taxonémica dos isolados.

Avaliar a patogenicidade dos isolados associados a murcha-de-fusario e a

severidade da doenca.



3.CAPITULO

3.1 AVALIAGAO AGRONOMICA E ANALISE BIPLOT DA INTERAGAO
GENOTIPO x CARACTERISTICAS EM LINHAGENS DE FEIJAO-VAGEM NA
REGIAO DE CAMPOS DOS GOYTACAZES-RJ.

3.1.1 INTRODUGAO

O feijdo-vagem (Phaseolus vulgaris L.) representa um grupo horticola de
elevada importancia socioeconémica para a agricultura brasileira, configurando-se
como um componente estratégico para a diversificacdo da olericultura e o
fortalecimento da agricultura familiar. Distinguindo-se do feijao comum pelo
consumo das vagens imaturas com reduzido teor de fibras (SINGH, 2001;
TEIXEIRA et al., 2004), a cultura exige cultivares que conciliem alta produtividade
com os rigorosos atributos de qualidade exigidos pelo mercado. Todavia, a
producao nacional ainda enfrenta o desafio de uma base genética comercial
restrita (ZAUMEYER; MEINERS, 1975) e a escassez de séries estatisticas
oficiais, o que dificulta o planeamento estratégico da cadeia produtiva em escala

nacional.



A instabilidade de desempenho das cultivares perante variagcoes
edafoclimaticas € um dos principais obstaculos para o setor. Por serem
caracteristicas poligénicas, o rendimento e a qualidade das vagens sao
fortemente influenciados pela interagdo gendtipo x ambiente (G x A), o que pode
tornar a recomendagao de novos materiais incerta entre diferentes regides ou
safras (CRUZ et al., 2020). Nesse cenario, a Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro (UENF) tem desempenhado papel pioneiro. Desde
2004, o programa de melhoramento de feijdes especiais da instituicdo tem gerado
avancgos significativos, consolidando-se com o registo e protecdo das cultivares
‘UENF Goytaca’ e ‘UENF Norteflu’ (SANT'ANNA et al., 2019). Estes materiais,
selecionados por meio de metodologias robustas como modelos mistos
(REML/BLUP) e indices de selecdo, representam um marco na oferta de
tecnologia adaptada para as regides Norte e Noroeste Fluminense (GOMES et al.,
2018; CRUZ et al., 2018).

Apesar do sucesso em produtividade, a continuidade dos ganhos
genéticos depende da exploragdo de novas populagbes e da precisdo nas
selegdes. Estudos recentes do grupo reforcam a importancia de avaliar
populacdes segregantes e linhagens avangadas para identificar fontes de
variabilidade e prever o comportamento de gendtipos superiores
(ALBUQUERQUE et al., 2024). Para superar as limitagbes das analises
convencionais na interpretacao de multiplos tragcos simultaneamente, o emprego
de metodologias multivariadas modernas € indispensavel.

A abordagem GT biplot (Genotype by Trait) destaca-se por permitir uma
visualizagédo holistica da variancia total, facilitando a identificagdo de gendtipos
que equilibrem produtividade, precocidade e componentes de rendimento ideais
(YAN, 2002; ABEBE et al., 2025b). Diferentemente das abordagens que focam
apenas na adaptacdo ambiental, o GT biplot possibilita a selecao baseada no
perfil fenotipico, garantindo a obtencdo de materiais que atendam
simultaneamente a diversos critérios agronémicos e comerciais.

Diante da necessidade de expandir o conhecimento sobre a cultura e
identificar materiais promissores para o Rio de Janeiro, este estudo adota uma
perspetiva multivariada integrativa. Objetivou-se avaliar o desempenho

agronomico e selecionar linhagens superiores por meio da abordagem GT biplot,



fundamentando a selegcao em perfis fenotipicos equilibrados na regido de Campos

dos Goytacazes, RJ.

3.1.2 REVISAO DE LITERATURA

3.1.2.1 Origem, classificagao botanica e caracteristicas do feijao-vagem

O feijao-vagem compreende um grupo horticola da espécie Phaseolus
vulgaris L. (Fabaceae: Papilionoideae), sendo botanica e agronomicamente
idéntico ao feijao comum. Sua distingdo reside na selegdo de tipos comerciais
voltados ao consumo das vagens imaturas, caracterizadas por um pericarpo tenro
com reduzido teor de fibras e pergaminho (SINGH, 2001; TEIXEIRA et al., 2004).
Assim, o feijao-vagem nao representa uma unidade taxonémica distinta, mas, sim,
um idedtipo selecionado para alta qualidade culinaria dentro da espécie P.
vulgaris.

Geneticamente, a espécie é caracterizada como diploide (2n = 2x = 22),
apresentando cromossomos reduzidos em comparagao com outras dicotileddéneas
(VIEIRA et al., 2013). E fundamental distinguir o feijdo-vagem do chamado feijao-
metro, pois embora compartilhem o uso comercial das vagens, o feijao-metro
pertence a espécie Vigna unguiculata subsp. sesquipedalis, apresentando
caracteristicas genéticas e botanicas distintas de P. vulgatris.

Phaseolus vulgaris L. € uma espécie de origem americana com dois
centros principais de domesticagdo: o Mesoamericano e o Andino (GEPTS;
DEBOUCK, 1991). Esses centros estabeleceram pools génicos distintos que
moldam a estrutura genética das variedades atuais (RENDON-ANAYA et al.,
2017). O feijao-vagem moderno é fruto de selegbes intensivas com base em
materiais oriundos de ambos os grupos, o que confere a cultura uma base
genética heterogénea e uma ampla adaptabilidade (TEIXEIRA et al., 2004).

A caracterizacdo da diversidade genética em Phaseolus vulgaris L.
fundamenta-se na integragcdo de descritores morfoagronédmicos, marcadores
moleculares e no perfil proteico da faseolina, ferramenta classica para a distingao

entre os centros de domesticagdo Andino e Mesoamericano (GEPTS et al., 1986;



SINGH, 1991; CHECA; BLAIR, 2008). No caso do feijao-vagem, a constituicdo
genética é frequentemente mista, refletindo processos de hibridizagdo e selegao,
derivados de ambos os pools génicos. Contudo, o germoplasma comercial
contemporaneo caracteriza-se por uma base genética estreita, decorrente do uso
intensivo de um numero restrito de linhagens-base (como 'Tendercrop', 'Blue
Lake' e 'Harvest'). Esse estreitamento resulta em uma significativa concentragao
génica e elevada vulnerabilidade bidtica nos programas de melhoramento atuais,
limitando a variabilidade necessaria para o enfrentamento de patdégenos de solo
(ZAUMEYER; MEINERS, 1975; ASFAW et al., 2009).

Morfologicamente, o feijoeiro é classificado em habito de crescimento
determinado (Tipo |) ou indeterminado (Tipos Il, Il e IV). No segmento comercial
do feijao-vagem, predominam gendétipos arbustivos (Tipo |), que conferem maior
uniformidade de colheita e adequacao ao cultivo intensivo (CASTELLANE et al.,
1988; FILGUEIRA, 2013). A espécie é predominantemente autégama devido ao
mecanismo de cleistogamia, apresentando sistema radicular pivotante superficial
e folhas trifolioladas.

O diferencial agronémico do feijao-vagem reside no consumo das vagens
imaturas, colhidas antes da maturagao fisiolégica (geralmente entre os estadios
R7 e R8), quando apresentam mesocarpo suculento, auséncia de pergaminho e
reduzido teor de fibras (FERNANDEZ et al., 1986). Comercialmente, as cultivares
sao classificadas pelo habito de crescimento (determinado ou indeterminado) e
pelo formato das vagens, subdividindo-se nos tipos 'macarrao’ (cilindricas) ou
'manteiga’ (achatadas), com coloragdes que variam entre o verde, amarelo e
purpura (VILHORDO et al., 1996; FILGUEIRA, 2013)

O feijado-vagem apresenta ampla adaptagéo climatica, com temperatura
ideal entre 18 e 30 °C. No entanto, a cultura é sensivel a extremos térmicos:
temperaturas acima de 35 °C comprometem a polinizagdo e o pegamento de
vagens, enquanto valores inferiores a 15 °C prejudicam a germinagao e o vigor
vegetativo (PEIXOTO et al., 2002; VIEIRA et al., 2013;).

Socioeconomicamente, a cultura é estratégica para o abastecimento de
mercados locais e regionais, sendo um componente fundamental em sistemas de
producdo de pequena e média escala sob gestdo da agricultura familiar,
especialmente em cinturdes periurbanos. Globalmente, a relevancia do grupo é

ratificada pela producao expressiva de string beans, categoria que consolida as



vagens comestiveis como uma das olericolas mais difundidas em diferentes
continentes (FAO, 2018).

No cenario brasileiro, a escassez de séries historicas Ooficiais e
atualizadas especificas para o feijao-vagem dificulta a analise precisa da dindmica
de producao e area cultivada. Essa lacuna de informacdes estatisticas ratifica a
importancia de pesquisas em melhoramento genético e desempenho agronémico.
Tais estudos s&o essenciais para identificar gendtipos com estabilidade e
adaptabilidade superior, garantindo a produtividade e a qualidade comercial das

vagens frente as oscilagbes ambientais das regides produtoras.

3.1.2.2 Melhoramento do feijao-vagem

O melhoramento genético do feijao-vagem tem como principais objetivos
0 aumento da produtividade, a melhoria da qualidade comercial das vagens e a
adaptacdo dos gendtipos a diferentes condi¢cdes edafoclimaticas. Diferentemente
do feijdo comum destinado a produgéo de gréos, no feijdo-vagem os critérios de
selecao sao voltados prioritariamente para caracteristicas relacionadas a vagem,
incluindo comprimento, formato, coloragcdo, textura, auséncia de fibras e
uniformidade, além do rendimento e da estabilidade produtiva (FILGUEIRA, 2013;
Oliveira et al., 2018b).

A obtencao de novas cultivares de feijao-vagem baseia-se na exploragao
da variabilidade genética via hibridacdo, seguida da conducdo de populagdes
segregantes. O método de Pedigree (ou genealdgico) é amplamente utilizado
quando sao desejados um controle rigoroso da ascendéncia e sele¢ao precoce de
caracteres de alta herdabilidade. Complementarmente, o método SSD (Single
Seed Descent) tem sido estratégico para avancar geragdes rapidamente,
reduzindo o espaco fisico e o tempo necessario para atingir a homozigose
(VILELA et al., 2009; RAMALHO; ARAUJO, 2011).

Recentemente, o uso de modelos mistos (REML/BLUP) revolucionou a
selecado de progénies, permitindo predizer ganhos genéticos com maior precisao
ao isolar os efeitos ambientais (CRUZ et al., 2018). Estudos conduzidos na UENF
demonstram que a exploracdo de populacées F2 é fundamental para identificar
precocemente o potencial de segregantes, permitindo o descarte de variaveis de

menor importancia e o foco em materiais que combinem genes de interesse
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(ALBUQUERQUE et al., 2024). Além disso, a analise dialélica tem sido utilizada
para identificar a capacidade combinatéria de genitores, auxiliando na escolha de
cruzamentos que maximizem a variabilidade para produtividade e qualidade
(GOMES et al., 2019).

Para além do rendimento, o melhoramento contemporaneo abrange
objetivos complexos que visam a sustentabilidade da cadeia produtiva. Nesse
contexto, temos qualidade fisiolégica de sementes, em que a selegcdo de
progénies com superioridade em germinagao e vigor é essencial para garantir a
emergéncia uniforme em campo, permitindo que a cultura rivalize com outras
espécies tecnologicamente mais avangadas (OLIVEIRA et al., 2020).

Temos ambém a qualidade nutricional e bioativa, pois ha um interesse
crescente no aumento da concentragcdo de aminoacidos essenciais, compostos
fendlicos totais e atividade antioxidante, agregando valor funcional as vagens
(FUKUJI et al., 2019). O uso de bioestimulantes também tem sido estudado para
potencializar esses parametros de qualidade e valor nutricional (EL SHEIKHA et
al., 2022).

Ademais temos a tolerancia a estresses abidticos, pois o desenvolvimento
de materiais tolerantes ao estresse térmico € prioritario para o cultivo em regides
tropicais e subtropicais, onde as altas temperaturas podem comprometer a
fixagdo das flores e a qualidade das vagens (WASONGA et al., 2012; RICHMOND
et al., 2024).

Também ha uma crescente demanda por avangos na area de resisténcia
a doengas, visto que a incorporagao de resisténcia multipla, como a ferrugem
(Uromyces appendiculatus) e, crucialmente, a murcha-de-fusario (Fusarium
oxysporum f. sp. phaseoli L.), é indispensavel em razdo da estreita base genética
das cultivares comerciais atuais (PAULINO et al., 2020; WASONGA et al., 2012).

A integragcdo de ferramentas modernas tem permitido caracterizar a
diversidade genética com precisdo. O uso de marcadores moleculares (SSR e
SNPs) auxilia na identificagdo da estrutura populacional e no rastreio de centros
de domesticagao, facilitando a introducdo de novos alelos em programas de
melhoramento (WALLACE et al., 2018; HAO et al., 2023).

Para consolidar essas informagdes, a abordagem GT biplot destaca-se
como uma ferramenta superior para a selecdo simultanea de multiplos caracteres.

Esta metodologia permite identificar gendtipos estaveis que reunam as
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caracteristicas agronémicas, nutricionais e de resisténcia exigidas, superando as
limitagdes das sele¢cdes baseadas em caracteres isolados (SANT'ANNA et al.,
2020; ABEBE et al., 2025).

Em suma, o melhoramento do feijao-vagem no Brasil caminha para uma
abordagem integrativa, unindo a fenotipagem precisa em campo, a robustez
estatistica dos modelos mistos e a analise multivariada para entregar a agricultura
nacional cultivares competitivas e sustentaveis (OLIVEIRA et al.,, 2018;
ALBUQUERQUE et al., 2024).

3.1.2.4 Analise Multivariada

A selecdo de gendtipos superiores em programas de melhoramento de
feijao-vagem é uma tarefa complexa, uma vez que o fenodtipo ideal nédo é
determinado por um unico atributo, mas pela combinacdo harménica de multiplos
caracteres agronémicos, comerciais e fitossanitarios. Nesse contexto, temos a
analise multivariada, definida como o conjunto de métodos estatisticos que
permitem o estudo simultaneo de multiplas variaveis. Sua aplicacdo é essencial
em experimentos fitotécnicos que avaliam diversos caracteres, possibilitando a
interpretacdo das correlagbes genéticas e facilitando a compreensédo de
fendmenos bioldgicos complexos que seriam de dificil visualizagdo em analises
univariadas isoladas (HONGYU, 2015; OLIVEIRA et al., 2018).

Entre as técnicas disponiveis, a Analise de Componentes Principais
(ACP) destaca-se por utilizar transformagdes lineares para converter variaveis
originais correlacionadas em um novo sistema de eixos independentes e
ortogonais. Esses novos componentes sdo dispostos em ordem decrescente de
variancia, visando a reter a maxima informacdo do conjunto de dados em uma
dimensao reduzida. Isso permite a exclusdo de variaveis redundantes e o foco
naquelas que efetivamente explicam a variabilidade do germoplasma (BARSHAN
et al., 2011; PRIETO-MORENO et al., 2015; HONGYU, 2015).

A associacdo da ACP a analise grafica facilita a deteccao de interacbes
complexas, permitindo interpretacbes mais robustas sobre o idedtipo. Nesse
contexto, a metodologia GT biplot (Genotype by Trait) consolida-se como uma
evolugao estratégica do modelo GGE biplot original. Embora o modelo GGE tenha

sido proposto prioritariamente para a interagdo genétipo x ambiente (YAN et al.,
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2000), a logica matematica "entrada x testador" permite que a técnica seja
aplicada para decompor a interagao gendétipo x caracteristicas (GxC) (YAN, 2001;
YAN; RAJCAN, 2002).

Em suma, a ACP e a abordagem GT biplot sdo ferramentas eficazes para
a selegao criteriosa de gendtipos. Elas permitem o estudo simultaneo das
correlagdes e a visualizagdo dindmica da interacdo GxC, permitindo identificar
materiais com perfis fenotipicos equilibrados, ou seja, que reunem produtividade e
resisténcia a patégenos como o Fusarium, otimizando a tomada de decis&o no
melhoramento genético (SANT'ANNA et al., 2020; ALBUQUERQUE et al., 2024).

3.1.2.5 Interagao genétipo x caracteristicas e a abordagem GT biplot

A existéncia da interagdo Genotipo x Caracteristicas (GxC) fundamenta-
se nas correlagbes genéticas entre os caracteres, sendo sua analise essencial
para compreender como diferentes materiais genéticos se comportam
simultaneamente frente a multiplas variaveis de interesse (YAN; KANG, 2002). No
feijao-vagem, € comum observar que o incremento em caracteres de rendimento
pode estar correlacionado negativamente a atributos de qualidade, como
precocidade ou teor de fibras (SANT'ANNA et al., 2020). Compreender essas
inter-relacdes € crucial para evitar que a selecdo de um carater promova efeitos
indesejaveis em outro, fendbmeno recorrente em programas com base genética
estreita (SINGH, 2001).

Estudos conduzidos na UENF reforcam que a avaliacdo isolada de
caracteres pode levar a conclusdes imprecisas sobre o valor genético real de uma
linhagem. Nesse sentido, a utilizacdo de modelos mistos (REML/BLUP) tem sido
uma aliada importante para estimar parametros genéticos e prever ganhos com
selegcdo, considerando a influéncia dessas correlagbes (GOMES et al., 2018;
CRUZ et al., 2018). Contudo, para uma interpretacdo holistica desses dados
complexos, a associagdo de modelos estatisticos a técnicas multivariadas
robustas torna-se indispensavel.

A analise biplot, fundamentada nos estudos de Gabriel (1971), permite a
investigacdo simultdnea das inter-relagbes entre gendtipos e variaveis por meio
da representagdo grafica de uma matriz de dados em um plano bidimensional

(GODOI et al., 2012). Embora o modelo bilinear GGE (Genotype plus Genotype-
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by-Environment) tenha sido concebido originalmente para avaliar a estabilidade
fenotipica frente a variagbes ambientais (YAN et al., 2000), sua versatilidade
permite a aplicagdo em quaisquer conjuntos de dados bidirecionais do tipo
entrada x testador (YAN, 2001). Nessa perspectiva, a abordagem GT biplot
(Genotype by Trait) surge como uma extensao estratégica do método GGE,
consolidando-se como uma ferramenta de alta precisdo para a selegao de
materiais superiores (YAN; RAJCAN, 2002).

O diferencial do GT biplot reside em sua capacidade de integrar multiplas
variaveis em uma analise unica, permitindo a identificagdo de gendtipos com
perfis fenotipicos equilibrados (MAIA et al., 2016). A interpretacao bioldgica das
correlacbes € um dos pontos fortes desta ferramenta, tendo em vista que, ao
projetar gendtipos e variaveis no mesmo grafico, utiliza a relagdo angular entre
vetores para determinar a natureza das associagbes. Angulos agudos (< 90°)
indicam correlagdo positiva, angulos retos (90°) sugerem independéncia e
angulos obtusos (> 90°) revelam correlagdes negativas (YAN; FREGEAU-REID,
2008; OLIVEIRA et al., 2018). Essa funcionalidade otimiza o processo seletivo ao
detectar caracteristicas redundantes e identificar variaveis ideais para a selegao
indireta de tracos de dificil afericao (BADU-APRAKU; AKINWALE, 2011).

Recentemente, a eficiéncia do GT biplot tem sido reafirmada em estudos
de alto impacto no feijao-vagem. A metodologia tem sido aplicada para identificar
linhagens que conciliam produtividade com qualidade fisiolégica de sementes
(OLIVEIRA et al., 2020) e valor nutricional, abrangendo teores de aminoacidos e
antioxidantes (FUKUJI et al., 2019). Pesquisas atuais também utilizam o GT biplot
para selecionar materiais que mantenham o desempenho agronémico sob
estresses abidticos e ataques de patdégenos, como a murcha-de-fusario
(ALBUQUERQUE et al., 2024), além de validar a eficiéncia de bioestimulantes na
melhoria da qualidade comercial da cultura (EL SHEIKHA et al., 2022).

Em suma, o GT biplot permanece na vanguarda do melhoramento vegetal
para a identificacdo de "perfis ideais" de cultivares (ABEBE et al., 2025;
RICHMOND et al., 2024). A integragéo desta técnica com modelos estatisticos
avancados permite tomadas de decisdo mais assertivas, garantindo o
desenvolvimento de gendtipos que atendam simultaneamente as demandas de

produtores e consumidores.
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3.1.3. MATERIAL E METODOS

3.1.3.1 Material genético e condugao do experimento

Para a conducdo do trabalho, os 29 gendtipos de feijdo-vagem
(constituidos por 19 linhagens e 10 cultivares comerciais) foram instalados na
area experimental da Empresa de Pesquisa Agropecuaria do Estado do Rio de
Janeiro (PESAGRO), em Campos dos Goytacazes, RJ, para a multiplicacdo das
sementes e caracterizacdo morfologica (Figura 1).

Essa etapa experimental foi viabilizada pela estruturagao prévia do banco
de germoplasma do Programa de Pds-Graduagao em Genética e Melhoramento
de Plantas da Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF).
Inicialmente, o banco contava com 17 acessos, aos quais foram introduzidas 12
cultivares comerciais, totalizando os 29 gendtipos avaliados (Tabela 2). Essa
introducado estratégica visou incrementar o numero de acessos existentes e

ampliar a variabilidade genética do atual banco de sementes de feijdes especiais

da instituigao.

e~

Figura 1. Area experimental da Empresa de Pesquisa Agropecuaria do Estado do
Rio de Janeiro (PESAGRO) em Campos dos Goytacazes, nos anos de 2023 e
2024.
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Tabela 1. Relacdo de gendtipos de feijao-vagem pertencentes a colegcao de
sementes de feijdes especiais da UENF que foram utilizados nos experimentos de
campo em Campos dos Goytacazes-RJ nos anos de 2023 e 2024.

Genétipo Classe Identificagao Habito
LO1 Linhagem LO1 Indeterminado
LO4 Linhagem LO4 Indeterminado
LO6 Linhagem LO6 Indeterminado
LO7 Linhagem LO7 Indeterminado
LO8 Linhagem LO8 Indeterminado
LO9 Linhagem LO9 Determinado
L10 Linhagem L10 Indeterminado
L11 Linhagem L11 Indeterminado
L12 Linhagem L12 Indeterminado
L13 Linhagem L13 Indeterminado
L18 Linhagem L18 Indeterminado
L21 Linhagem L21 Indeterminado
L22 Linhagem L22 Determinado
L23 Linhagem L23 Indeterminado
L27 Linhagem L27 Indeterminado
L28 Linhagem L28 Indeterminado
L31 Linhagem L31 Indeterminado
L32 Cultivar Xaxa Indeterminado
L33 Cultivar Xiru Indeterminado
L34 Cultivar Blueline Indeterminado
L35 Cultivar Brasilia-Hortitec® Indeterminado
L36 Cultivar FELTRIN - Macarrao Trepador Indeterminado
L37 Cultivar FELTRIN - Macarrao Rasteiro Determinado
L38 Cultivar | ISLA - Favorito Trepador Indeterminado
L41 Cultivar ISLA CHAPECO - TREPADOR  Indeterminado
L42 Cultivar | ISLA MANTEIGA BAIXO Determinado
L43 Linhagem Produtor-BLUMENAU/SC Indeterminado
L44 Cultivar TOPSEED Determinado
L45 Linhagem Carangola Crioulo Fz. Brauna Indeterminado

O delineamento experimental utilizado foi de blocos ao acaso com
repeticdes bioldgicas (3 blocos), utilizando o espagamento de 1 metro entre linhas
e 0,5 metro entre plantas, conforme o modelo:

Yij = p + Gi + Bj + eij,

Em que:

Yij: Valor observado referente a variavel Y, que recebeu o tratamento i (i= 1,2, ...,
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) no blocoj (j=1, 2, ..., J);

M: Média geral;

Gi: Efeito fixo do tratamento i;
Bj: Efeito aleat6rio do bloco j; e

eij: efeito do erro experimental referente a observacgao Yi;.

A parcela experimental foi constituida por 4 metros lineares. Foi feita
adubacdo em sulco de semeadura a base de N-P-K, na formulagédo 4-14-8, numa
proporcao de 120 kg por hectare. A irrigagao utilizada foi do tipo aspersao com
turnos de rega em dias alternados e de acordo com a necessidade hidrica da
cultura e a capina foi manual. O tutoramento foi feito utilizando arame liso e
barbante assim que as plantas emitiam os ramos. A colheita ocorreu assim que as

vagens atingiram o padrao comercial.

3.1.3.2 Caracteristicas avaliadas

Com base nas instrugdes para execugao dos ensaios de Distinguibilidade,
Homogeneidade e Estabilidade (DHE) de cultivares de feijao, publicadas pelo
Ministério da Agricultura e Pecuaria (BRASIL, 2015), foram avaliadas as seguintes
variaveis:
e Numero de dias para a emergéncia (NDE): obtido pelo intervalo de dias
entre a semeadura e a emergéncia das plantulas;

e Numero de dias para o florescimento (NDF): determinado pela
contagem de dias da emergéncia até a antese da primeira flor;

¢ Numero de sementes por vagem (NSV): obtido pela contagem direta de
sementes em amostras representativas;

e Peso de sementes por vagem (PSV): determinado a partir de uma
amostragem de 10 vagens colhidas aleatoriamente por parcela. O valor
foi obtido pela pesagem das sementes limpas da amostra, dividindo o
peso total pelo numero de vagens amostradas, com resultados
expressos em gramas (g);

e Peso de cem sementes (P100S): obtido pela pesagem de 100

sementes colhidas aleatoriamente, utilizando balanga de preciséao;
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e Peso total de sementes (PTS): quantificagcdo da massa total de gréos
por planta (g) apos a debulha das vagens;

e Peso total de vagens (PTV): mensuragdo da massa total de vagens por
parcela, expressa em gramas (g);

e Comprimento de vagem (COMPV): medida longitudinal das vagens,
expressa em centimetros (cm); e

e Diametro de vagem (DMV): mensuragao da espessura transversal da

vagem, expressa em milimetros (mm).

3.1.3.3 Analises estatisticas

Os dados gerados foram submetidos a analise de variancia e as médias
dos tratamentos comparadas pelo teste Scott-Knott ao nivel de 5% de
probabilidade e feita correlacédo entre as variaveis.

A analise de componentes principais (CP) foi utilizada para estudar os
dados coletados. Foram apresentados os autovalores de todos os componentes
principais. Os autovetores foram usados para melhor diferenciar os gendtipos
para os componentes de produgao avaliados. Os dois primeiros CPs (CP1 e CP2)
apresentaram as maiores variabilidades nos parametros testados e foram
utilizados para o agrupamento de gendtipos.

O biplot foi gerado com base nos valores dos gendtipos, baseando em
seus valores, utilizando o CP1 no eixo horizontal e o CP2 no eixo vertical.

As analises de variancia e as analises aplicadas ao componente principal
€ ao biplot foram realizadas no software R, com auxilio dos pacotes “ExpDes.pt” e

“Metan”.

3.1.4. RESULTADOS

As analises de variancia individuais, conduzidas para os anos agricolas
de 2023 e 2024, revelaram efeito significativo (p <0,05) do fator gendtipo para
todas as caracteristicas avaliadas. Tais resultados confirmam a existéncia de
expressiva variabilidade genética entre as linhagens de feijao-vagem, o que é
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fundamental para o sucesso de programas de melhoramento. A deteccédo dessa
divergéncia fenotipica evidencia que os gendtipos apresentam comportamentos
distintos para os caracteres analisados, o que viabiliza a identificacdo e a selecéo

de materiais superiores com potencial para o langamento de novas cultivares.

Tabela 2. Resumo da analise de variancia individual de 29 linhagens de feijao-
vagem para as carateristicas numero de dias para a emergéncia (NDE) (dias),
florescimento (FLO) (dias), numero de sementes por vagem (NSV) (unidades),
peso de sementes por vagem (PSV) (g), peso de cem sementes (P100S) (g), peso
total de sementes (PTS) (g), peso total de vagens (PTV) (g), comprimento de
vagens (COMPV) (cm) e didametro de vagens (DMV) (mm), avaliadas em 2023.

Quadrados médios

FV GL
NDE FLO NSV PSV P100S PTS PTV COMPV DMV

Linhagens 28 101* 10,9* 2,25+ 23,8* 53,8 359* 84,3* 30,7* 0,05*
Bloco 2 007 007 171 53 98 581 7201 1,9 0,003
Residuos 62 02 015 043 19 68 96 329 07 0,002
Total 92

CV (%) 94 11 88 134 89 375 452 55 9,2
g':f';f‘ 479 359 7,49 10,29 2916 8,26 12,7 1505 0,52

*, significativo a 5% de probabilidade pelo teste F.

Os coeficientes de variagdo (CV%) referentes ao ano de 2023 (Tabela 2)
apresentaram magnitudes de baixa a moderada para a maioria das
caracteristicas, variando de 1,09% (FLO) a 9,38% (NDE). Estes valores
evidenciam uma precisao experimental adequada e alta confiabilidade dos dados
obtidos. Em contrapartida, foram observadas magnitudes mais elevadas para
peso total de sementes (37,5%) e peso total de vagens (45,18%). Tais valores
sdo frequentes em caracteres de rendimento, que tém natureza poligénica e
elevada sensibilidade as oscilagdes ambientais. Contudo, a deteccdo de efeito
significativo para o fator linhagens em todas as varidveis atesta que a
variabilidade genética supera o erro experimental, ratificando a precisdo e a

robustez do ensaio.
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A analise de variancia individual para o ano agricola de 2024 também
indicou efeito significativo (p <0,05) para o fator linhagens em todas as variaveis
mensuradas (Tabela 3). Tal significAncia abrangeu desde caracteres fenolégicos
(NDE e FLO) e componentes de rendimento (NSV, PSV, P100S e PTS) até
atributos comerciais das vagens (PTV, COMPV e DMV). Estes achados
confirmam a persisténcia da variabilidade genética entre os gendétipos no segundo
ano de avaliagado, condicdo essencial para a selegdo assistida de materiais

superiores e para a seguranga nas predicdes de ganho genético.

Tabela 3 Resumo da analise de variancia individual de 29 linhagens de feijao-
vagem para as carateristicas numero de dias para a emergéncia (NDE)
(dias),florescimento (FLO) (dias), numero de sementes por vagem (NSV)
(unidades), peso de sementes por vagem (PSV) (g), peso de cem sementes
(P100S) (g), peso total de sementes (PTS) (g), peso total de vagens (PTV) (g),
comprimento de vagens (COMPV) (cm) e didmetro de vagens (DMV) (mm),
avaliadas em 2024.

Quadrados médios
NDE FLO NSV PSV P100S PTS PTV COMPV DMV
Linhagens 28 70« 475+ 14* 144* 57.6* 30781* 6404* 165"  3.1*
Bloco 2 02 128 13 838 37 9896 319 3.8 0.3

Residuos 56 04 63 05 164 59 12630 21110 3.8 05
Total 86

FV GL

CV (%) 138 68 97 158 1009 5514 4202 128 7.9
Média 45 37 74 809 2419 2038 3458 152 85
Geral

*, significativo a 5% de probabilidade pelo teste F.

A exemplo do observado na safra anterior, o efeito de blocos em 2024
nao apresentou significancia para as variaveis analisadas, o que ratifica a
homogeneidade ambiental da area experimental e o rigor na condugao do ensaio.
Quanto a precisdo das estimativas, os coeficientes de variagdo (CV%) situaram-
se em patamares adequados para a maioria dos caracteres, com amplitudes entre
6,8% (FLO) e 12,86% (COMPV). As maiores magnitudes de CV% foram
registradas para peso total de sementes (55,14%) e peso total de vagens

(42,02%). Essa oscilagao € inerente a caracteres de rendimento total, em razéo
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da sua natureza poligénica e da sua acentuada sensibilidade as variagbes do
ambiente. Todavia, a manutencgao da significancia para o efeito de linhagens em
todas as variaveis confirma que o ensaio foi eficiente em discriminar o potencial
genético dos gendtipos, conferindo alta confiabilidade aos resultados obtidos.

O grupamento de médias pelo teste de Scott-Knott (p < 0,05) para o ano
de 2023 (Tabela 4) evidenciou a formacao de diferentes grupos entre as 29
linhagens para todas as variaveis. Essa distingao fenotipica reflete a variabilidade
genética previamente detectada na analise de variancia, permitindo a
identificacdo de materiais com desempenhos contrastantes para caracteres de
ciclo, rendimento e morfologia de vagem.

Para as caracteristicas fenoldgicas, o numero de dias até a emergéncia
(NDE) variou de 3,00 a 6,00 dias. O florescimento (FLO) ocorreu entre 32,33 e
40,00 dias; a linhagem L42 destacou-se pela precocidade, enquanto L6, L7 e L45
compuseram O grupo das mais tardias, com médias de 40 dias para a antese
(Tabela 4).

Em relagdo aos componentes de rendimento, o numero de sementes por
vagem (NSV) foi superior em linhagens como L10, L4 e L45. Para peso de
sementes por vagem (PSV), as linhagens L41 e L45 apresentaram as maiores
médias (14,70 e 16,27 g, respectivamente), consolidando-se no grupo estatistico
"a". O peso de 100 sementes (P100S) oscilou entre 19,50 e 39,17 g, com
superioridade estatistica para L13, L41, L42 e L45. No que tange a produtividade
total de sementes (PTS), os desempenhos mais expressivos foram registrados
para L12, L13, L34 e L45, enquanto a linhagem L6 se situou nos patamares
inferiores de producao.

Quanto aos atributos comerciais, a produtividade total de vagens (PTV) foi
significativamente superior em um grupo de linhagens que incluem L12, L34, L18
e L21. Para comprimento de vagem (COMPV), as linhagens L10 e L45
sobressairam-se com médias superiores a 20 cm, valor que atende plenamente
as exigéncias do mercado consumidor para o tipo trepador, em contraste com a

linhagem L9, que apresentou o menor comprimento do ensaio (5,40 cm)
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Tabela 4. Agrupamento de médias das caracteristicas numero de dias para
emergéncia (NDE), florescimento (FLO), numero de sementes por vagem (NSV),
peso de sementes por vagem (PSV), peso de 100 sementes (g) (P100S), peso
total de sementes (kg-ha™) (PTS), peso total de vagem (kg-ha™) (PTV),
Comprimento da vagem (cm) (COMPV), Didmetro médio da vagem (cm) (DMV)
de 32 linhagens de feijdo-vagem, avaliadas em Campos dos Goytacazes, 2023.

Linhagens  NDE FLO NSV PSV  P100S PTS PTV COMPV DMV

L1 533a 35.00d 7.87a 1251b 27.50c 170.67b 311.99b 16.71c 0.42e
L4 5.33a 35.00d 8.73a 11.82b 32.00b 287.17b 397.60a 17.16c 0.58c
L6 5.67a 40.00a 7.90a 10.59b 27.75c 73.00b 143.17b 1510d 0.50d
L7 5.00a 40.00a 8.00a 12.08b 26.33c 256.33b 47521a 16.73c 0.50d
L8 533a 37.67b 8.17a 1016b 25.74c 281.20b 162.67b 17.48c 0.61c
L9 5.00a 38.00b 6.40b 6.07d 27.50c 187.00b 371.00b 540h 0.34e
L10 5.00a 35.00d 9.20a 13.12b 30.50b 198.27b 315.67b 20.40a 0.55d
L11 433b 35.00d 820a 11.89b 31.75b 184.27b 28594b 17.05c 0.46d
L12 467a 3500d 6.67b 9.08c 32.75b 565.27a 646.64a 13.56e 0.49d
L13 5.00a 35.00d 8.07a 13.17b 39.17a 443.17a 537.90a 18.20c 0.48d
L18 400b 35.00d 793a 11.73b 29.83b 255.00b 531.52a 16.93c 0.36e
L21 400b 3500d 7.60a 10.94b 32.00b 350.00a 512.12a 15.47d 0.46d
L22 5.00a 35.00d 7.60a 8.08c 26.75c 220.24b 227.00b 11.90f 0.41e
L23 533a 37.00c 820a 8.86c 26.83c 346.17a 416.21a 1553d 0.38e
L27 5.00a 35.00d 8.00a 10.92b 31.50b 287.67b 418.73a 17.00c 0.39e
L28 467a 3500d 793a 857c 27.67c 333.33a 389.12a 1298f 0.47d
L31 3.00c 3500d 7.60a 8.20c 2391d 151.30b 237.50b 14.22e 0.75b
L32 467a 33.00e 713b 822c 21.67d 248.33b 470.19a 14.38e 0.62c
L33 467a 3500d 6.87b 11.84b 31.50b 285.50b 557.15a 15.84d 0.67c
L34 433b 35.00d 7.53a 13.31b 30.83b 444.17a 931.01a 16.07d 0.80a
L35 433b 35.00d 7.60a 12.07b 27.50c 268.17b 431.26a 16.36d 0.70b
L36 433b 35.00d 7.60a 12.28b 29.67b 318.33a 550.35a 15.56d 0.64c
L37 5.00a 35.00d 7.60a 7.05d 19.50d 145.60b 205.76b 14.75e 0.47d
L38 433b 37.00c 7.60a 1249b 28.83c 185.17b 335.64b 16.56c 0.68c
L41 5.00a 34.33d 8.33a 14.70a 34.00a 189.50b 372.58b 19.00b 0.71b
L42 5.00a 32.33f 6.00c 7.64c 34.83a 159.50b 220.74b 14.13e 0.54d
L43 5.00a 35.00d 6.93b 11.62b 29.67b 267.17b 488.78a 15.04d 0.62c
L44 533a 33.00e 6.40b 6.67d 21.67d 179.17b 406.04a 12.89f 0.55d
L45 5.00a 40.00a 8.27a 16.27a 37.17a 398.33a 405.10a 20.33a 0.48d

Médias seguidas da mesma letra, dentro de cada tratamento, ndo diferem entre si pelo teste de
Scott-Knott a 5% de probabilidade.

Para as caracteristicas fenologicas, o numero de dias até a emergéncia
(NDE) variou de 3,00 a 6,00 dias. O florescimento (FLO) ocorreu entre 32,33 e
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40,00 dias; a linhagem L42 destacou-se pela precocidade, enquanto L6, L7 e L45
compuseram o grupo das mais tardias, com médias de 40 dias para a antese.

Em relagdo aos componentes de rendimento, o numero de sementes por
vagem (NSV) foi superior em linhagens como L10, L4 e L45. Para peso de
sementes por vagem (PSV), as linhagens L41 e L45 apresentaram as maiores
médias (14,70 e 16,27 g, respectivamente), consolidando-se no grupo estatistico
"a". O peso de 100 sementes (P100S) oscilou entre 19,50 e 39,17 g, com
superioridade estatistica para L13, L41, L42 e L45. No que tange a produtividade
total de sementes (PTS), os desempenhos mais expressivos foram registrados
para L12, L13, L34 e L45, enquanto a linhagem L6 se situou nos patamares
inferiores de producao.

Quanto aos atributos comerciais, a produtividade total de vagens (PTV) foi
significativamente superior em um grupo de linhagens que incluem L12, L34, L18
e L21. Para comprimento de vagem (COMPV), as linhagens L10 e L45
sobressairam-se com médias superiores a 20 cm, valor que atende plenamente
as exigéncias do mercado consumidor para o tipo trepador, em contraste com a
linhagem L9, que apresentou o menor comprimento do ensaio (5,40 cm)

No que se refere ao diametro médio de vagens (DMV), a linhagem L34
isolou-se no grupo de desempenho superior com a maior média registrada (0,80
cm), enquanto a linhagem L9 obteve o menor valor (0,34 cm). De modo geral, o
conjunto de dados de 2023 revela que as linhagens L45, L41, L13 e L34 se
sobressairam por reunir atributos favoraveis na maioria das variaveis produtivas e
morfologicas. Este desempenho consistente indica que tais materiais tém elevado
potencial agronémico e perfis fenotipicos equilibrados, constituindo-se como
gendtipos promissores para a selecédo e avango no programa de melhoramento
genético.

O agrupamento de médias pelo teste de Scott-Knott (p < 0,05) para o ano
agricola de 2024 (Tabela 5) confirmou a persisténcia da variabilidade genética
entre as 29 linhagens, com a formagdo de grupos distintos para todas as
variaveis. No que tange a fenologia, a emergéncia (NDE) ocorreu entre 3,00 e
6,00 dias, enquanto o florescimento (FLO) médio variou de 32,00 a 41,00 dias,
com destaque para a precocidade das linhagens L41 e L44.

No que tange aos componentes de rendimento, o numero de sementes

por vagem (NSV) foi superior nas linhagens L7, L21, 35 e L45, enquanto as
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menores médias ocorreram em L37 e L42. Para peso de sementes por vagem
(PSV), os materiais L35, L41 e L45 integraram o grupo estatistico superior. O
peso de 100 sementes (P100S) apresentou variagdo de 15,54 a 38,34 g, com a
linhagem L45 isolando-se com a maior média, em contraste com L37 e L32, que

registraram os menores pesos.

Tabela 5. Agrupamento de médias das caracteristicas numero de dias para
emergéncia (NDE), florescimento (FLO), numero de sementes por vagem (NSV),
peso de sementes por vagem (PSV), peso de 100 sementes (g) (P100S), peso
total de sementes (kg-ha™) (PTS), peso total de vagem (kg-ha™) (PTV),
Comprimento da vagem (cm) (COMPV), Didmetro médio da vagem (cm) (DMV)
de 29 linhagens de feijdo-vagem, avaliadas em Campos dos Goytacazes, 2024.

Linhagens NDE FLO NSV PSV P100S PTS PTV COMPV MDV

L1 533a 40,00a 7,60a 7,73c 26,00b 230,04a 344,17b 14,52c 7,95¢c
L4 6,00a 37,00a 7,30b 550d 2252c 190,88b 33500b 12,88c 9,10b
L6 500a 36,67a 827a 937b 2222c 333,86a 500,67a 1642c 821c
L7 533a 36,00b 853a 6,80d 19,12d 251,02a 409,50a 14,15¢c 7,81c
L8 500a 39,00a 7,13b 6,70d 2297c 130,40b 213,00b 14,85¢c 7,43c
L9 533a 38,00a 6,73b 830c 2592b 71,87b 187,00b 14,23¢c 9,01b
L10 467a 3567b 727b 827c 21,74c 299,11a 44717a 13,32¢c 7,78¢
L11 400b 36,00b 780a 6,57d 23,65c 267,98a 422,17a 1364c 7,70c
L12 500a 34,00b 7,40a 6,90d 2249c 126,46b 230,67b 14,04c 8,20c
L13 6,00a 39,00a 7,40a 6,57d 23,14c 155,78b 317,00b 13,79¢c 7,73 ¢
L18 500a 38,00a 680b 6,73d 2156c 84,81b 152,50b 1544c 791c
L21 567a 41,00a 840a 927b 27,41b 381,70a 66583a 1567c 8,48¢c
L22 500a 39,00a 747a 6,87d 2923b 236,05a 347,00b 14,61c 8,05c
L23 500a 40,00a 7,50a 8,40c 27,41b 300,95a 485,17a 1565¢c 7,95¢c
L27 467a 3400b 680b 6,63d 23,16c¢c 169,07b 278,67b 13,25¢ 7,93¢
L28 500a 34,67b 6,70b 8,43c 2287c 73,24b 299,00b 1562¢c 8,98b
L31 3,33b 3567b 760a 820c 2391c 151,28b 237,50b 14,22c 7,62c
L32 400b 38,00a 800a 6,23d 1691d 81,24b 208,27b 13,60c 7,86¢
L33 433b 39,00a 793a 930b 24,08c 212,18a 350,67b 1557¢c 942b
L34 433b 38,00a 6,73b 10,17b 2530b 232,37a 454,83a 1527c 9,85b
L35 3,00b 3533b 840a 13,07a 24,38c 315,37a 557,00a 21,02b 11,62a
L36 333b 36,67a 7,73a 10,03b 21,86c¢c 207,72a 378,00a 1587c 10,25b
L37 3,67b 34,00b 6,07b 3,77d 1554d 64,27b 120,33b 1294c ©691c
L38 367b 3800a 6,73b 8,33c 2577b 457,39a 461,33a 1536¢c 8,76¢C
L41 3,33b 32,00b 7,53a 11,37a 30,43b 135,72b 197,17b 18,39b 9,95b
L42 400b 37,00a 6,00b 6,57d 2729b 103,83b 163,77b 14,08c 8,40¢c
L43 3,67b 3800a 727b 930b 27,81b 279,30a 442,17a 1591c 9,67b
L44 467a 32,00b 700b 577d 18,52d 104,66b 182,17b 13,71¢c 8,65¢
L45 467a 41,00a 867a 13,53a 38,34a 262,17 a 640,67a 23,76a 8,31c¢c

Médias seguidas da mesma letra, dentro de cada tratamento, ndo diferem entre si pelo teste de
Scott-Knott a 5% de probabilidade.
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No que tange aos componentes de rendimento, o numero de sementes
por vagem (NSV) foi superior nas linhagens L7, L21, 35 e L45, enquanto as
menores meédias ocorreram em L37 e L42. Para peso de sementes por vagem
(PSV), os materiais L35, L41 e L45 integraram o grupo estatistico superior. O
peso de 100 sementes (P100S) apresentou variagdo de 15,54 a 38,34 g, com a
linhagem L45 isolando-se com a maior média, em contraste com L37 e L32, que
registraram os menores pesos.

Quanto aos indices de produtividade, as maiores médias de producao
total de sementes (PTS) foram verificadas nas linhagens L21, L38, L6 e L35.
Padrao semelhante foi observado para a produtividade total de vagens (PTV), em
que L21, L45, L35 e L6 apresentaram desempenho superior, consolidando-se
como os materiais mais produtivos da safra. Ressalta-se que a linhagem L21
demonstrou um incremento produtivo notavel neste ciclo, posicionando-se entre
0s genotipos de maior teto produtivo.

Em relagé&o aos atributos comerciais das vagens, as linhagens L45 e L35
sobressairam-se em comprimento (COMPV), com médias superiores a 21 cm.
Para o didmetro médio (DMV), a linhagem L35 isolou-se no grupo superior,
seguida por L36, L34 e L43. De modo geral, os resultados de 2024 evidenciam
que as linhagens L45, L35, L21 e L6 reuniram o melhor desempenho para o
conjunto de variaveis produtivas e qualitativas. Em contrapartida, os gendétipos
L37, L9 e L32 apresentaram as maiores limitacbes agronémicas, situando-se nos
estratos inferiores de produgédo e morfologia de vagem no referido ano.

A andlise de variancia conjunta revelou efeito significativo (p < 0,01) para
os fatores linhagens, ambientes (anos) e para a interagdo gendétipo x ambiente (G
x A) em todas as caracteristicas avaliadas (Tabela 6). A significancia para o fator
ambientes indica que as condi¢cdes edafoclimaticas de 2023 e 2024 (Figuras 2 e
3) promoveram distingbes no comportamento médio dos materiais. A ocorréncia
dessa interagdo complexa justifica a insuficiéncia de critérios univariados isolados
e fundamenta a aplicagdo da abordagem multivariada GT biplot, técnica capaz de
decompor a variancia de maneira grafica para identificar genétipos que reunam
estabilidade fenotipica e perfis produtivos equilibrados face as pressbes

ambientais da regi&o.



Tabela 6. Resumo da anadlise de varidancia conjunta de 29 linhagens de feijao-vagem para as carateristicas numero de dias para a
emergéncia (NDE), florescimento (FLO), numero de sementes por vagem (NSV), peso de sementes por vagem (PSV), peso de cem
sementes (P100S), peso total de sementes (PTS), peso total de vagens (PTV), comprimento de vagens (COMPV) e didmetro de
vagens (DMV), avaliadas em 2023 e 2024.

Quadrados médios

i et NDE FLO NSV PSV P100S PTS PTV COMPV DMV
Bloco/Ambiente 4 0,144 5,333 0,278 2,833 1,167 15,664 58,885 3,100 0,045
Ambiente 1 2,299 84,144 2,657 309,122** 1083,9** 39,872 119,211* 6,210  2566,810**
Gendtipo 28 2,012 18,734* 1,881* 25,770* 92,632  34,422* 93,310  26,142* 3,627*

Ambiente x gendtipo 28 0,906  9,906**  1,060** 7,051** 23,771 36,068*  45,461*  14,241** 5,116**

Residuo 114 0,284 3,292 0,498 1,993 6,747 5,513 19,573 2,299 0,512
Total 173

CV % 11,42 5 9,37 14,98 9,73 29,51 38,44 9,83 15,25
Média geral 2,48 65,84 5,31 13,30 69,34 18,68 50,92 23,38 3,35

**x %
)

, significativo a 1% e 5% de probabilidade pelo teste F, respectivamente.

14



26

%?5 75
2 7
E 5] L
D < Variaveis
25':' SDﬁ —— Temperatura
'E 2 = Umidade
ﬂé 3
@ 22 WMM o
|_

] ]

mai jun jul ago set
MESES

Figura 2. Médias de temperatura (°C), umidade relativa (%) e precipitagdo (mm)
no municipio de Campos dos Goytacazes, RJ, de maio a setembro de 2023.
Fonte: INMET.
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Figura 3. Médias de temperatura (°C), umidade relativa (%) e precipitacdo (mm)
no municipio de Campos dos Goytacazes, RJ, de maio a setembro de 2024.
Fonte: INMET.
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A andlise de variancia conjunta revelou efeito altamente significativo para
o fator ambiente nas variaveis FLO, PSV, P100S, PTS, PTV e DMV, evidenciando
que as condicdes edafoclimaticas de 2023 e 2024 influenciaram distintamente a
expressdo destes caracteres. Para numero de sementes por vagem (NSV), a
variacado ambiental também foi significativa, embora com menor magnitude.

Os registros meteoroldgicos revelam variagdes significativas entre os dois
anos de condugédo experimental. Em 2023, o ambiente apresentou uma dinamica
térmica e hidrica distinta, com temperaturas médias que, em diversos momentos,
situaram-se em patamares inferiores aos registrados no mesmo periodo de 2024.
Adicionalmente, o regime de precipitagdo acumulada divergiu entre as safras,
influenciando o balango hidrico durante os estadios fenoldgicos criticos do feijao-
vagem, como o florescimento e o enchimento de vagens. Essas oscilagcdes
térmicas e hidricas configuram ambientes de teste com pressbes seletivas
contrastantes, o que justifica a magnitude da interagdo gendtipo x ambiente
observada na analise conjunta e o comportamento diferencial das linhagens
avaliadas.

O efeito de gendtipo apresentou significancia (p < 0,05) para todas as
variaveis analisadas, confirmando a persisténcia da variabilidade genética no
conjunto de linhagens avaliadas ao longo do periodo experimental. Da mesma
forma, a interagdo gendtipo x ambiente (G x A) foi significativa para todas as
caracteristicas, demonstrando que o ranking das linhagens nao foi consistente
entre os anos de cultivo.

Os coeficientes de variagdo experimental (CV) oscilaram entre 5,00%
(FLO) e 38,44% (PTV). Estes valores sdo compativeis com ensaios de campo da
cultura, atestando a precisdo estatistica necessaria para a discriminacido dos
tratamentos. Em suma, a deteccdo de variabilidade genética, associada a um
efeito ambiental expressivo e a uma interagdo G x A significativa, fundamenta a
aplicagao de analises multivariadas e modelos biplot para a selegcdo de materiais
superiores."

Na andlise GT biplot, os dois primeiros componentes principais (PC)
explicaram, somados, 66,8% da variabilidade total. O primeiro componente (PC1)
foi responsavel por 45,57% da variagdo, enquanto o segundo (PC2) explicou
21,23%. Segundo Yan e Tinker (2006), quando a soma dos dois componentes

principais ultrapassa o limiar de 60%, a representagcao do espago multivariado é
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considerada robusta, permitindo interpretacdes consistentes sobre o desempenho
e a estabilidade dos genotipos para as caracteristicas avaliadas.

O biplot do tipo 'Which-won-where' foi construido a partir de um poligono
delimitado pelas linhagens L9, L13, L23, L31, L35, L37 e L45, situadas nas
extremidades do grafico (Figura 4). Estas linhagens de vértice apresentam as
maiores distancias em relagdo a origem e representam o0s materiais de

desempenho mais contrastante para as variaveis avaliadas.

The which-won-where view of the GT biplot
Scaling = 1, Centering =2, SVP =2

50+ LDE
FLO
2.5
= PTS
& 4
o P100S_NSV
-l LA
=00 ¢ =49
O PTV
o CQPV
*
PSV
2.5
L31
Trait
L 4 ®
DMV Gen
-5.07 :
| | |
50 25 0.0 25

PC1 (45.57%)

Figura 4. Gt- biplot “Which-Won-where” das caracteristicas numero de dias para
emergéncia (NDE), florescimento (FLO), numero de sementes por vagem (NSV),
peso de sementes por vagem (PSV), peso de 100 sementes (P100S), peso total
de sementes (PTS), peso total de vagem (PTV), comprimento da vagem
(COMPV), diametro médio da vagem (DMV) de 32 linhagens de feijao-vagem,
avaliadas em Campos dos Goytacazes.
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Os setores formados pelas perpendiculares as faces do poligono revelam
a associacao especifica entre gendtipos e caracteristicas. As linhagens L13, L23,
L35 e L45 posicionaram-se nos setores que contém os vetores das variaveis
agrondémicas, indicando superioridade para esses caracteres. Em contrapartida,
embora L9, L31 e L37 também ocupem vértices, elas se situaram em setores
desprovidos de variaveis, o que indica um desempenho inferior para o conjunto de
caracteristicas mensuradas. O maior destaque foi observado para a linhagem
L45, que reuniu o maior numero de caracteristicas associadas ao seu
desempenho global, consolidando-se como o material de maior potencial para a
selegcao multivariada.

A produtividade e a estabilidade das linhagens foram avaliadas
simultaneamente por meio do biplot ‘Means x Stabilities (Figura 5).

O desempenho médio é representado pela proje¢cao dos gendtipos sobre
o eixo da Coordenada do Ambiente Médio (AEC - Average Environment
Coordination), indicado pela linha com uma seta que aponta para o genétipo ideal
(YAN; RAJCAN, 2002). Quanto mais a direita da origem e mais proximo a seta o
genotipo se posiciona, maior € o0 seu valor médio para o conjunto de
caracteristicas.

A estabilidade fenotipica € quantificada pelo comprimento da proje¢ao do
gendtipo em relacdo ao eixo perpendicular ao AEC. Linhagens com projecoes
curtas sao consideradas mais estaveis e previsiveis, enquanto projecdes longas
indicam menor estabilidade ou uma resposta especifica a determinadas variaveis.
O 'gendtipo ideal' é aquele que combina o maximo desempenho (extrema direita

sobre o eixo AEC) com alta estabilidade (projegéo nula).
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Average tester coordination form of the GT biplot
Scaling = 1, Centering = 2, SWP=2
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Figura 5. Gt- biplot “Means vs stabilities” das caracteristicas numero de dias para
emergéncia (NDE), florescimento (FLO), numero de sementes por vagem (NSV),
peso de sementes por vagem (PSV), peso de 100 sementes (P100S), peso total
de sementes (PTS), peso total de vagem (PTV), comprimento da vagem
(COMPV), diametro médio da vagem (DMV) de 29 linhagens de feijao-vagem,
avaliadas em Campos dos Goytacazes.

Sob essa odtica, as linhagens situadas a esquerda da origem (sentido
oposto a seta) apresentaram baixo desempenho produtivo. Entre elas, as
linhagens L17, L28, L32, L37, L42 e L44 demonstraram alta estabilidade, porém
em patamares baixos de produtividade, enquanto a L31 se destacou
negativamente por reunir o menor desempenho médio associado a baixa

estabilidade.
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As linhagens situadas a direita da origem e proximas ao eixo AEC, como
L1, L4, L6, L8, L10, L21, L34 e L45, sdo consideradas aptas a selegcao por
apresentarem desempenho acima da média geral e elevada estabilidade. Em
contrapartida, as linhagens L13, L23, L35, L36 e L41, embora ranqueadas com
médias superiores, foram classificadas como de baixa estabilidade em razdo das
longas projecbes em relagdo ao eixo AEC, indicando um desempenho
inconsistente ou especializado.

A analise do biplot 'Discriminativeness vs. Representativeness' (Figura 6)
permitiu identificar o potencial de selecdo de cada varidvel com base na
geometria de seus vetores. O poder discriminatério de um carater € proporcional
ao comprimento do seu vetor a partir da origem: vetores extensos indicam
variaveis altamente informativas e eficazes na distingdo dos gendtipos, enquanto
vetores curtos revelam caracteres com baixa capacidade de diferenciacdo ou
redundantes (YAN; TINKER, 2006).

A avaliacdo da representatividade das variaveis foi fundamentada na
abscissa da Coordenada do Ambiente Médio (AEC — Average Environment
Coordination), definida pela média vetorial dos caracteres. O angulo formado
entre o vetor de cada caracteristica e o eixo AEC indica sua representatividade:
quanto menor o angulo, maior a conformidade do carater com o padrao médio de
resposta das linhagens. Segundo Khan et al. (2021), o carater 'ideal' para selegao
€ aquele que associa um vetor longo (elevada discriminacao) a colinearidade com
o eixo AEC (maxima representatividade).

No presente estudo, as variaveis NDE e DMV apresentaram os vetores
mais extensos e se posicionaram de forma praticamente coincidente ao eixo AEC,
situando-se nas proximidades do circulo que delimita o carater ideal. Tal
disposi¢do indica que estas caracteristicas sao altamente discriminatérias e
representativas, refletindo fielmente o padrdo médio de variacdo das demais

variaveis.
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Discriminativeness vs. representativeness
Scaling =1, Centering =2, SVP =2
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Figura 6. Gt- biplot “Discriminativeness vs representativeness” das caracteristicas
numero de dias para emergéncia (NDE), florescimento (FLO), numero de
sementes por vagem (NSV), peso de sementes por vagem (PSV), peso de 100
sementes (P100S), peso total de sementes (PTS), peso total de vagem (PTV),
Comprimento da vagem (COMPV), didmetro médio da vagem (DMV) de 29
linhagens de feijdo-vagem, avaliadas em Campos dos Goytacazes.

Em contrapartida, caracteres como PSV, COMPV, PTV, P100S e FLO,
embora apresentem menor representatividade em relacdo ao padrao médio
global, sdo essenciais para a identificacdo de linhagens com perfis especificos.
Estas variaveis podem ser exploradas em indices de selegdo voltados ao
rendimento ou a adaptagdo a nichos comerciais particulares. A abundancia de
informagdes capturadas confirma a expressiva variabilidade genética no

germoplasma e sugere que a resposta das linhagens é multifatorial, o que ratifica
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a eficiéncia da abordagem multivariada (CECCON et al., 2021) na selegédo de
gendtipos superiores de feijao-vagem.

No biplot, o circulo concéntrico com o ponto aberto ao centro representa o
“Ideal Genotype”, definido como um gendtipo hipotético que reune os niveis
desejaveis para todos os caracteres (maior rendimento e qualidade de vagens,
com ciclo mais precoce) (Figura 7). Essa abordagem é semelhante a adotada por
Olivoto e Nardino (2021) em que a selegao se baseia na distancia do gendtipo a

um idedtipo previamente definido.

Ranking Genotypes
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Figura 7. Gt- biplot “Ideal Genotype” das caracteristicas numero de dias para
emergéncia (NDE), florescimento (FLO), numero de sementes por vagem (NSV),
peso de sementes por vagem (PSV), peso de 100 sementes (P100S), peso total
de sementes (PTS), peso total de vagem (PTV), comprimento da vagem
(COMPV), didmetro médio da vagem (DMV) de 29 linhagens de feijao-vagem,
avaliadas em Campos dos Goytacazes.
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Sob este critério, a linhagem L45 destacou-se no circulo central,
consolidando-se como o idedtipo deste estudo por reunir o melhor equilibrio
entre produtividade e estabilidade fenotipica. As linhagens L35, L21 e L41
também apresentaram elevada proximidade com o centro do alvo, figurando
como materiais de alto potencial genético para selegio direta.

Em contrapartida, as linhagens posicionadas nos circulos mais
periféricos, como L31, L36, L38, L42 e L44, apresentaram menor mérito
agrondémico global nas condi¢cdes avaliadas. Contudo, tais materiais ndo devem
ser sumariamente descartados, pois eles podem atuar como doadores de alelos
especificos em blocos de cruzamento direcionados a nichos que demandam, por
exemplo, maior espessura de vagem (DMV) ou precocidade (NDE).

A magnitude e o sentido das correlagdes entre as caracteristicas
agronémicas, bem como suas contribuicbes para a variabilidade total, sao
determinados pelos angulos formados entre os vetores (Figura 8). Segundo Yan e
Tinker (2006) e Cruz et al. (2020), angulos agudos (< 90°) indicam correlagao
positiva, angulos préximos a 90° sugerem independéncia e angulos obtusos (>
90°) denotam correlagédo negativa.

No presente estudo, os caracteres PTS, P100S, NSV e PTV
apresentaram vetores adjacentes com angulos de separagdo reduzidos,
evidenciando uma forte correlagao positiva. Esse padrao sugere que tais atributos
estdo integrados a um mesmo complexo fisiolégico relacionado ao potencial
reprodutivo do feijao-vagem.

Sob o ponto de vista do melhoramento, essa estreita associacao indica
que a selecao indireta via qualquer um desses componentes podera resultar em
ganhos genéticos correlacionados aos demais, otimizando o processo seletivo
(CRUZ et al., 2012). Por outro lado, a independéncia observada entre esses
componentes e as variaveis de ciclo sugere a possibilidade de obtengdo de
materiais que conciliem precocidade e alta performance produtiva.

Em contraste, as caracteristicas DMV e NDE posicionaram-se em
quadrantes opostos aos componentes de rendimento, com vetores formando
angulos obtusos, o que caracteriza uma associagao negativa. Do ponto de vista
agrondmico, este padrao € altamente favoravel, pois indica que as linhagens com

maior precocidade (menor NDE) tendem a apresentar um melhor desempenho
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produtivo. Esta correlagdo € estratégica para sistemas de cultivo com janelas

temporais restritas ou sob risco de estresse hidrico (YAN; TINKER, 2006).

Relationship Ameng Traits
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Figura 8. Gt- biplot “Relationship Among Traits” das caracteristicas numero de
dias para emergéncia (NDE), florescimento (FLO), numero de sementes por
vagem (NSV), peso de sementes por vagem (PSV), peso de 100 sementes
(P100S), peso total de sementes (PTS), peso total de vagem (PTV), comprimento
da vagem (COMPYV), diametro médio da vagem (DMV) de 29 linhagens de feijao-
vagem, avaliadas em Campos dos Goytacazes.

A robusta associagcdo positiva entre os principais componentes de
rendimento permite inferir que a selecao fundamentada em PTS ou NSV sera
eficiente para a obtencdo de ganhos simultaneos em P100S e PTV.
Paralelamente, a correlagado negativa com o didametro médio sugere que a selegao

de linhagens com vagens mais espessas (maior DMV) pode estar associada a
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materiais mais precoces, contribuindo para a reducdo do ciclo da cultura e,
consequentemente, dos custos operacionais de produgao.

Em suma, os resultados do GT- biplot indicam que a estratégia de
selegdo deve priorizar genotipos situados no mesmo quadrante dos caracteres
produtivos e em oposigcao aos vetores de DMV, PSV e COMPV. Esta abordagem
permite  maximizar ganhos em produtividade e precocidade de forma
concomitante, otimizando o progresso genético no programa de melhoramento
(OLIVOTO; NARDINO, 2021)

3.1.5. DISCUSSAO

A expressiva variabilidade genética observada, aliada a influéncia das
condicdes ambientais, evidencia a complexidade da expressao dos caracteres
agrondmicos no germoplasma de feijao-vagem avaliado. A significancia estatistica do
efeito de gendtipo ratifica essa variabilidade, requisito primordial para ganhos
genéticos sustentaveis (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012; ASEFA et al., 2023).

Contudo, observou-se que houve desempenho inconsistente entre as safras
de 2023 e 2024. O feijao-vagem € reconhecido por sua sensibilidade a variagbes
hidricas e térmicas durante o ciclo reprodutivo. A elevagdo da temperatura média
observada em 2024 pode ter acelerado o ciclo fenolégico das linhagens, alterando o
padrao de alocagdo de fotoassimilados em comparagdo ao ciclo de 2023,
contribuindo para o fenbmeno da interacdo complexa de gendtipos em relagao as
caracteristicas avaliadas. E a resposta diferencial observada reforca a necessidade
de metodologias robustas para a decomposigéao dessa interagao.

Outro ponto importante a salientar € que os elevados coeficientes de
variagao (CV%) observados para o Peso Total de Vagens (PTV) e Peso Total de
Sementes (PTS) confirmam os resultados obtidos por Gomes et al. (2018) e
Oliveira et al. (2020). Essa magnitude de erro experimental é frequente em
culturas de colheita multipla e habito de crescimento indeterminado, em que a
desuniformidade de maturacéo e a sensibilidade a flutuagdes térmicas durante a

fase reprodutiva intensificam a variancia residual (SANT'ANNA et al., 2020).
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Nesse contexto, o modelo GT biplot mostrou-se eficaz ao integrar o
desempenho médio com a estabilidade fenotipica (YAN; TINKER, 2006;
PORNSURIYA et al., 2024), uma abordagem confirmada por estudos recentes em
feijoeiros (SOUZA et al., 2023; NASCIMENTO et al., 2024). A avaliagdo multiambiental
torna-se, portanto, mandatéria para identificar genétipos com estabilidade superior,
capazes de manter a produtividade frente as oscilagbes climaticas tipicas de Campos
dos Goytacazes, conforme discutido por Rocha; Vello (1999).

Sob essa otica, a analise comparativa revelou que as cultivares L45, L41
e L35 exibiram um comportamento fenotipico robusto, sustentando médias
elevadas para os componentes de rendimento em ambos os anos. Uma vez que a
selecdo baseada exclusivamente em médias pode ser enviesada pela interacéo
ambiental, a identificacdo de materiais com ampla adaptacdo e estabilidade
assegura maior previsibilidade a resposta agronémica (YAN; KANG, 2003;
GAYOSSO BARRAGAN et al., 2025). Assim, as cultivares L45, L41 e L35 se
consolidam como materiais promissores para o lancamento de novas cultivares
ou para compor blocos de hibridacao.

Quanto a relagao entre as variaveis, o biplot “Relationship Among Traits”
revelou uma robusta associagdo positiva entre os componentes de rendimento
(PTS, PTV, PSV, COMPV e NSV). Essa sinergia sugere que tais caracteres
podem estar sob controle de efeitos pleiotropicos, o que favorece a selegao
indireta e permite ganhos genéticos simultdneos com menor esforco operacional
(HAIR et al., 2009). A forte interdependéncia entre o peso de sementes e as
dimensdes das vagens confirma os achados de Oliveira et al. (2018) e Castiano et
al. (2023), indicando que a selegcdo baseada em caracteres de facil mensuragéo
pode elevar o potencial produtivo global do germoplasma.

A avaliagao da divergéncia genética em gendtipos de feijao-vagem € um
passo fundamental para o sucesso de programas de melhoramento, permitindo a
selegdo de genitores com complementaridade alélica (VAZ et al., 2017). O uso de
analises multivariadas tem se consolidado como a ferramenta de escolha para
quantificar essa variabilidade, possibilitando a integragcao de diversos descritores
fenotipicos e fisiolégicos em uma unica métrica de distancia genética (SILVA et
al., 2023). Estudos recentes confirmam que a existéncia de variabilidade para

caracteristicas agrondmicas em gendtipos desta cultura € expressiva, oferecendo
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margem para ganho genético em caracteres de rendimento e qualidade de vagem
(RIBEIRO et al., 2025).

Aprofundando a capacidade discriminatéria, o biplot “Discriminativeness vs
Representativeness” demonstrou que PSV, COMPV, PTV e PTS detém o maior
poder de diferenciagdo genotipica, devendo receber maior ponderagdo nos indices
de selegéo (YAN et al., 2007). A analise da coordenada do provador médio (Average
Tester Coordination) e a técnica “Which-won-where” ratificaram a proeminéncia da
cultivar L45, que se posicionou como o0 genotipo vencedor no setor que agrupa os
principais caracteres de rendimento. A superioridade da L45, conciliando teto
produtivo elevado e resiliéncia ambiental, encontra paralelo em estudos de elite com
leguminosas (ASEFA et al., 2023; PORNSURIYA et al., 2024).

De forma integrada, a convergéncia entre a ANOVA conjunta e as
multiplas perspectivas do GT biplot confirma que as cultivares comerciais L45 e
L41 apresentaram as melhores contribuigbes para todas as caracteristicas
avaliadas. Em sintese, a aplicacdo conjunta de métodos univariados e
multivariados demonstrou ser uma estratégia de alta eficiéncia, mitigando riscos
associados a interacdto G x C e assegurando maior rigor técnico na

recomendacgao de linhagens de feijao-vagem (YAN; KANG, 2003).

3.1.6. CONCLUSOES

Existe variabilidade genética entre as 29 linhagens, assegurando o
potencial de sele¢cdo e o avango do programa de melhoramento da UENF.

A cultivar L45 consolidou-se como o idedtipo do estudo por reunir 0 maior
desempenho produtivo e a melhor estabilidade fenotipica frente as variagées
climaticas de Campos dos Goytacazes-RJ.

As cultivares L35 e 41 confirmaram perfis equilibrados e alto potencial
agrondmico para a regiao, sendo indicadas para blocos de hibridacao.

A linhagem 21 também apresentou perfil equilibrado e alto potencial
agrondmico, sendo indicada para ensaios de VCU ou blocos de hibridacao.

Os caracteres PSV, COMPV, PTV e PTS foram os mais eficazes para

discriminar os gendtipos, servindo como critérios prioritarios para a selegao.



39

3.2 CARACTERIZAGAO MORFOLOGICA, MOLECULAR E PATOGENICA DE
ISOLADOS DE Fusarium spp. ASSOCIADOS A MURCHA-DE-FUSARIO EM
FEIJAO-VAGEM NA REGIAO DE CAMPOS DOS GOYTACAZES, RJ.

3.2.1 INTRODUGAO

O feijao-vagem (Phaseolus vulgaris L.) € uma hortalica de elevada
relevancia econdmica e social, amplamente cultivada em diversas regides do
mundo, com papel significativo na seguranga alimentar e na geragéo de renda,
especialmente em sistemas de agricultura familiar. A produ¢do mundial dessa
cultura é estimada em, aproximadamente, 21 milhdes de toneladas anuais,
evidenciando sua expressiva participacdo no sistema horticola global (FAO,
2018). Aléem de sua importancia nutricional, o feijao-vagem apresenta
caracteristicas agronémicas favoraveis, como ciclo relativamente curto e ampla
adaptacao a diferentes condigbes edafoclimaticas (FILGUEIRA, 2013; NASAR et
al., 2023).

Apesar desse destaque, a produtividade do feijao-vagem ¢é
frequentemente limitada por doengas fungicas, com énfase naquelas causadas
por fungos fusarioides. Esses patdégenos colonizam o sistema radicular,
comprometendo o desenvolvimento das plantas, reduzindo o vigor vegetativo,
causando a morte precoce dos individuos (NEGREIROS et al., 2020; LEITAO et
al., 2020; PAULINO et al., 2020a). Os fungos fusarioides constituem um grupo

taxonomicamente diverso, compreendendo géneros da familia Nectriaceae, como
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Fusarium e taxons filogeneticamente relacionados. Caracterizam-se pela
produgao de conidios septados e estruturas de resisténcia, como clamiddsporos,
que favorecem a persisténcia no solo e dificultam o controle da doenga (CROUS
et al., 2021; YILMAZ et al., 2021).

No feijoeiro, a murcha-de-fusario manifesta-se pela clorose foliar, murcha
progressiva e necrose vascular, decorrentes da colonizagao sistémica dos vasos
do xilema pelo patégeno. O desenvolvimento da doenga € potencializado por
estresses abioticos, como altas temperaturas, deficiéncia de drenagem e
salinidade, além de ocorrer de forma sinérgica com nematoides fitoparasitas,
como Meloidogyne incognita, que facilitam a penetragao e o estabelecimento do
fungo nas raizes (RIBEIRO; HAGEDORN, 1979; SCHWARTZ; SINGH, 2013).

As perdas ocasionadas pela fusariose dependem da suscetibilidade do
gendtipo e das condigbes edafoclimaticas, podendo comprometer severamente o
rendimento e, em casos extremos, inviabilizar a produ¢cao em areas infestadas
(PAULINO et al., 2020a; BATISTA et al., 2016). Em razdo da elevada persisténcia
dos clamiddsporos no solo e da eficacia inconsistente do controle quimico, o
desenvolvimento e a utilizacdo de cultivares resistentes consolidam-se como a
estratégia mais eficiente para o manejo da doenga, mitigando o impacto
econémico em sistemas de cultivo intensivo (SINGH; SCHWARTZ, 2011).

No Brasil, a fusariose do feijoeiro € causada predominantemente por
Fusarium oxysporum f. sp. phaseoli L (Fop), integrante do complexo de espécies
Fusarium oxysporum (FOSC). Entretanto, a presenga de outros fungos
fusarioides, incluindo espécies dos géneros Neocosmospora e outros taxons
correlatos, amplia a complexidade etiolégica e dificulta o diagndstico com base
exclusivamente em caracteristicas morfologicas (LOMBARD et al., 2019; SILVA et
al., 2023; PAULINO et al., 2022; SANDOVAL-DENIS; GUARRO, 2020).

A coexisténcia de distintos fungos fusarioides no sistema radicular do
feijoeiro, associada a sobreposicdo de sintomas e a variabilidade na
agressividade dos isolados, dificulta a identificagdo precisa dos agentes
etiolégicos e a avaliagdo consistente de sua patogenicidade. A expressiva
diversidade genética desse grupo reforca a necessidade de abordagens
integradas, combinando caracteres morfolégicos e moleculares para a correta
delimitacdo das espécies (SUMMERELL; LESLIE, 2011; SANDOVAL-DENIS;

GUARRO, 2020). Nesse contexto, a associagdo de métodos moleculares de
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identificacao, a padronizacao de técnicas de inoculacéo e a avaliacdo da resposta
de gendtipos sdo ferramentas fundamentais para a compreensido da interagao
patogeno-hospedeiro e para o desenvolvimento de estratégias de manejo
sustentaveis (PAULINO et al., 2020a; ALVES et al., 2024).

Dessa forma, este trabalho teve como objetivo caracterizar e identificar
isolados fusarioides associados a murcha-de-fusario em feijdo-vagem na regiao

de Campos dos Goytacazes, RJ.

3.2.2 REVISAO DE LITERATURA

3.2.2.1. Importéancia socioecondémica e fitossanitaria do feijao-vagem

O feijao-vagem (Phaseolus vulgaris L.) destaca-se como uma das
principais hortalicas leguminosas cultivadas em escala mundial, assumindo
elevada relevancia tanto do ponto de vista nutricional quanto socioeconémico. As
vagens imaturas apresentam elevado valor nutricional, constituindo fontes
importantes de fibras alimentares, vitaminas, especialmente A, C e do complexo
B, e minerais essenciais, além de baixo teor caldrico, caracteristicas que
contribuem significativamente para a promog¢do da seguranga alimentar e
nutricional das populagdes consumidoras (FILGUEIRA, 2013; SINGH, 2001).
Além disso, sua ampla versatilidade culinaria, permitindo o consumo in natura,
cozido, congelado ou processado, favorece sua aceitagdo em diferentes
mercados e sistemas alimentares, ampliando sua importancia na cadeia produtiva
de hortalicas (FILGUEIRA, 2013).

Sob a dtica socioecondmica, a cultura do feijao-vagem desempenha papel
estratégico para pequenos e meédios produtores rurais, especialmente no contexto
da agricultura familiar. O ciclo produtivo relativamente curto, a possibilidade de
colheitas sucessivas e o elevado valor agregado do produto comercializado in
natura tornam essa cultura altamente atrativa para sistemas produtivos intensivos
e periurbanos, favorecendo a geragao continua de renda e a diversificagdo das
atividades agricolas (FILGUEIRA, 2013; NASAR et al., 2023). Além disso, em

paises em desenvolvimento, o cultivo de hortalicas como o feijdo-vagem contribui
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para a fixagao do produtor no meio rural e para a sustentabilidade econémica das
comunidades agricolas, ao proporcionar oportunidades de emprego e maior
estabilidade aos sistemas produtivos familiares (FAO, 2018; NASAR et al., 2023).

Em escala global, o feijao-vagem & amplamente cultivado em regi6es
tropicais e subtropicais da Asia, Africa e Américas, com tendéncia de expansao
da producéo impulsionada pela crescente demanda por alimentos frescos e de
elevado valor nutricional (FAO, 2018). No Brasil, a produgdo apresenta
distribuicdo regionalizada, concentrando-se principalmente nas regides Sudeste e
Sul, com destaque para os estados de Sao Paulo, Minas Gerais, Rio de Janeiro,
Parana e Santa Catarina, além de polos produtores no Centro-Oeste (IBGE,
2024).

A cultura esta fortemente associada aos cinturbes verdes localizados nas
proximidades dos grandes centros urbanos, atendendo predominantemente ao
mercado interno, conforme confirmado pelas séries histéricas de safras, que
destacam o papel da cultura na geragcdo de emprego e renda no setor horticola
(CONAB, 2024; FILGUEIRA, 2013).

Apesar de sua elevada relevancia econdémica e social, a produtividade e a
qualidade do feijao-vagem sao severamente limitadas por fatores fitossanitarios,
com énfase nas enfermidades de etiologia fungica. Entre estas enfermidades, a
murcha-de-fusario, causada principalmente por Fusarium oxysporum f. sp.
phaseoli, configura-se como um dos maiores entraves a viabilidade da cultura. O
patdogeno coloniza sistemicamente o xilema, obstruindo o fluxo hidrico e a
translocacdo de nutrientes, o que desencadeia um quadro sintomatolégico
caracterizado por clorose foliar, murcha progressiva, nanismo, redugdo da
produtividade e, em infestacbes severas, a morte precoce dos individuos
(RIBEIRO; HAGEDORN, 1979; BATISTA et al., 2016; PAULINO et al., 2022).

A ocorréncia e a gravidade da doenga podem variar em fungdo da
agressividade do isolado, da suscetibilidade do gendtipo e das condigdes
ambientais, evidenciando a complexidade da interagdo patdgeno-hospedeiro e a
importancia da integragédo de estratégias de manejo e do melhoramento genético
envolvida na resisténcia (BATISTA et al., 2016; PAULINO et al., 2020; LEITAO et
al., 2020).

Para além das perdas quantitativas, a incidéncia de patégenos fungicos

compromete severamente a qualidade comercial das vagens, promovendo
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desuniformidade, redug¢ao do padrao visual e menor aceitagao pelo mercado, o
que impacta diretamente o valor agregado do produto. A infecgao sistémica por
patdogenos vasculares, como Fusarium oxysporum, prejudica o desenvolvimento
fenolégico da cultura, resultando em menor vigor vegetativo e prejuizos
expressivos tanto a qualidade quanto a produtividade (SCHWARTZ; SINGH,
2013; BATISTA et al., 2016; PAULINO et al., 2020).

O manejo da murcha-de-fusario apresenta-se como um desafio técnico,
dadas a elevada capacidade de persisténcia do patdogeno no solo, sua ampla
variabilidade genética e a complexa interagdo com o genodtipo hospedeiro. Tais
fatores limitam a eficacia de medidas de controle convencionais, reiterando a
resisténcia genética como o pilar mais sustentavel e eficiente para o manejo da
patologia (LESLIE; SUMMERELL, 2006; LOMBARD et al., 2019; LEITAO et al.,
2020).

Nesse contexto, o desenvolvimento e a adogao de estratégias integradas
de manejo sdo fundamentais para assegurar a sustentabilidade da produgéo de
feijdo-vagem e mitigar os prejuizos causados pela murcha-de-fusario. Entre essas
taticas, o emprego de cultivares resistentes consolida-se como a medida mais
eficaz e economicamente viavel, cujo sucesso nos programas de melhoramento
genético depende diretamente do aprofundamento do conhecimento sobre a
variabilidade genética dos isolados, seus mecanismos de patogenicidade e as
interacbes especificas patdogeno-hospedeiro (SCHWARTZ; SINGH, 2013;
PAULINO et al., 2021; LEITAO et al., 2020; CHIWINA et al., 2023).

Por conseguinte, estudos voltados a caracterizagdo morfolégica e
molecular de isolados, a padronizacéo de protocolos de inoculagéo e a triagem de
gendtipos assumem papel central na identificagdo de fontes de resisténcia
estaveis, contribuindo para o desenvolvimento de cultivares mais resilientes e

para a superacao dos principais entraves fitossanitarios da cultura.

3.2.2.2. Taxonomia e evolugao dos fungos fusarioides

Os fungos fusarioides constituem um grupo taxonomicamente complexo e
de elevada relevancia fitopatolodgica, abrangendo espécies associadas a doengas
de plantas, produgdo de micotoxinas e interacbes ecoldgicas diversas.

Tradicionalmente, foram agrupados no género Fusarium (familia Nectriaceae,
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ordem Hypocreales) com base em caracteres morfolégicos como a produgao de
macroconidios  falciformes,  microconidios e clamidésporos  (LESLIE;
SUMMERELL, 2006; SUMMERELL; LESLIE, 2011). Entretanto, avangos recentes
em filogenia molecular, fundamentados em analises multilocus e gendmicas,
promoveram profundas revisdes na classificagcdo do grupo, revelando que o
conjunto 'fusarioide' compreende multiplas linhas evolutivas distintas e altamente
diferenciadas (O'DONNELL et al., 1998; LOMBARD et al., 2019; CROUS et al.,
2019).

Atualmente, a familia Nectriaceae engloba diversos géneros relacionados,
como Fusarium, Neocosmospora, Albonectria, Fusicolla e Cylindrocarpon lato
sensu, em uma reorganizagao sustentada por abordagens filogenémicas. Essa
reclassificacdo permitiu redefinir limites genéricos e especificos de forma
consistente com a histéria evolutiva do grupo (GEISER et al., 2013; MA et al.,,
2013; CROUS et al.,, 2022; WANG et al.,, 2022). Dessa forma, a taxonomia
moderna proporcionou maior resolugdo na delimitacdo de taxons, superando
limitagbes impostas pela plasticidade morfolégica e pela convergéncia de
caracteres, que, historicamente, dificultavam a identificagdo precisa das espécies.

Um dos principais avangos foi a consolidagdo do conceito de complexos
de espécies, que reconhece linhagens filogeneticamente distintas, embora
morfologicamente cripticas. Nesse contexto, o Fusarium oxysporum species
complex (FOSC) destaca-se como um dos grupos mais investigados, reunindo
linhagens geneticamente divergentes com ampla variabilidade patogénica
(O'DONNELL et al., 1998; GEISER et al., 2013; LOMBARD et al., 2019). Esse
complexo engloba desde isolados patogénicos, organizados em formae speciales,
até linhagens saprofiticas ou endofiticas, evidenciando a necessidade imperativa
de abordagens moleculares para a delimitagdo taxonémica (MA et al., 2013;
CROUS et al., 2022).

De forma analoga, o antigo Fusarium solani species complex passou por
ampla reavaliagao, resultando na transferéncia de varias espécies para o género
Neocosmospora, linhagem evolutivamente distinta com caracteristicas biologicas
divergentes de Fusarium stricto sensu (SANDOVAL-DENIS; CROUS, 2018;
WANG et al., 2022).

Estudos gendmicos e filogendbmicos recentes tém revelado uma

diversidade criptica ainda maior do que a estimada apenas por caracteres
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morfolégicos ou analises multiloci convencionais. A analise comparativa de
marcadores conservados e do genoma central ‘core genome’ tem permitido
compreender com precisdo as relagdes evolutivas e a diversidade funcional dos
patogenos, contribuindo para a identificagdo de linhagens com relevancia
fitopatoldgica distinta (GOMEZ-CHAVARRIA et al., 2024; BUGINGO et al., 2025).

A compreensao desta complexidade transcende o ambito puramente
classificatorio, constituindo um pilar da fitopatologia moderna. A delimitagédo
precisa de espécies e de complexos filogenéticos influencia diretamente a
interpretacdo de estudos de patogenicidade, a identificagdo de fontes de
resisténcia estaveis e o desenvolvimento de estratégias eficazes de manejo.
Assim, o avango no conhecimento taxonémico e evolutivo fornece subsidios
fundamentais para programas de melhoramento genético e para a mitigagdo de
perdas causadas por doengas vasculares em culturas de importancia econémica
como o feijoeiro (LESLIE; SUMMERELL, 2006; BUGINGO et al., 2025).

3.2.2.3. Etiologia e ciclo da murcha-de-fusario

A murcha-de-fusario, causada pelo fungo Fusarium oxysporum f. sp.
phaseoli, constitui uma das enfermidades vasculares mais destrutivas do feijoeiro
comum (Phaseolus vulgaris L.), com impacto direto na produtividade em diversas
regides produtoras. O ciclo patogénico tem inicio com a penetracdo do fungo
pelas raizes, frequentemente favorecida por ferimentos ou aberturas naturais,
seguida pela colonizagdo sistémica do sistema vascular. Esse processo
compromete a translocagdo de agua e nutrientes, desencadeando alteragbes
fisiologicas severas. O patdogeno exibe notavel resiliéncia saprofitica no solo, pela
formacdo de estruturas de sobrevivéncia denominadas clamiddsporos, que
garantem a persisténcia do inéculo por longos periodos e dificultam o manejo
fitossanitario (RIBEIRO; HAGEDORN, 1979; LESLIE; SUMMERELL, 2006;
BATISTA et al., 2016; PAULINO et al., 2020a).

Os sintomas manifestam-se inicialmente por clorose progressiva,
frequentemente observada em folhas basais, evoluindo para a murcha epinastica
ou flacidez da parte aérea, mesmo sob regimes hidricos adequados. Com o
avango do patossistema, ocorrem a necrose foliar, 0 nanismo e, em estadios
avangados, a morte prematura das plantas (RIBEIRO; HAGEDORN, 1979;
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PAULINO et al., 2020a). O sinal patognoménico da doenca é a descoloragao
vascular, observada pelo escurecimento dos feixes xilematicos em cortes
longitudinais do caule, resultante da resposta de defesa da planta e da obstrugao
fisica pelo micélio fungico e produgéo de conidios (BATISTA et al., 2016; LESLIE;
SUMMERELL, 2006).

Do ponto de vista fisiopatologico, a patogénese da murcha-de-fusario
esta intrinsecamente ligada a colonizagao e obstrugdo dos elementos xilematicos.
ApOs a penetracao radicular, o fungo invade os tecidos vasculares e se dissemina
sistemicamente via fluxo transpiratorio, produzindo micélio e microconidios que se
acumulam no lumen dos vasos, comprometendo o transporte hidrico e a
translocacao de nutrientes (RIBEIRO; HAGEDORN, 1979; LESLIE; SUMMERELL,
2006; BATISTA et al., 2016). A obstrugdo vascular decorre tanto da proliferagéo
fungica quanto das respostas de defesa do hospedeiro, que incluem a formacéao
de tiloses, deposi¢ao de gomas e sintese de compostos fendlicos. Esse processo
intensifica o déficit hidrico, culminando na murcha e no colapso fisiolégico das
plantas (PAULINO et al., 2020a).

Um dos principais fatores que asseguram a persisténcia de Fusarium
oxysporum em areas agricolas € a capacidade de formar clamiddsporos,
estruturas de resisténcia com parede espessada, derivadas de hifas ou conidios.
Estes propagulos apresentam elevada tolerancia a condigdes ambientais
adversas, como a auséncia de hospedeiro, desidratacdo e flutuagdes térmicas,
garantindo a viabilidade do inéculo no solo entre ciclos de cultivo (LESLIE;
SUMMERELL, 2006; LOMBARD et al., 2019). A longevidade dessas estruturas de
repouso confere ao patégeno sua natureza persistente, tornando as estratégias
de manejo cultural e quimico, frequentemente, insuficientes para a erradicagao do
indculo no sistema produtivo.

Os clamiddésporos germinam em resposta a exsudatos radiculares de
plantas suscetiveis, reiniciando o ciclo epidemiolégico e promovendo a infecgao
do hospedeiro. Esta caracteristica confere elevada persisténcia ao patégeno no
solo e limita a eficacia de praticas culturais, como a rotacdo de culturas,
especialmente na presenca de hospedeiros alternativos ou plantas voluntarias
que atuam como reservatorios de ind6culo (LESLIE; SUMMERELL, 2006;
LOMBARD et al., 2019; PAULINO et al., 2020a). Dessa forma, a longevidade

destas estruturas de resisténcia € o principal fator responsavel pela permanéncia
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da murcha-de-fusario em areas agricolas, representando um desafio critico para o
manejo sustentavel da cultura.

A severidade da murcha-de-fusario € fortemente modulada por fatores
edafoclimaticos, que afetam tanto o desenvolvimento do patdégeno quanto a
resposta fisioldgica do hospedeiro. Temperaturas moderadas a elevadas,
especialmente entre 25 e 28 °C, favorecem o crescimento micelial, a esporulagao
e a colonizagado vascular por Fusarium oxysporum, intensificando a progressao
dos sintomas (RIBEIRO; HAGEDORN, 1979; LESLIE; SUMMERELL, 2006;
BATISTA et al., 2016). Nestas condi¢des, observa-se uma aceleragéo do ciclo da
doenga, resultando em maior impacto sobre o vigor e a produtividade das plantas.

Adicionalmente, atributos fisicos e quimicos do solo desempenham um
papel determinante na dindamica do patossistema. Solos com drenagem deficiente
ou compactados favorecem o estresse radicular e comprometem o funcionamento
fisiolégico do hospedeiro, criando condigbes propicias a penetracao e colonizagao
pelo fungo (RIBEIRO; HAGEDORN, 1979; PAULINO et al., 2020). Fatores de
estresse abidtico, como a salinidade e desequilibrios nutricionais, também podem
aumentar a suscetibilidade do feijoeiro, deprimindo os mecanismos de defesa e
favorecendo o estabelecimento do patégeno nos tecidos vasculares (BATISTA et
al., 2016; LEITAO et al., 2020).

A interagcdo entre condi¢gdes ambientais favoraveis ao patdégeno e a
presenca de genotipos suscetiveis culmina na exacerbagédo dos sintomas e em
perdas significativas de rendimento. Nesse contexto, a compreensao integrada da
etiologia, do ciclo epidemioldgico e da influéncia das variaveis edafoclimaticas
constitui a base fundamental para o desenvolvimento de estratégias de manejo
eficazes, incluindo a selegao de cultivares resistentes e a adogao de praticas
agrondbmicas que reduzam a sobrevivéncia e a propagagao do indculo no
ambiente agricola (LESLIE; SUMMERELL, 2006; LOMBARD et al.,, 2019;
PAULINO et al., 2020a).

3.2.2.4. Métodos de identificacao: da morfologia a filogenia multilocus
A identificagéo precisa de fungos fusarioides € um dos principais desafios

da fitopatologia moderna, em razdo da elevada diversidade genética, da

ocorréncia de espécies cripticas e da significativa plasticidade fenotipica
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observada no grupo. Tradicionalmente, a taxonomia desses fungos baseou-se em
atributos morfolégicos, como a forma, o tamanho e a septagdo de macro e
microconidios, a presenga de clamiddésporos e caracteristicas culturais em meios
de cultivo artificiais (LESLIE; SUMMERELL, 2006). Embora esses critérios
tenham desempenhado papel fundamental na sistematica classica, sua aplicagéo
isolada tem se mostrado insuficiente para uma delimitacdo taxonémica precisa,
especialmente diante da complexidade filogenética e da biodiversidade revelada
por estudos contemporéaneos (GEISER et al., 2013; CROUS et al., 2022).

A identificagdo baseada exclusivamente em caracteres morfoldgicos
enfrenta limitagcbes inerentes, visto que muitas espécies fusarioides exibem
convergéncia fenotipica, dificultando a distingdo segura entre taxons. Esse
cenario é agravado pela presencga de espécies cripticas dentro de complexos de
especies amplamente distribuidos, como o Fusarium oxysporum species complex
(FOSC). Nesse grupo, isolados geneticamente distintos podem apresentar
morfologia praticamente indistinguivel, tornando a identificacéo fenotipica falha
(O'DONNELL et al., 1998; GEISER et al., 2013; LOMBARD et al., 2019). Essa
lacuna na precisao diagnostica evidencia a necessidade de adogdo de
abordagens integradas que combinem dados morfolégicos a analises moleculares
robustas.

O advento das ferramentas moleculares representou um marco na
identificacdo e na delimitacdo taxonémica dos fungos fusarioides, permitindo
superar as limitacbes das abordagens morfolégicas. A aplicagdo de marcadores
de DNA possibilitou maior resolucdo na distincdo entre espécies e no
esclarecimento das relagdes evolutivas, contribuindo significativamente para o
refinamento da sistematica do grupo (GEISER et al., 2013; MA et al., 2013;
CROUS et al., 2022). Entre os marcadores mais utilizados, destaca-se o gene do
fator de alongamento da tradugéo 1-alfa (TEFT), reconhecido como o principal
cédigo de barras (barcode) molecular para Fusarium, em razao do seu elevado
poder discriminatério em nivel especifico e da sua consisténcia filogenética
(GEISER et al., 2013; MA et al., 2013).

Além do TEF1, regides génicas como RPB2 (subunidade 2 da RNA
polimerase IlI) e TUBZ2 (B-tubulina) tém sido amplamente empregadas em analises
filogenéticas multiloci (MLSA), fornecendo robustez superior na delimitacao de

especies e na resolucao de relagdes evolutivas dentro de complexos taxonédmicos
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(O'DONNELL et al., 1998; GEISER et al., 2013; WANG et al., 2022). Por outro
lado, a regido ITS do DNA ribossomal, embora seja o marcador universal para
fungos, apresenta baixo poder discriminatério para espécies dentro do género
Fusarium, sendo mais adequado para identificacbes em niveis taxonémicos
superiores ou como marcador complementar (GEISER et al., 2013; CROUS et al.,
2022).

A adogdo de analises multiloci tem se mostrado essencial para a
identificacdo precisa de espécies fusarioides e para a elucidacdo de relagdes
filogenéticas complexas, especialmente em grupos caracterizados por elevada
diversidade criptica. Estudos recentes, com base em filogenia multilocus e
analises genémicas, revelaram a existéncia de numerosos taxons anteriormente
nao reconhecidos, evidenciando a complexidade evolutiva do grupo e reforgando
a importancia dessas ferramentas para a sistematica e a fitopatologia (MA et al.,
2013; WANG et al., 2022; BUGINGO et al., 2025).

Nesse contexto, a integracdo entre dados morfoldgicos, moleculares e
filogenéticos constitui, atualmente, o padrdo-ouro para a identificacdo de fungos
fusarioides. Essa abordagem polifasica permite maior precisdo taxondmica e
contribui diretamente para estudos de patogenicidade, diversidade genética e
epidemiologia, fornecendo bases sdlidas para o desenvolvimento de estratégias
de manejo eficazes e para o avango do conhecimento sobre a biologia e a
evolugdo desses importantes fitopatégenos (LESLIE; SUMMERELL, 2006;
GEISER et al., 2013; CROUS et al., 2022).

3.2.2.5. Patogenicidade e métodos de inoculagao

A avaliagdo da patogenicidade de isolados de fungos fusarioides e a
identificacdo de fontes de resisténcia em feijoeiro comum dependem diretamente
da adocdo de métodos de inoculacdo bem definidos, padronizados e
reprodutiveis. A auséncia de padronizacdo experimental pode resultar elevada
variabilidade nos dados, dificutando a comparagcdo entre estudos e
comprometendo a confiabilidade das inferéncias sobre a agressividade do
patdogeno e a resposta do hospedeiro (DUTTA et al., 2025; PAULINO et al.,
2020b).
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Nesse contexto, a escolha da técnica de inoculagao constitui um aspecto
central nos ensaios de interagdo patdogeno x hospedeiro, tendo em vista que
fatores como a concentragdo do inéculo, o estagio fenolégico da planta e as
condigdes ambientais influenciam diretamente a colonizagdo do patégeno e a
expressao dos sintomas (RIBEIRO; HAGEDORN, 1979; GORDON; MARTYN,
1997).

Diversas metodologias tém sido empregadas para a inoculagdo de
Fusarium oxysporum f. sp. phaseoli L. (Fop) em feijoeiro, destacando-se a
imersao de raizes em suspensao de conidios e 0 método do palito colonizado. A
técnica de imersao de raizes (root-dip) € considerada invasiva, pois envolve o
ferimento do sistema radicular, facilitando a penetracdo do fungo, promovendo
maior rapidez na manifestagcdo dos sintomas (PAULINO et al., 2020b). Embora
eficiente para a confirmacgao da patogenicidade, esse método pode superestimar
a agressividade dos isolados, uma vez que contorna barreiras estruturais naturais
de defesa da planta.

Por outro lado, o método do palito colonizado consiste na inser¢gao de um
substrato previamente colonizado pelo patdégeno diretamente no caule ou na
regiao proxima ao sistema vascular, permitindo simular de forma mais consistente
0 processo de colonizacéo sistémica. Essa técnica tem sido amplamente utilizada
em estudos de resisténcia por possibilitar maior discriminagédo entre gendétipos
suscetiveis e resistentes, além de apresentar elevada reprodutibilidade quando
rigorosamente padronizada (PASTOR-CORRALES; ABAWI, 1987; PAULINO et
al., 2020a; BATISTA et al., 2016).

Estudos comparativos demonstram que fatores como idade das plantas,
concentracdo do inéculo e condicbes edafoclimaticas influenciam
significativamente a severidade da doencga, reforcando a importancia da descri¢ao
detalhada dos protocolos experimentais (GORDON; MARTYN, 1997; DUTTA et
al., 2025; LEITAO et al., 2020).

A padronizacdo dos métodos constitui, portanto, um elemento
fundamental para garantir a comparabilidade dos resultados entre diferentes
experimentos. Nesse contexto, a quantificacdo da severidade é frequentemente
feita por meio de escalas diagramaticas ou numéricas, como escalas de 1 a 9,

que permitem avaliar a progressdo dos sintomas desde a auséncia de
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manifestacdes visiveis até a morte da planta, contribuindo para reduzir a
subjetividade das avaliagbes (BATISTA et al., 2016; PAULINO et al., 2020a).

Além das avaliagdes pontuais, a analise do progresso temporal da doenga
fornece informag¢des mais robustas sobre a dindmica da infeccéo e a interacao
patdgeno-hospedeiro. O calculo da Area Abaixo da Curva de Progresso da
Doenca (AACPD) constitui uma ferramenta amplamente utilizada para integrar
dados de severidade ao longo do tempo, permitindo uma avaliagdo quantitativa
mais precisa da resposta do hospedeiro (MADDEN et al., 2007; ZAR, 2010). Essa
abordagem permite sintetizar a evolugdo da doenga em um unico parametro,
reduzindo o efeito de variagdes pontuais e aumentando o poder discriminatério
das analises estatisticas.

Dessa forma, a integracéo entre métodos de inoculagdo padronizados e
meétricas quantitativas de severidade representa uma estratégia essencial para o
avanco do conhecimento sobre a interagdo Fusarium x feijoeiro, contribuindo
diretamente para a identificacdo de fontes de resisténcia, para o sucesso de
programas de melhoramento genético e para o desenvolvimento de estratégias de
manejo eficazes (PAULINO et al., 2020b; BATISTA et al., 2016).

3.2.2.6. Resisténcia genética e manejo integrado da murcha-de-fusario

O uso de cultivares resistentes é a estratégia mais eficiente, econémica e
ambientalmente sustentavel para o manejo da murcha-de-fusario em feijoeiro
comum. Considerando a elevada capacidade de sobrevivéncia de Fusarium
oxysporum f. sp. phaseoli L.no solo, principalmente pela formacdo de
clamidésporos, métodos de controle quimico e cultural apresentam eficacia
limitada e resultados inconsistentes a longo prazo (RIBEIRO; HAGEDORN, 1979;
LESLIE; SUMMERELL, 2006; LOMBARD et al., 2019).

Além disso, a variabilidade genética e patogénica encontrada entre
isolados do patdgeno dificulta o controle eficaz por meio de praticas isoladas.
Nesse contexto, o melhoramento genético é reconhecido como a principal
abordagem para reduzir os impactos da doenga e promover maior estabilidade

produtiva.
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Programas de melhoramento tém explorado tanto fontes tradicionais
quanto germoplasma exoético, buscando identificar gendtipos com resisténcia
estavel e ampla adaptagdo, o que tem possibilitado o desenvolvimento de
cultivares mais tolerantes a murcha-de-fusario em diferentes condi¢des
ambientais (SINGH; SCHWARTZ, 2010; SCHWARTZ; SINGH, 2013; LEITAO et
al., 2020). Avangos recentes na caracterizacdo da interagdo patégeno—
hospedeiro, incluindo estudos de patogenicidade e avaliacdo da resposta
diferencial de gendtipos, sdo fundamentais para a identificagdo de fontes de
resisténcia e para o aprimoramento dos programas de melhoramento (PAULINO
et al., 2021; CHIWINA et al., 2023; RENDON-ANAYA et al., 2017). Esses avangos
permitem maior precisdo na selecdo de materiais resistentes e fortalecem o
desenvolvimento de estratégias sustentaveis de manejo da doenga.

A resisténcia a murcha-de-fusario em feijoeiro é frequentemente
modulada pela interagao especifica entre o gendétipo da planta e a variabilidade
genética dos isolados do patdégeno. Estudos tém demonstrado que isolados de
Fusarium oxysporum f. sp. phaseoli L. (Fop) apresentam ampla diversidade
quanto a agressividade e viruléncia, o que pode resultar em fendtipos de
resisténcia contrastantes para um mesmo gendtipo quando desafiado por
diferentes isolados (BATISTA et al., 2016; NEGREIROS et al., 2020).

Essa interagao gendtipo x isolado representa um desafio significativo para
os programas de melhoramento, pois cultivares consideradas resistentes em
determinadas regides podem manifestar suscetibilidade quando expostas a
populagdes locais do patdogeno que apresentam maior diversidade genética ou
maior capacidade de contornar os genes de resisténcia do hospedeiro. Dessa
forma, sédo imprescindiveis a utilizagcdo de multiplos isolados representativos da
variabilidade regional em ensaios de selecdo bem como a validagdo da
resisténcia em diferentes ambientes, no sentido de assegurar maior estabilidade e
durabilidade do ganho genético (PAULINO et al., 2022; SILVA et al., 2023).

Além da interagao direta entre patdégeno e hospedeiro, fatores bidticos do
solo desempenham papel relevante na severidade da murcha-de-fusario. A
interacédo entre Fusarium oxysporum e outros patégenos do solo pode intensificar

0 processo infeccioso, especialmente quando ha comprometimento prévio do
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sistema radicular. Danos estruturais nas raizes, independentemente da origem,
favorecem a proliferacao do patdégeno e sua subsequente colonizagao do sistema
vascular, diminuindo a eficiéncia dos mecanismos naturais de defesa da planta,
acelerando a progressdao da doenca (RIBEIRO; HAGEDORN, 1979; LESLIE;
SUMMERELL, 2006; PAULINO et al.,, 2020a).Esse efeito combinado resulta,
frequentemente, em maior severidade dos sintomas, redugéo do vigor vegetativo
e perdas significativas de produtividade, mesmo em gendétipos que apresentam
niveis moderados de resisténcia quando avaliados sob condi¢cdes controladas.
Nesse contexto, o manejo integrado da murcha-de-fusario deve
considerar ndo apenas a utilizacdo de cultivares resistentes, mas também a
adocéao de praticas culturais que contribuam para a redugao do inoculo e para a
manutencdo da sanidade radicular, incluindo a rotagdo de culturas, o manejo
fisico-quimico do solo e o uso de germoplasma geneticamente diversificado
(LESLIE; SUMMERELL, 2006; SCHWARTZ; SINGH, 2013; LEITAO et al., 2020).
Essas estratégias sdo fundamentais para reduzir a presséo de sele¢cao sobre o

patdgeno e aumentar a durabilidade da resisténcia genética no campo.

3.2.3 MATERIAL E METODOS

3.2.3.1 Material vegetal

Foram coletadas plantas de feijoeiros com sintomas caracteristicos da
fusariose em diferentes locais da cidade de Campos dos Goytacazes e uma
coleta feita na cidade de Bom Jesus de Itabapoana (Tabela 7). Posteriormente as
amostras foram levadas a clinica fitossanitaria da Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro (CF/UENF) onde se procedeu ao isolamento do

patégeno.
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Tabela 7. Isolados fungicos de fusarioides coletados de Phaseolus vulgaris L.
(Feijao branco, Feijao comum e Feijao-vagem) e Vigna radiata (Feijao-mungo) no

trabalho. Campos dos Goytacazes-RJ, 2023 e 2024.

ID (Clinica

Fitossanitaria) Cultura

Local

Coordenadas

CF/UENF 681 Feij&o branco

CF/UENF 682

Bosque das Acacias

21763304 S/41297647 O

Feijao-vagem CV UENF 214544 S/411716 O
CF/UENF 683  Feijao-vagem Bﬁambif;‘;i:e 2113697 S/67933 O
CF/UENF 684  Fejjao-mungo  PESAGRO/Campos 214449 S/ 411827 O
Fusariumsp.6  Feijjso comum PESAGRO/Campos 214449 S/ 411826 O
CF/UENF 685  Fejjso-vagem  PESAGRO/Campos 214446 S/ 411827 O
CF/UENF 686 Fejjso-vagem  PESAGRO/Campos 214446 S/ 411827 O
CF/UENF 687 Feijdo-vagem  PESAGRO/Campos 214446 S/ 411827 O
Fusarium sp. 10 Fejjso-vagem  PESAGRO/Campos 214446 S/ 411827 O
CF/UENF 688 Fejjso-vagem  PESAGRO/Campos 214446 S/ 411827 O

3.2.3.2 Isolamento do patégeno

O processo de isolamento dos fungos foi feito pelo método indireto.
Fragmentos de tecido vegetal de regido de transicéo entre tecido doente e sadio
passaram por desinfestacdo superficial em alcool 70% durante um minuto e
hipoclorito de sddio a 1% por dois minutos. Na sequéncia, foram transferidos para
placas de Petri contendo meio agar-agua a 2% e incubadas a 28+1°C e
fotoperiodo de 12 horas. A amostra foi acompanhada até que foi possivel
observar o crescimento de micélios, que foram entdo transferidos para outras
placas de Petri contendo meio BDA estéril. O processo de transferéncia de massa
de micélio foi repetido até que ocorreu apenas o crescimento da colénia de
Fusarium (ALFENAS; MAFIA, 2016).

Na obtencao das culturas puras, foi utilizado o método de ponta de hifas,
visando a assegurar a pureza genética para fins de identificagdo. Para esse fim,
foi feito o cultivo de micélios em meio agar-agua 2%, tendo sido acompanhado
diariamente o crescimento de novos micélios. Com o auxilio de um microscépio

optico, foi possivel selecionar hifas que se destacavam no crescimento da
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colénia, cujas pontas foram cortadas, certicando-se de cortar apenas uma hifa.
Em seguida, a ponta da hifa cortada foi transferida para meio de cultura BDA e
incubada a 28+1°C e fotoperiodo de 12 horas.

Para armazenamento, foi utilizado o método de conservacdo em agua
destilada estéril (CASTELLANI, 1939).

3.2.3.3 Extracao de DNA total

O DNA genbémico dos fungos foi obtido segundo o protocolo de extragéao
descrito por Pinho et al. (2013), utiizando o kit comercial da Promega
(WizardGenomic DNA Purification Kit). A quantificagdo ocorreu utilizando
fluorimetria (Qubit®), segundo recomendacgdes do fabricante. Apds a extragéo e
quantificacdo, o DNA permaneu armazenado a -18 °C até sua utilizacdo. A PCR
(polymerase chain reaction), regides do fator de alongamento da traducéo 1-alfa
(tef1) e da B-tubulina (tub2), foi feita utilizando os pares de primers EF-1/EF-2
(O'DONNELL et al.,, 1998) e Bt2a/Bt2b (GLASS; DONALDSON, 1995),
respectivamente, seguindo as condicbes de amplificagdo descritas por Ibrahim et
al. (2017). A segunda subunidade maior da RNA polimerase Il (RPB2) (JAMES T
et al., 2006) e a regidao ITS (Internal Transcribed Spacer — espacgador interno
transcrito) tém sido amplamente utilizadas e estabelecidas como o cdédigo de
barras de DNA de fungos (BEGEROW et al., 2010) (Tabela 8).

Os fragmentos de DNA foram amplificados no termociclador (Veriti®
Thermal Cycler). Cada reacdo continha 50 ng de DNA, tamp&o PCR 1x, 1.0 U de
Taq polimerase, 0,2 yM de primers, 0.2 mM de cada dNTP, 1.0 mM de MgCiI2,
com o volume final de 25 pl.

Os produtos de PCR foram analisados em gel de agarose a 2% p/v com o
marcador de massa Kasvi DNA Ladder, RTU modelo K9-100 L, corados com
brometo de etideo e fotodocumentados em transluminador UV para verificar se
ocorreu amplificagdo do DNA.

Os produtos de amplificacdo de tamanho esperado foram purificados e
submetidos ao sequenciamento de DNA Sanger na ACTGene Analises

Moleculares (Nova Alvorada, Rio Grande do Sul, Brasil).
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Tabela 8. Primers, sequéncias e condigdes de ciclagem utilizadas para
amplificagdo das regides TEF1, TUB2, RPB2 e ITS, conforme referéncias
originais. Campos dos Goytacazes-RJ, 2024.

Regido Primers (sequéncia 5°-3’) Referéncia Condigées do PCR

Desnaturagéo inicial: 3 min
a 94 °C - 30 ciclos de: 1
min a 94 °C
TEF1 Ef-1: ATGGGTAAGGAGGACAAGAC (O'DONNELL (desnaturagao), 50 s a 54
(EF-1a) Ef-2: GGAAGTACCAGTGATCATGTT  etal, 1998) °C (anelamento), 1 min a
74 °C (extenséo) -
Extenséo final: 10 min a 72
°C
Desnaturagéo inicial: 2
min a 96 °C - 30 ciclos de:
TUB2 (B- T1: AACATGCGTGAGATTGTAAGT (O’'DONNELL 1 mina 94 °C, 1 min a 52
tubulina) T2: TAGTGACCCTTGGCCCAGTTG etal., 2000) °C,45sa72°C-
Extensao final: 10 min a 72
°C
Desnaturacao inicial: 3
min a 95 °C - 30 ciclos de:
1mina95°C,45sa60
°C,2mina72°C-

LIU et al.
5F2: GGGGWGAYCAGAAGAAGGC |, (L :
RPB2  CR: CCCATRGCTTGYTTRCCCAT 1999 REEB et

al., 2004) Extensao final: 10 min a 72
°C
Desnaturagao inicial: 2 min
ITS1: TTC CGT AGG TGA ACC TGC (WHITE et al a94 °C-30ciclosde: 45 s
ITS GG 1990) 7 a9%4°C,30sab55°C,35s

ITS4: TCC TCC GCT TAT TGA TAT GC a 72 °C - Extenséo final: 10

mina 72 °C

3.2.3.4 Analise filogenética

As sequéncias de nucleotideos foram editadas e corrigidas manualmente
no Geneious v.8.1.9, incluindo o ajuste de posicbes ambiguas com base nas
sequéncias dos primers. Para a identificagdo molecular, as sequéncias parciais
foram submetidas ao BLASTn (ALTSCHUL, 2016) no banco GenBank. O
alinhamento multiplo (Tabela 9) foi feito no MEGA v.7, utilizando o algoritmo
MUSCLE (EDGAR, 2004).

A arvore filogenética de Maxima Verossimilhanga (ML) foi concluida a
partir de dados de sequéncias nucleotidicas concatenadas do fator de elongagao
da traducédo (TEF) dos marcadores moleculares, segunda maior subunidade da
RNA polimerase Il (RPB2), espagador interno transcrito (ITS) e beta-tubulina
(BTUB), usando o IQ-TREE (TRIFINOPOULOQOS et al., 2016) no servidor web do
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IQ-TREE (http://igtree.cibiv.univie.ac.at). Os melhores modelos de substituicao de
nucleotideos e a distribuicdo de heterogeneidade foram escolhidos usando o 1Q-
TREE, sendo TIM2+F+G4 (TEF), TIM2e+FQ+I+G4 (RPB2), TNe+FQ (ITS) e
TNe+FQ+G4 (BTUB) os modelos mais adequados para os conjuntos de dados.
Uma analise ultrarrapida bootstrap (MINH et al., 2013) com 1.000 replicagdes foi
utilizada para avaliar o suporte estatistico de cada galho de arvore. Os programas
FigTree v.1.4

(https://inkscape.org/pt/) foram utilizados para visualizar e editar as arvores

(https://ztree.bio.ed.ac.uk/software/figtree) e Inkscape v.1.1

filogenéticas.

Tabela 9. Isolados de complexo de espécies de Fusarium oxysporum, especies
do género Neocosmospora (anterior complexo de espécies de Fusarium solani) e
espécies do género Fusicolla usados no estudo e o codigo de acesso no
Genbank-NCBI. Campos dos Goytacazes-RJ, 2025.

Isolado Espécie Marcador
ITS RPB2 TuB2 TEF1
IAC 11,257 F. sp. 1 OM257090 OM257064 OM257103
UFVO01 F. sp. 1 OM257100 OM257074 OM257113
IAC 18,001 F. sp. 1 OM257094 OM257068 OM257107
IAC 19,015 F. sp. 1 OM257099 OM257073 OM257112
IAC 11,178 F. sp. 2 OM257089 OM257063 OM257102
LC 13765 F. odoratissimum MWO016599 MW474585 MW533954 MW474585
LC 13764 F. odoratissimum MW016598 MW474584 MW533953 MW594351
CBS 144135 F. oxysporum MH484954 MH485136 MH485045
LC13766 F. oxysporum MWO016600 MW474586 MW533955 MW594353
LC13739 F. curvatum MW024385 MW474558 MW533929 MW594325
CBS 247.61 F. curvatum MH858040 MH484876 MH485058 MH484967
GDGZP11-2-2  F. grosmichelii OL744448 OL771381 OL771397 OL771389
GDZzJLZ11-2-1  F. grosmichelii OL744449 OL771382 OL771398 OL771390
CBS 117792 F. veterinarium MH484824 MH484915 MH485097 MH485006
CBS 109898 F. veterinarium MH484808 MH484899 MH485081 MH484990
LC13736 F. cugenangense MWO016568 MW474554 MW533925 MW594321
LC13735 F. cugenangense MWO016567 MW474553 MW533924 MW594320
LC2804 F. nirenbergiae MWO016594 MW474580 MW533951 MwW594347
LC13760 F. nirenbergiae MWO016593 MW474579 MW533950 MW594346
LC13740 F. duoseptatum MWO016573 MW474559 MW533930 MW594326
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Isolados Espécies Marcador
ITS RPB2 TUB2 TEF1
LC13741 F. duoseptatum MW016574 MW474560 MW533931 MW594327
JW 277008 F. triseptatum MZ890541 MZ921757 MZ921888
CBS 258.50 F. triseptatum MH484873 MH485055 MH484964
CBS 187.53 F. callistephi ON981003 MH484875 MH484966 MH485057
CBS 115423  F. callistephi MH484905 MH484996 MH485087
CPC 25800 F. carminascens MH484937 MH485119 MH485028
CPC 25792 F. carminascens MH484934 MH485116 MH485025
CBS 218.49 F. elaeidis MH856499 MH484871 MH485053 MH484962
CBS 255.52 F. elaeidis MH857021 MH484874 MH485056 MH484965
CPC 25802 F. fabacearum MH484939 MH485121 MH485030
CPC 25801 F. fabacearum MH484938 MH485120 MH485029
CBS 111552  F. contaminatum MH484900 MH485082 MH484991
CBS 114899T F. contaminatum MH484901 MH485083 MH484992
CBS 116.612  F. gossypinum MH484908 MH485090 MH484999
CBS 116613  F. gossypinum MH484909 MH485091 MH485000
CBS 132474  F. hoodiae MH484929 MH485111  MH485020
CBS 32.476 F. hoodiae MH484930 MH485112 MH485021
CBS 02.028 F. tardichlamydosporum MH484897 MH485079 MH484988
CBS 214.49 F. glycines MH856497 MH484869 MH485051 MH484960
CBS 176.33 F. glycines MH855399 MH484868 MH485050 MH484959
CBS 645.78 F. languescens MH484880 MH485062 MH484971
CBS 413.90 F. languescens MH484890 MH485072 MH484981
CPC 28465 F. libertatis MH484944 MH485126 MH485035
CPC 25782 F. libertatis MH484932 MH485114 MH485023
CPC 30824 F. pharetrum MH484952 MH485134 MH485043
CPC 30822 F. pharetrum MH484951 MH485133 MH485042
LC13831 N. lithocarpi MWO016712 MW474698 MW534052 MW620173
LC13832 N. lithocarpi MWO016713 MW474699 MW534053 MW620174
LC13833 N. ngaiotongaense MWO016714 MW474700 MW534054 MW620175
LC13834 N. ngaiotongaense MWO016715 MW474701 MW534055 MW620176
LC5930 N. metavorans MWO016716 MW474702 MW534056 MW620177
LC5933 N. metavorans MWO016717 MW474703 MW534057 MW620178
LC13835 N. paraeumartii MWO016719 MW474705 MW534059 MW620180
LC13836 N. paraeumartii MW016720 MW474706 MW534060 MW620181
LC13838 N. pseudensiforme MWO016723 MW474709 MW534061 MW620184
LC13839 N. pseudensiforme MWO016724 MW474710 MW534062 MW620185
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Tabela 9. Cont...

Isolado Espécies Marcador
ITS RPB2 TUB2 TEF1

HN33-8-2 N. hunanense ONb564586 ON734373 ON734413 ON734393
HN33-8-2-1  N. hunanense ON564587 ON734374 ON734414 ON734394
CBS 190.35 N. regularis LR583762 LR583872 LR583642
CBS 230.34  N. regularis LR583763 LR583873 LR583643
CBS 237.55 N. neocosmosporiellum LR583785 LR583892 LR583663
CBS 325.54 N. neocosmosporiellum  KM231803 KM232370 LR583664
JW 75001 N. stercicola MZ890572 MZ921795 MZz921925
LC5387 N. stercicola MWO016740 MWA474726 MW534077 MW620201
NRRL 31156 N. phaseoli EF408521 FJ240388 EF408451 EF408416
NRRL 22276 N. phaseoli EF408520 JX171608 EF408450 EF408415
CBS 509.63 N. ramosum MH858339 KM232369 KM232064 KM231930
NRRL 31779 N. brasiliense EF408516  KJ511283 EF408446  EF408411
LC3932 N. solani MWO016738 MWA474724 MW534076 MW620199
LC3785 N. solani MWO016737 MWA474723 MW534075 MW620198
LC11572 N. falciforme MW016705 MW474691 MW620166 MW620166
LC11569 N. falciforme MW016704 MW474690 MW620165 MW620165
CBS 110189 Fusicolla meniscoidea  MW827613 MW834010 MW834306 MWwW834279
CBS 837.85 Fusicolla aquaeductuum KM231823 KM232094 KM231955
BBA 62201 Fusicolla espistroma HQB897765

BBA 64317 Fusicolla betae HQ897781

3.2.3.5 Caracterizagao morfolégica e cultural

A descricdo taxondmica de fungos fusarioides seguiu os critérios
morfolégicos e filogenéticos atualmente recomendados para Nectriaceae. As
caracteristicas macro e micromorfolégicas foram avaliadas com base em culturas
monospdéricas cultivadas em meios padronizados, incluindo PDA (Potato Dextrose
Agar) e SNA (Synthetic Nutrient-poor Agar), incubadas sob condi¢des controladas
de temperatura e fotoperiodo.

Para a caracterizacao das colbnias a nivel macromorfoldgico, os isolados
foram cultivados em meio de cultura BDA, para nivel micromorfolégico as coldnias
foram cultivadas em meio sintético baixo em nutrientes (SNA) (NIREMBERG;
O’DONNELL, 1998), com incubacao no escuro por 15 dias a 25 °C.
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Apb6s o periodo de incubacdo, as colbnias foram avaliadas quanto ao
aspecto de textura e coloragdo dos micélios produzidos em meio BDA (Nelson et
al., 1983), e no meio de cultivo SNA, a avaliagdo microscépica contemplou a
morfologia dos conidi6foros, fialides e conidios, descrevendo o numero de septos
e a curvatura. Também foram examinados os microconidios, considerando forma
e septagdo. Quando presentes, clamiddsporos foram descritos quanto a posigéao
(terminal, intercalar ou em cadeias) e ao diametro (LESLIE; SUMMERELL, 2006).

As medidas morfométricas foram obtidas a partir de no minimo 30
estruturas por tipo (macroconidios, microconidios, fialides), expressas como
intervalos de variagdo e meédias. A terminologia utilizada seguiu as
recomendagdes de Crous et al. (2021) e Leslie; Summerell (2006).

As observagdes microscépicas foram feitas em um microscopio Olympus
U-RFLT-T, acoplado a uma camera digital Olympus DP72. As imagens foram

capturadas e processadas utilizando o software Cell F.

3.2.3.6 Teste de patogenicidade

3.2.3.6.1 Teste de método de inoculagao

O protocolo de inoculagdo baseou-se em duas técnicas com a cultivar
BRS Esteio servindo como controle de suscetibilidade (TORRES et al., 2021). A
escolha desta cultivar justifica-se pela alta sensibilidade das linhagens de feijao-
vagem a técnica de corte de raiz em ensaios anteriores; nestas linhagens, o
trauma mecanico impediu a avaliagédo cronoldgica dos sintomas de Fusarium
sSpp., pois a senescéncia das plantas precedeu a colonizagéo pelo patégeno. Por
consequéncia, foi utilizado o feijdo-comum para garantir a viabilidade das plantas
durante o periodo de incubacgao.

Para tal, o experimento foi conduzido em condigbes de casa de
vegetacado, em delineamento de blocos ao acaso com trés repeti¢cdes, de acordo
com o seguinte modelo:

Yij=pd + Ti+ Bj+ eij,
em que:
Yi: valor observado referente a variavel Y, que recebeu o tratamento i (i= 1,2, ...,
[) no blocoj (j=1, 2, ..., J);

M: média geral do experimento;
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Ti: efeito fixo do tratamento i;
Bj: efeito aleatdrio do bloco j; e
eij: efeito do erro experimental, referente a observacéo.

O experimento foi conduzido em casa de vegetacdo na UAP/UENF, no
periodo de junho a agosto de 2024. Sementes de feijao foram semeadas em
bandejas contendo Basaplant, e mudas com 12 dias, no estadio de primeira folha
expandida, foram utilizadas nos ensaios.

No primeiro tratamento, as plantas foram removidas da bandeja, as
raizes lavadas e podadas em cerca de V2 do comprimento, sendo posteriormente
imersas por 20 minutos em suspensdo de conidios (1 x 10° conidios mL™"). O
in6culo foi produzido em BDA a partir de discos de 0,4 cm incubados por 10 dias
a 24 °C sob luz continua. Plantas controle foram imersas em agua destilada. Apos
a inoculagao, as mudas foram transplantadas para vasos de 3 L com solo e
mantidas em casa de vegetacdo (PASTOR-CORRALES; ABAWI, 1987; BORBA
etal., 2017).

No segundo tratamento, foi utilizado o método do palito colonizado
(COELHO NETO; DHINGRA, 1996). Palitos esterilizados foram colocados sobre
BDA e colonizados por micélio durante 14 dias a 25 °C e fotoperiodo de 12 h. Os
palitos colonizados foram inseridos no colo do hipocétilo, tendo os controles
recebido palitos estéreis.

As plantas foram tutoradas apés emissao do ramo principal e irrigadas
diariamente por aspersao. As condicdes de temperatura e umidade foram
verificadas diariamente por meio de Data logger (Figura 9)

A avaliacao dos sintomas foi feita 42 dias apds a inoculacio, utilizando a
escala de 1 a 9 proposta por Torres et al. (2021), adaptada de Pastor-Corrales;
Abawi (1987). A severidade foi classificada segundo o indice do CIAT, que define
cultivares resistentes, intermediarias ou suscetiveis (PASTOR-CORRALES;
ABAWI, 1987). As variaveis analisadas incluiram numero de vagens por planta
(NV), comprimento e coloragao vascular (COMPL, COLV), massa fresca e seca
da parte aérea e raizes (MFPA, MSPA, MFRZ, MSRZ) e colonizagao (COL).
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Figura 9: Medidas com Data logger de temperatura e umidade & prova D' Agua
INS-1330. Campos dos Goytacazes-RJ, 2024.

O comprimento da lesdo no método do palito foi determinado apds corte
longitudinal do caule, enquanto a colonizagdo no método de imerséo foi avaliada
em camara umida, tendo sido registrada a presencga de conidios de Fusarium ssp.
Massas frescas foram obtidas no momento da coleta e massas secas apoés

secagem por 72 ha 42 °C.

3.2.3.6.2 Teste de severidade

A patogenicidade dos isolados foi determinada por meio da inoculagao
em plantas suscetiveis de feijdo-comum, cultivar BRS Estilo (BATISTA et al.,
2016; PAULINO et al., 2020a), e na linhagem L 22 de feijao-vagem, pertencente a
colecdo de feijbes da UENF. A inoculacao foi feita pelo método do palito
colonizado, previamente selecionado com base nos resultados do experimento
comparativo de métodos de inoculagao.

A linhagem L22 de feijao-vagem foi selecionada no banco de
germoplasma da UENF em razdo da sua elevada suscetibilidade natural

observada em condi¢cbes de campo. Durante o cultivo, as plantas apresentaram
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sintomas tipicos de murcha e colonizagcdo vascular, o que permitiu a
caracterizagdo e a coleta dos isolados Fusarium sp. 10 e CF/UENF 688. Em
funcdo desse comportamento fenotipico, a linhagem L22 foi estabelecida como
testador suscetivel (padrédo de suscetibilidade) nos ensaios de severidade,
servindo como referéncia para a avaliagao do potencial patogénico dos isolados.

O teste foi conduzido em condigbes de casa de vegetagdo, em
delineamento de blocos ao acaso, para cada gendtipo separadamente, com trés
repeticdes, de acordo com o seguinte modelo:

Yij= u + Ti+ Bj + eijj,

Em que:
Yi;: valor observado referente a variavel Y, que recebeu o tratamento i (i= 1,2, ...,
[) no blocoj (j=1, 2, ..., J);
M: média geral do experimento;
Ti: efeito fixo do tratamento i;
Bj: efeito aleatdrio do bloco j; e
eij: efeito do erro experimental, referente a observacgao.

O experimento foi conduzido em casa de vegetagdo da Unidade de Apoio
a Pesquisa (UAP) da Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro
(UENF), entre setembro e outubro de 2025. As sementes foram semeadas em
vasos com capacidade de 3 L contendo solo, e as plantas foram mantidas sob
condi¢cbes controladas. Aos 11 dias apds a semeadura, no estadio V3, quando o
primeiro par de folhas definitivas estava completamente expandido, as plantas
foram utilizadas nos ensaios experimentais.

Para o trabalho, foi utilizado o método do palito colonizado (COELHO
NETO; DHINGRA, 1996). Palitos esterilizados foram colocados sobre BDA e
colonizados por micélio durante 14 dias a 25 °C e fotoperiodo de 12 h. Os palitos
colonizados foram inseridos no colo do hipocétilo, tendo os controles recebido
palitos estéreis. As condicbes de temperatura e umidade foram verificadas

diariamente por meio de Data logger (Figura 10)
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Figura 10: Medidas com Data logger de temperatura e umidade a prova D'Agua
INS-1330. Campos dos Goytacazes-RJ, 2026.

A umidade média atingiu o pico em 25/09/2025 (87,01%), dia que
apresentou a temperatura minima mais baixa de todo o periodo (19,66°C). Em
contraste, a umidade média mais baixa (64,15%) ocorreu em 27/09/2025, dia que
registrou a temperatura maxima de 34,1°C.

A avaliacao da severidade foi feita 20 dias apds a inoculacédo, utilizando a
escala de 1 a 9, proposta por Pastor-Corrales; Abawi (1987). A severidade foi
classificada segundo o indice do CIAT, que define cultivares resistentes,
intermediarias ou suscetiveis, tendo cultivares com média de 1,0 a 3,0 sido
consideradas resistentes, de 3,1 a 6,0 intermediarias e 6,1 a 9,0 suscetiveis
(PASTOR-CORRALES; ABAWI, 1987).

3.2.3.7 Andlises estatistica
Os dados foram submetidos aos testes de normalidade de Shapiro—Wilk e

homogeneidade de variancias de O’Neill & Mathews (p < 0,05). Atendidas as

pressuposic¢oes, foram feitos a analise de varidncia ANOVA e o agrupamento de
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médias pelo método de Scott—Knott a 5% de significancia, utilizando o pacote
ExpDes.pt (Ferreira et al., 2014) no software R (R Core Team, 2016).
Os dados de AACPD (Abaixo da Curva de Progresso da Doencga), obtidos

de acordo com a féormula:
m—1
r+ X..y)
\ACPD - [ : 2]._____
AA Zi 5 [IL 1 IL]

Em que:
n: numero total de avaliagdes realizadas ao longo do ciclo;
X intensidade da severidade da doenga na avaliagao j;
ti. tempo em dias apos a inoculagao da observagéao i/; e
(t+1- t): Intervalo de tempo entre duas avaliagdes consecutivas.
Em seguida, foram analisados quanto aos pressupostos de normalidade
dos residuos (teste de Shapiro-Wilk) e homogeneidade de variancias (teste de
O'Neill-Mathews). As médias foram comparadas pelo teste de Scott-Knott a 5% de

significancia.

3.2.4. RESULTADOS

3.2.4.1 Relagao filogenética

A analise filogenética concatenada das regides TEF1, RPB2, ITS e TUB2
(Figura 11) apresentou topologia bem resolvida, com elevados valores de suporte
para os principais clados (bootstrap > 90% na maioria dos grupos). Os isolados
avaliados agruparam-se em clados correspondentes aos géneros Fusarium,
Neocosmospora e Fusicolla, segundo a nova classificacdo taxonémica proposta
para o complexo Fusarium sensu lato.

Os isolados CF/UENF683, CF/UENF684, CF/UENF685, CF/UENF687,
Fusarium fabacearum 6 e Fusarium fabacearum 10 formaram um clado robusto
com sequéncias de Fusarium fabacearum, exibindo 100% de suporte,
confrmando a identificacdo dessa espécie. Os isolados CF/UENFG681,
CF/UENF686 e CF/UENF688 agruparam-se de forma consistente com
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Neocosmospora falciformis, também com alto suporte (= 98%), validando sua
posicao dentro do complexo Neocosmospora (Figura 11).

O isolado CF/UENF682 agrupou-se no género Fusarium, porém formando
um ramo proximo, mas distinto, de espécies como F. oxysporum e F.
cugenangense. A presenga deste isolado em ramo isolado sugere possivel
variagao intraespecifica ou identidade taxonémica ainda ndo totalmente definida,
demandando analises adicionais.

A topologia geral recuperou clados monofiléticos, consistentes com estudos
recentes, separando claramente as linhagens de Fusarium, Neocosmospora e
Fusicolla, com forte sustentagdo nos nds internos. No conjunto, os resultados
confirmam a acuracia do uso do conjunto multilocus para identificagdo de isolados
associados a cultura do feijdo, permitindo discriminagdo entre espécies

filogeneticamente préximas e integrantes de complexos de espécies.
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Figura 11: Arvore filogenética estruturada pelo método de maxima
verossimilhanca com sequéncias concatenadas de TUB2, ITS, TEF1 e RPB2,
genes de isolados de Fusarium do presente estudo e comparados com os
estudos de Lombard et al. (2019), Crous et al. (2021), Paulino et al. (2022), Wang
et al. (2022) e Deng et al. (2024). Os valores numéricos representam valores de
bootstrap. Campos dos Goytacazes-RJ, 2025.
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3.2.4.2 Caracterizagao morfolégica e cultural

Os isolados CF/UENF683, CF/UENF684, CF/UENF685, CF/UENF687,
Fusarium fabacearum 6 e Fusarium fabacearum 10, apds sete dias de incubacao
em meio de cultivo BDA. Suas respectivas colbnias apresentaram micélios
rasteiros, levemente cotonosos e bordas irregulares. A coloragdo rosa clara
uniforme desde o centro da colbénia até a borda (Figuras 12a, b) ocorreu para a
maioria dos isolados.

Figura 12: Fusarlum fabacearum |solado CF/UENF 683. a-b. Colonla em BDA,; a.
Superficie da colénia em BDA apés 7 dias a 24 °C sob condi¢cdo de luz continua;
b. Reverso da colénia em BDA; c-d. Conidiéforos e fialides; e. Clamiddsporos; f-.
Microconideos e Macroconideos. Barra de escala:20um. Campos dos
Goytacazes-RJ, 2025.

Foi observada ocorréncia de macroconideos levemente curvados a retos
com 2 a 3 septos e de microconideos sem septos em abundancia (Figura 12f).
Presenca de clamiddsporos (Figura 12e). Fialides do tipo monofialide, ou seja,
fialides simples, sem proliferacao apical, que produzem conidios a partir de uma
unica abertura conidiogénica (Figura 12c), as vezes dispostas em monofidlides
laterais ou terminais em conidiéforos simples ou pouco ramificados (Figura 12d).

O isolados CF/UENF681, CF/UENF686 e CF/UENF688, da espécie

Neocosmospora falciformis, cultivados em meio BDA, formaram colbénias com
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micélios rasteiros, levemente cotonosos e bordas irregulares. A coloragao

variando de rosa a totalmente branca (Figuras 13a, b).

N 7 —- o

Figura 13: Neocosmospora falciformis, isolado CF/UENF 686. a-b. Colonia em
BDA; a. Superficie da colénia em BDA apds 7 dias a 24 °C sob condig¢ao de luz
continua; b. Reverso da colénia em BDA; c-d. Conidioforos e fidlides; e.
Clamidosporos; f-g. Microconideos e Macroconideos. Barra de escala: 20-40um.
Campos dos Goytacazes-RJ, 2025.

Em meio de cultura SNA, foi observada ocorréncia de macroconideos em
leve formato de foice com 2 a 3 septos, tendo os microconideos ocorrido em
menor proporg¢ao, sem septos e quase sempre ovalados (Figura 13f-g). Presenca
de clamiddsporos, as vezes ocorrendo em cadeia (Figura 13e). Fialides foram
predominantemente monofidlides, hialinas e cilindricas, com apice levemente
afilado, dispostas de forma terminal ou lateral em conidiéforos simples a pouco
ramificados (Figura 13c-d).

O isolado CF/UENF682 formou colOnias rasteiras, levemente cotonosas,
bordas regulares e coloragédo predominante branca (Figuras 14a, b).

Foi observada ocorréncia de macroconideos em abudéancia, formato
levemente falcado nas células basais, presenca de 2 a 4 septos (Figura 14Q),
microconideos também ocorreram em abundancia, em formato também
levemente falcado, variando de 0-1 septo (Figura 14h). Presenga de
clamiddsporos, ocorrendo em abundancia e em cadeia eventualmente (Figuras

14e-f). Fidlides foram predominantemente monofialides, hialinas e cilindricas, com
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apice levemente afilado, dispostas de forma terminal em conidiéforos simples a

pouco ramificados (falsas cabecas) (Figuras 14c-d).

Figura 14: Fusarium sp. Isolado CF/UENF 682. a-b. Colonia em BDA; a.
Superficie da colénia em BDA ap6s 7 dias a 24 °C sob condi¢éo de luz continua;
b. Reverso da colénia em BDA; c-d. Conidiéforos e fialides; e-f. Clamiddsporos; g-
h. Microconideos e Macroconideos. Barra de escala: 20-40um. Campos dos
Goytacazes-RJ, 2025.

Microscopicamente, os conidios dos isolados CF/UENF 683 (F.
fabacearum) e CF/UENF 686 (N. falciformis) apresentaram dimensées distintas. O
isolado CF/UENF 683 exibiu conidios com comprimento variando de 2,2 a 8,2 ym
(média de 6,0 um) e largura entre 0,3 e 2,6 ym (média de 1,8 ym). Ja o isolado
CF/UENF 686 apresentou conidios ligeiramente menores, com comprimento entre
2,2 € 6,5 ym (média de 3,9 ym) e largura variando de 1,2 a 3,2 ym (média de 2,2
pum) (Tabela 10).

Os clamidosporos foram observados em ambos os isolados, com
didametro variando de 5,3 a 8,6 ym (média de 6,6 um) em CF/UENF 683 e de 5,5
a 8,7 ym (média de 7,1 um) em CF/UENF 686 (Tabela 10).
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Tabela 10. Dimensdes minimas, maximas e médias de conidios e didmetro de
clamiddésporos dos isolados fungicos F. fabaceraum e F. falciformis avaliados. C=
comprimento minimo e maximo; C.méd = comprimento médio; L= largura minima
e maxima; L.méd = largura média; D= didmetro minimo e maximo; D.méd =
diametro médio; n = numero de estruturas medidas. Campos dos Goytacazes-RJ,
2025.

Estrutura Isolado n C(um) C(.l:nmé)d L(um) L“:nn?)d D(um) D("::f)d

Conidios CF/UENF 683 30 2,2-8,2 6,0 0,3-2,6 1,8 - -

Conidios CF/UENF 686 30 2,2-6,5 3,9 1,2-3,2 2,2 - -
Clamidosporos CF/UENF 683 30 - - - - 5386 6,6
Clamidosporos CF/UENF 686 30 - - - - 5,56-8,7 71

O isolado fungico CF/UENF682, ainda nao identificado ao nivel de
espécie, apresentou variagdo morfométrica dos conidios conforme o numero de
septos, permitindo a distingdo entre microconidios (0—1 septo) e macroconidios
(2—-3 septos) (Tabela 11). Os microconidios asseptados variaram de 5,6—-11,6 ym
de comprimento (média 8,4 um) e de 1,2-3,0 ym de largura (média 2,2 uym), e
aqueles com 1 septo apresentaram comprimentos de 10,6-24,0 um (média 15,2

pgm) e larguras de 1,9—4,9 um (média 3,2 ym).

Tabela 11. Dimensdes (um) dos conidios com diferentes niumeros de septos e
diametro dos clamidésporos do isolado de Fusarium sp. CF_UENF682. C =
comprimento minimo e maximo; Cméd = comprimento médio; L = largura minima
e maxima; Lméd = largura média; D = didmetro minimo e maximo; Dméd =
didmetro médio; n = numero de estruturas medidas. Campos dos Goytacazes-RJ,
2025.

Estrutura Septos n C (um) c(;::ﬁ;j L (um) IE::? D (um) 3::;1
Conidios 0 30 5,6-11,6 8,4 1,2-3,0 2,2 - -
Conidios 1 30 10,6-24,0 152 1,949 3,2 - -
Conidios 2 30 20,6-27,1 23,3 3,055 4,2 - -
Conidios 3 30 19,8-40,0 28,6 3,0-55 4.1 - -
Clamiddsporos - - - - - 3,8-55 4.8

Os macroconidios com 2 septos variaram de 20,6-27,1 pm de

comprimento (média 23,3 ym) e de 3,0-5,5 ym de largura (média 4,2 um),
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enquanto os macroconidios com 3 septos apresentaram comprimentos de 19,8—
40,0 ym (média 28,6 um) e larguras entre 3,0-5,5 ym (média 4,1 pm). Os

clamidosporos exibiram diametro de 3,8-5,5 ym (média 4,8 ym).

3.2.4.3 Teste de patogenicidade
3.2.4.3.1Método de inoculagao

A anadlise de variancia revelou que os isolados fungicos associados a
fusariose em feijoeiro influenciaram diferengas significativas quanto a massa seca
da parte aérea e a severidade da doenga, evidenciando variabilidade na
agressividade dos patdégenos. O método de inoculagdo influenciou
significativamente o numero de vagens por planta, o comprimento da leséo
vascular e a massa fresca da parte aérea, demonstrando diferencas na eficiéncia
de infecgdo. Foi observada interagao significativa entre isolados e métodos de
inoculacdo para as massas fresca e seca da parte aérea, indicando que a
resposta das plantas aos isolados foi dependente do método utilizado (Tabela
12).

Tabela 12. Analise de variancia de isolados fusarioides vs métodos de inoculagao
para as caracteristicas numero de vagem por planta (NVP), comprimento da lesao
vascular (COMPL) e massa fresca da parte aérea (MFPA). Ja as caracteristicas
massa seca da parte aérea (MSPA), massa fresca de raiz (MFRZ), massa seca
da raiz (MSRZ) e severidade (SEV) em feijdo-vagem foram avaliadas em
condi¢cbes de casa de vegetagao. Campos dos Goytacazes-RJ, 2024.

QM
FV GL

NVP COMPL MFPA MSPA MFRZ MSRZ SEV

Bloco 3,237 7,015 68,815 1,890 2654 0,152 12,215

2
Isolado 9 2026 4,735 40,037 4,709 2,030 0,372 12,697
Método 1 20417* 762,77 208,82* 4,339 1,531 0,137 15,00
I*M 9 1166 6,324 100,591* 11,535 (0972 0,256 6,703
Residuo 38 1,145 3,492 24,025 1,247 1,213 0,326 3,708

Total 59

Média 3,35 3,643 19,00 7,351 7,789 5,378 3,133
CV (%) 31,95 51,3 25,79 15,19 14,14  10.62 61,45

(** *

,¥) significativo a 1% e 5% de probabilidade pelo teste F, respectivamente.



73

Para massa fresca e seca da parte aérea, foram observadas diferencas
significativas entre isolados e entre métodos, confirmando a interagao isolado x
meétodo detectada na analise de variancia. O isolado CF/UENF 686 destacou-se
por promover maior redugdo da biomassa aérea no método 1, enquanto
CF/UENF 683, CF/UENF 686 e CF/UENF 688 apresentaram maiores valores no
método 2. Quanto a severidade da doencga, os isolados CF/UENF 682 e Fusarium
fabacearum 10 apresentaram os maiores indices em ambos os métodos,

caracterizando-se como 0s mais agressivos (Tabela 13).

Tabela 13. Agrupamento de médias das caracteristicas agronédmicas por isolado
fusarioide e método de inoculagdo: numero de vagem por planta (NVP),
comprimento da lesdo vascular (COMPL), massa fresca da parte aérea (MFPA),
massa seca da parte aérea (MSPA), massa fresca de raiz (MFRZ) massa seca da
raiz (MSRZ) e severidade (SEV) em feijdo-vagem, avaliadas em condi¢cdes de
casa de vegetacdo. Campos dos Goytacazes-RJ, 2024.

Método 1

lsolado “"\VP COMPL MFPA MSPA MFRZ  MSRZ _ SEV
CFg-éENF 3.416Ba 2.250Ba 15.26Aa 7.33Aa 7,886Aa 5,363Aa 3,66Bb
Oy 2833Ba 4.800Ba 19.27Aa 7.79Aa 751Aa 5317Aa 6,00Aa
O 4583Ba 2125Ba 20.36Aa 7.99Aa 7,670Aa 5358Aa 150Bb
O 3000Ba 4.266Ba 18.32Aa 7.51Aa B8423Aa 5465Aa 2,50Bb
O 3.100Ba 4.140Ba 20.07Aa 7.92Aa B8,997Aa 5665Aa 240Bb
O~ 4000Ba 3661Ba 3.56Bb 165Bb 7,796Aa 5332Aa 3,66Bb
s 3416Ba 3550Ba 17.12Aa 7.74Aa 6913Aa 5362Aa 1,66BD
Fusarium
fabacoarum  2.583Ba 37758a 10.79Aa 7.19Aa 8,865Aa 5dS0Aa 500Aa
g 3416Ba 4.641Ba 18.64Aa 7.78Aa B8,273Aa 5490Aa 2,67Bb
Isolado Metodo 2

NVP COMPL _MFPA MSPA MFRZ MSRZ _ SEV
CF; | 3416Aa 2250Aa 1589Ab 440Bb 8,103Aa 5503Aa 3,66Bb
O 2833Aa 4.800Aa 1585Ab 7.31Aa 5953Aa 4,345Aa 6,00Aa
CFQ%ENF 4583Aa 2.125Aa 28.02Aa 7.88Aa 7,913Aa 4,708Aa 1,50Bb
CF/UENF

684 3.000Aa 4.266Aa 20.05Ab 7.59Aa 7,818Aa 5,431Aa 2,50Bb




Tabela 13: Cont...
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Método 2

Isolado

NVP COMPL MFPA MSPA MFRZ MSRZ  SEV
CFac | 3.100Aa 4.140Aa 19.82Ab 7.68Aa 7,888Aa 5558Aa 240Bb
Cag | 4000Aa 3.661Aa 28.48Aa 9.58Aa 8,118Aa 5756Aa 3,66BD
O 3.416Aa 3.550Aa 18.66Ab 8.06Aa 6956Aa 5481Aa 166Bb
Fusarium
fabacearum 2.583Aa 3.775Aa 16.22Ab 7.33Aa 6,841Aa 5,338Aa 5,00Aa

10

g 3416Aa 4.641Aa 23.74Aa 821Aa B8,046Aa 5515Aa 267Bb

Letras maiusculas comparam método dentro de isolados e letras minusculas comparam
isolados dentro de cada método de inoculagdo. Agrupamento de médias pelo teste Scott-Knott

a 5% de probabilidade.

3.2.4.3.2 Severidade da doenga

A andlise de variancia revelou efeito significativo dos tratamentos sobre a

area abaixo da curva de progresso da doenga (AACPD) para ambos os gendétipos

avaliados, BRS e L22 (p < 0,05), indicando que o progresso da doenga foi

influenciado pelos tratamentos (isolados fungicos). Em contraste, o efeito de

blocos nao foi significativo em nenhuma das analises, demonstrando que a

variacdo observada na AACPD néo esteve associada ao fator bloco (Tabela 14).

Para o gendtipo BRS, o coeficiente de variagéao foi de 56,62%, enquanto

para L22, foi de 64,03%, indicando elevada variabilidade experimental em ambos

os casos. Valores elevados de coeficiente de variagcdo sdo comuns em avaliagdes

relacionadas a severidade de doencgas, em razdo da natureza biologica e da

influéncia de fatores ambientais no progresso da doencga (Tabela 14).
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Tabela 14. Analise de variancia da area abaixo da curva de progresso da doenga
(AACPD) para os genotipos BRS Estilo e L22 de feijao-vagem, em fungdo de
diferentes isolados de fungos causadores de fusariose em feijoeiro, avaliados em
condigbes de casa de vegetagdo. Campos dos Goytacazes—RJ, 2025.

Genoétipo Fonte GL Qm
BRS Tratamentos 7 1.499,56*
Blocos 8 866,69
Residuo 56 565,49
Total 71
Média 42,00
CV (%) 56,62
L22 Tratamentos 7 2.560,10*
Blocos 8 1.351,30m
Residuo 56 1.102,20
Total 71
Média 51,60
CV (%) 64,03

(*) significativo a 5% de probabilidade pelo teste F. (ns) néo significativo

As médias dos isolados foram comparadas pelo teste de Scott-Knott a 5%
de probabilidade. Para BRS, os isolados fungicos foram agrupados em dois
grupos distintos, sendo que os isolados CF/UENF 682, CF/UENF 688, CF/UENF
684 e CF/UENF 685 apresentaram os menores valores de AACPD,
caracterizando menor progresso da doenga. Por outro lado, os isolados CF/UENF
683, CF/UENF 681, CF/UENF 687 e CF/UENF 686 apresentaram as maiores
médias de AACPD, indicando maior severidade da doencga (Tabela 15).

Para o gendtipo L22, o teste de Scott-Knott também separou os
tratamentos em dois grupos. Os tratamentos CF/UENF 683 e CF/UENF 685
apresentaram os menores valores de AACPD, enquanto os tratamentos CF/UENF
684, CF/UENF 681, CF/UENF 687, CF/UENF 682, CF/UENF 688 e CF/UENF 686
apresentaram médias significativamente mais elevadas, indicando maior

progresso da doenga nesse gendtipo (Tabela 15).
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Tabela 15. Agrupamento das médias da area abaixo da curva de progresso da
doenca (AACPD) para os genotipos BRS Estilo e L22 de feijdo-vagem, de
diferentes isolados de fungicos causadores de fusariose em feijoeiro, em
condigbes de casa de vegetagdo. Campos dos Goytacazes—RJ, 2025.

Isolado BRS Estilo L22
CF/UENF 681 94,44 a 62,44 a
CF/UENF 682 38,89 b 58,33 a
CF/UENF 683 56,78 a 26,44 b
CF/UENF 684 25,67 b 72,33 a
CF/UENF 685 2411b 25,67 b
CF/UENF 686 49,78 a 52,89 a
CF/UENF 687 51,33 a 59,11 a
CF/UENF 688 35,00 a 57,56 a

Médias 42,00 51,60

Médias seguidas da mesma letra, dentro de cada gendtipo, ndo diferem entre si pelo teste de
Scott-Knott a 5% de probabilidade.

3.2.5 DISCUSSAO

3.2.5.1 Relagao filogenética

A andlise filogenética multilocus permitiu a precisa delimitagao
taxondmica dos isolados fusarioides avaliados, evidenciando sua distribuicdo em
clados distintos dentro de Fusarium stricto sensu e Neocosmospora. Observou-se
que um grupo de isolados segregou-se no clado correspondente a Fusarium
fabacearum, apresentando alto suporte de bootstrap e agrupando-se com
sequéncias de referéncia de bancos de dados gendmicos. Este resultado
confirma as classificacbes filogenéticas contemporaneas, que estabelecem F.
fabacearum como uma espécie distinta no complexo de espécies de Fusarium,
frequentemente associada a leguminosas (LOMBARD et al., 2019; CROUS et al.,
2021, 2022).
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Em complemento, um segundo conjunto de isolados agrupou-se de forma
consistente no clado de Neocosmospora falciformis, também com elevado suporte
estatistico e alta similaridade com isolados da espécie. A clara distincdo
filogenética entre os clados de Fusarium e Neocosmospora ratifica a necessidade
de abordagens baseadas em DNA para a diagnose precisa de patdégenos do
complexo fusarioide, considerando que a caracterizagcdo morfoldgica,
isoladamente, pode conduzir a identificacbes equivocas, dada a plasticidade
fenotipica desses fungos (SANDOVAL-DENIS et al., 2018; LOMBARD et al.,
2019).

A presenga de isolados patogénicos distribuidos em linhagens
filogenéticas distintas indica que a murcha-de-fusario em feijoeiro pode estar
associada a um complexo de espécies fusarioides, ndo a um unico taxon. Esse
padrdo encontra respaldo em literatura prévia, que evidencia a elevada
diversidade genética entre isolados associados a doengas vasculares em
leguminosas, incluindo o feijoeiro comum (Phaseolus vulgaris L.) (O'DONNELL et
al., 1998; GEISER et al., 2013; LEITAO et al., 2020).

Sob a perspectiva epidemiolégica e do manejo da doenca, tal diversidade
filogenética é particularmente relevante, uma vez que diferentes espécies e
linhagens dentro do complexo fusarioide podem exibir variagdes marcantes
quanto a agressividade, adaptagdo ao hospedeiro e suscetibilidade a estratégias
de controle, notadamente no que tange a resisténcia genética. Nesse contexto,
estudos recentes de associacdo genémica em feijoeiro tém demonstrado que a
resisténcia a murcha-de-fusario tem carater quantitativo, sendo fortemente
influenciada por interagcdes especificas entre gendtipos do hospedeiro e a
diversidade populacional do patégeno (BATISTA et al., 2016; PAULINO et al.,
2021; CHIWINA et al., 2023)

Adicionalmente, a rigorosa delimitagdo taxondmica dos isolados, como
executada neste estudo, é imprescindivel para assegurar a reprodutibilidade e a
comparabilidade entre ensaios de patogenicidade, selecdo de gendtipos
resistentes e padronizagdo de métodos de inoculagdo. Tal precisdo é necessaria
visto que distintas espécies integrantes do complexo fusarioide podem exibir
respostas biolégicas divergentes sob condigbes experimentais controladas
(LESLIE; SUMMERELL, 2006; GEISER et al.,, 2013; CROUS et al.,, 2022;
BUGINGO et al., 2025; DUTTA et al., 2025).
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Quanto ao isolado que apresentou posicionamento divergente dentro do
género Fusarium, sem associagao direta a uma espécie de referéncia, os dados
sugerem a ocorréncia de variagao intraespecifica acentuada ou a presenga de
uma linhagem ainda sub-representada em bancos de dados gendémicos publicos.
A formagao de ramos isolados em topologias moleculares é recorrente, refletindo
a escassez de sequéncias comparativas no GenBank ou o dinamismo taxonémico
inerente ao género, frequentemente submetido a revisdes nomenclaturais
(CROUS et al., 2021).

Em conjunto, estes resultados evidenciam a importancia das analises
multiloci para a resolugado de relagdes evolutivas em grupos taxondémicos que
exibem elevada plasticidade morfolégica e grande diversidade genética. A
identificacdo de F. fabacearum e de N. falciformis como linhagens predominantes
nos materiais analisados aprimora o entendimento sobre a etiologia das murchas
e podriddes radiculares em feijoeiro, fornecendo subsidios fundamentais para o
refinamento de estratégias de manejo e para o sucesso nos programas de

melhoramento visando a resisténcia genética.

3.2.5.1.1 Isolado CF/UENF682

O isolado CF/UENF682 posicionou-se em um clado independente em
relacdo a todas as espécies de referéncia utilizadas nas analises, evidenciando
tratar-se de uma linhagem geneticamente distinta. Conforme proposto por Taylor
et al. (2000) e O’Donnell et al. (2022), a formagado de ramos isolados e estaveis
em filogenias baseadas em marcadores conservados (TEF1, RPB2 e TUB2)
sinaliza a interrupcdo do fluxo génico, constituindo um critério robusto para o
reconhecimento de novas unidades evolutivas.

A analise morfométrica do isolado CF/UENF682 revelou caracteristicas
distintas em relagdo aos demais grupos identificados, enquanto os macroconidios
de F. fabacearum e N. falciformis apresentaram comprimentos médios inferiores a
6,0 um e os macroconidios do isolado CF/UENF682 exibiram um aumento
progressivo e significativo conforme a septagao, atingindo médias de até 28,62
pMm (3 septos). Além da disparidade métrica, a abundancia de microconidios em
formato falcado e a disposicao dos clamiddésporos em cadeia reforcam um padrao

morfolégico que diverge das descricdes classicas para as espécies prevalentes
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no patossistema (SANDOVAL-DENIS et al., 2018; LOMBARD et al.,, 2019). A
formacdo de ramos solitarios e estaveis nas filogenias concatenadas, aliada a
essas evidéncias morfologicas, posiciona este isolado como um potencial novo
taxon dentro do complexo de espécies fusarioides.

A correta identificacdo e a descrigdo de novos patdégenos fusarioides
associados a plantas cultivadas tém elevada relevancia taxonOmica e
fitopatoldgica. Por muito tempo, a etiologia da murcha-de-fusario em feijoeiro
(Phaseolus vulgaris L.) foi atribuida a um conjunto restrito de taxons. Entretanto,
revisdes taxonbmicas recentes, alicercadas em filogenia multilocus e dados
genbmicos, tém revelado que a diversidade de fungos associados a doencas
vasculares € substancialmente maior do que o inicialmente suposto, abarcando
uma ampla gama de linhagens cripticas e espécies inéditas (CROUS et al., 2022,
WANG et al., 2022; GOMEZ-CHAVARRIA et al., 2024; BUGINGO et al., 2025).

Este cenario de complexidade taxonémica ndo é exclusivo do feijoeiro,
sendo amplamente documentado em culturas de grande importancia econdémica,
como tomateiro, bananeira, algodoeiro e soja. Nesses patossistemas, diferentes
espécies e linhagens de fusarioides podem induzir sintomas similares, embora
exibam variagdes cruciais quanto a agressividade, especificidade ao hospedeiro e
resposta a estratégias de manejo (LESLIE; SUMMERELL, 2006; SANDOVAL-
DENIS et al., 2018; LOMBARD et al., 2019). Identificagbes taxonémicas
imprecisas nestes contextos podem ocultar a real diversidade de patdgenos
envolvidos, comprometendo a precisdo de estudos epidemioldgicos, estratégias
de controle e a interpretacao de ensaios de resisténcia genética.

Nesse sentido, a descoberta do novo isolado CF/UENF682 na regido de
Campos dos Goytacazes, area de sucessivos cultivos experimentais de feijoeiro,
reforca a hipotese de que a diversidade de patdégenos em sistemas produtivos
locais pode estar subestimada.

No caso especifico do feijoeiro, evidéncias alicercadas em abordagens
gendmicas e filogenéticas multilocus demonstram que a resisténcia a murcha-de-
fusario deriva de interagdes complexas entre o genodtipo do hospedeiro e a
diversidade populacional do patdégeno, sublinhando a necessidade de uma
delimitacédo precisa das espécies (BATISTA et al., 2016; PAULINO et al., 2021;
CHIWINA et al., 2023). Nesse contexto, a adogdo de uma abordagem integrativa,

combinando filogenia multilocus e caracterizacdo morfoldgica detalhada, revela-se
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indispensavel, ndo apenas para a diagnose confiavel de isolados conhecidos,
mas também para o reconhecimento de novos taxons associados a plantas
cultivadas (GEISER et al., 2013; WANG et al., 2022).

Em sintese, a descricdo formal desta espécie € imperativa,
transcendendo o refinamento da sistematica do género Fusarium, tendo em vista
que ela constitui um subsidio fundamental para a compreensao da etiologia da
murcha no Norte Fluminense. Este avango ¢é determinante para o
desenvolvimento de protocolos de triagem mais rigorosos em programas de
melhoramento, assegurando que a selecdo de genotipos superiores, a exemplo
da linhagem L45, contemple a resisténcia a este patégeno emergente (GEISER et
al., 2021; O'DONNELL et al., 2022).

3.2.5.2 Patogenicidade
3.2.5.2.1 Método de inoculagao

A padronizagdo dos métodos de inoculagdo € um pilar fundamental em
estudos fitopatologicos, uma vez que a via de introducédo do patégeno modula a
cinética de colonizacédo, a severidade dos sintomas e a reprodutibilidade dos
ensaios. A selegao da técnica deve ser intrinseca ao ciclo biolégico do patégeno e
ao seu sitio preferencial de infecgdo. Nesse sentido, para fungos habitantes do
solo como as espécies do complexo Fusarium e Neocosmospora, métodos que
privilegiam o contato direto com o sistema radicular, como a imersao de raizes em
suspensao de conidios ou a infestacdo controlada do substrato, sdo cruciais para
mimetizar as condi¢cdes naturais de infeccdo e a posterior colonizagao vascular
(RIBEIRO; HAGEDORN, 1979; LESLIE; SUMMERELL, 2006; PAULINO et al.,
2020a).

Além de mitigar o erro experimental, protocolos de inoculagéo
rigorosamente padronizados asseguram que a severidade observada seja
atribuida, de forma fidedigna, ao potencial patogénico do isolado avaliado,
conferindo maior robustez as analises de resisténcia do hospedeiro (GORDON;
MARTYN, 1997; PAULINO et al., 2021). Por ébvio, o rigor metodoldgico nesta
etapa é imperativo para a elucidagdo dos mecanismos de patogénese e fornece

0s subsidios técnicos necessarios para o desenvolvimento de estratégias de
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manejo e para o sucesso de programas de melhoramento genético (DUTTA et al.,
2025).

Os resultados demonstram que o método de inoculagédo exerce influéncia
significativa na expressdo da murcha-de-fusario em feijao-vagem, modulando de
forma distinta a biomassa da parte aérea. A significancia estatistica do efeito do
método e da interacao 'isolado x método' para massa fresca e seca indica que a
via de introducdo do patdégeno altera a eficiéncia de infecgdo e colonizagédo por
Fusarium oxysporum f. sp. phaseoli, confirmando estudos que enfatizam a
necessidade de padronizagao rigorosa em ensaios fitopatoldgicos (GEISER et al.,
2013; MACHADO et al., 2019; CROUS et al., 2022; BUGINGO et al., 2025).

O método de corte de raizes (Método 1) promoveu a expressao mais
severa dos sintomas em determinados isolados, refletida pela redugao acentuada
da biomassa aérea. Este resultado é consistente com a literatura, visto que
métodos de inoculagdo que promovem injurias radiculares facilitam o acesso
direto do patégeno aos tecidos vasculares, acelerando o ciclo de colonizagéo e
intensificando a sintomatologia (PASTOR-CORRALES; ABAWI, 1987; DI PIETRO
et al., 2003; DUTTA et al., 2025). Consequentemente, este método se revela
superior quando o objetivo experimental € maximizar a diferenciacédo de
agressividade entre isolados ou superar potenciais barreiras fisicas de resisténcia,
forgando a expresséo do potencial patogénico do fungo.

Em contrapartida, o método do palito colonizado (Método 2) apresentou
vantagens operacionais relevantes, destacando-se pela maior praticidade de
execugao, minimizacdo de danos mecanicos ao sistema radicular e maior
potencial de reprodutibilidade entre ensaios. Embora promova uma colonizagao
mais gradual em comparagdo ao corte de raizes, este método demonstrou
sensibilidade suficiente para diferenciar isolados em relagdo a agressividade,
consolidando-se como uma ferramenta eficaz para avaliagbes comparativas.
Estudos recentes enfatizam que métodos de inoculacdo menos traumaticos
reduzem o estresse fisioldgico ndo associado ao patégeno, conferindo maior
consisténcia aos dados fenotipicos, permitindo inferéncias mais acuradas sobre a
resisténcia do hospedeiro (ABAWI; PASTOR-CORRALES, 1990; LESLIE;
SUMMERELL, 2006; SINGH et al., 2023).

Embora a extensdo da lesdo vascular seja um critério classico de

avaliacao da murcha-de-fusario, a elevada variabilidade observada nesta variavel
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pode ter limitado a discriminacdo estatistica entre os isolados. A literatura indica
que este parametro € fortemente influenciado pelo estadio fenolégico do
hospedeiro e pelo momento da avaliagcdo, sendo recomendado que sua
interpretacdo seja sempre integrada a outras métricas, como a severidade dos
sintomas foliares e a reducédo da biomassa (PAULINO et al., 2020b; LEITAO et
al., 2020).

Em sintese, os resultados obtidos indicam que o método do palito
colonizado é altamente recomendavel para ensaios de patogenicidade e triagens
de germoplasma em larga escala, pois alia eficacia na indugdo da murcha a
viabilidade operacional e a uma maior reprodutibilidade. Alternativamente, o
método de corte de raizes configura-se como uma ferramenta robusta para
estudos que exijam pressao elevada de inéculo ou uma caracterizagdo minuciosa
da agressividade de isolados de Fusarium oxysporum f. sp. phaseoli, permitindo a
distingdo de variagdes sutis na viruléncia sob condi¢gdes de alta severidade
(CASTELLANOS et al., 2016; CHIWINA et al., 2023)

3.2.5.2.2 Severidade da doenga

Os isolados que apresentaram os maiores valores de AACPD podem ser
classificados como os mais agressivos no patossistema Phaseolus vulgaris L. x
Fusarium spp., considerando que promoveram taxas de progresso da doenca
mais acentuadas ao longo do tempo. Em especial, o isolado CF/UENF 684
destacou-se por induzir os niveis mais elevados de AACPD no genotipo L22,
evidenciando uma capacidade superior de colonizacdo vascular e de
estabelecimento da infec¢cdo neste hospedeiro. De forma analoga, os isolados
CF/UENF 681 e CF/UENF 687 exibiram alta patogenicidade em ambos os
genotipos avaliados, consolidando-se como linhagens representativas para
estudos epidemiologicos e de triagem de resisténcia em feijoeiro (ABAWI;
PASTOR-CORRALES, 1990; LESLIE; SUMMERELL, 2006).

A expressiva variabilidade fenotipica observada entre os isolados
confirma a plasticidade patogénica intrinseca aos fungos do complexo Fusarium,
fendbmeno  extensivamente  documentado em fitopatologia (RIBEIRO;
HAGEDORN, 1979; SINGH; SCHWARTZ, 2011). Essa diversidade afeta

diretamente os programas de melhoramento, posto que a resisténcia de um
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gendtipo pode ser superada ou mascarada conforme o potencial de agressividade
do inéculo. Linhagens que expressam resisténcia parcial frente a isolados de
baixa viruléncia podem exibir suscetibilidade quando submetidas a isolados de
alta severidade, o que demanda cautela e rigor na selecdo de fontes de
resisténcia estaveis (NEGREIROS et al., 2020; DUTTA et al., 2025).

Nesse contexto, a utilizagdo de isolados de agressividade superior, como
o CF/UENF 684, o CF/UENF 681 e o CF/UENF 687, torna-se estratégica, pois
incrementa a pressao de selecdo nos ensaios de melhoramento. O emprego de
in6culos de alto potencial patogénico confere maior poder discriminatério ao
experimento, reduzindo a probabilidade de selecionar gendtipos com resisténcia
instavel ou baseada em "escape", os quais seriam erroneamente classificados
como promissores sob condi¢des de baixa pressédo de infecgcdo (HENRIQUE et
al., 2015; PAULINO et al., 2021; CHIWINA et al., 2023).

Embora o isolado CF/UENF 682 nao tenha figurado entre os mais
agressivos, seu comportamento diferencial entre a cultivar BRS Estilo e a
linhagem L22 evidencia a importancia da interacdo gendtipo x isolado na
modulagdo da doenca. Considerando, ainda, que este isolado ocupou um
posicionamento filogenético independente, sua inclusdo em ensaios futuros é
indispensavel. Tal andlise podera elucidar se este taxon tem padrbes especificos
de adaptacao ao hospedeiro, contribuindo para uma compreensao mais holistica
da diversidade funcional e evolutiva dos fusarioides associados ao feijoeiro
(LOMBARD et al., 2019; O'DONNELL et al., 2022).

Em suma, os resultados reforcam que a selecéo criteriosa de isolados,
priorizando aqueles com maior agressividade, € um passo fundamental para o
avango das investigagbes sobre a epidemiologia da murcha-de-fusario e para a

obtencao de gendtipos com resisténcia horizontal robusta e duravel.

3.2.6 CONCLUSOES

A analise multilocus identificou Fusarium fabacearum e Neocosmospora
falciformis como as espécies predominantes associadas a murcha-de-fusario na

regido de Campos dos Goytacazes-RJ.
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O isolado CF/UENF 682 apresentou filogenia independente e morfologia
divergente, consolidando-se como um novo taxon dentro do complexo de
espécies Fusarium oxysporum.

O palito colonizado destacou-se pela alta viabilidade operacional e
reprodutibilidade, enquanto o corte de raizes maximizou a severidade ao quebrar
barreiras fisicas radiculares.

Os isolados CF/UENF 684, CF/UENF 681 e CF/UENF 687 foram os mais
agressivos, induzindo maior progresso da doenga (AACPD).

A interagdo gendtipo x hospedeiro influenciou a expressdao da doenga,
evidenciada pelo comportamento diferencial do isolado CF/UENF 682 entre o
feijdo-comum 'BRS Estilo' e a linhagem de feijao-vagem L22.

A etiologia da murcha-de-fusario esta associada a um complexo de
especies, tornando a diagnose molecular mandatodria para orientar programas de

melhoramento visando a resisténcia duravel.
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