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RESUMO

Além de elevadas produtividades, os programas de melhoramento do feijao-caupi t€ém
se baseado no desenvolvimento de cultivares que associem porte ereto e ciclo precoce. Isto
porque além de minimizar os riscos de perdas, pelo fato das plantas passarem menos tempo
em campo, facilita o processo de colheita, tanto manualmente como mecanicamente. Para
tanto, geralmente sdo empregados métodos que envolvem hibridacdo para originar populagdes
segregantes, estas, por sua vez, sao conduzidas por vdérias geracOes de endogamia. Esse
processo € custoso e moroso e, identificar precocemente populagdes com potencial para
extracdo de linhagens, pode reduzir consideravelmente os custos de um programa de
melhoramento. Para isso, a metodologia m + a, que estima a concentracdo de alelos
favordveis em duas geracdes consecutivas, € um bom indicador. A posteriori, cabe identificar
os melhores genétipos dentro daquelas potenciais populacdes para compor os ensaios finais
de linhagens, condicionando a obtenc¢do de cultivares que atendam aos objetivos dos
programas de melhoramento. Assim, objetivou-se no primeiro estudo (capitulo 1): (i) estimar
os valores genotipicos (BLUPs) para caracteres de interesse agrondmico, e (ii) verificar o
potencial do uso da metodologia m + a para a selecdo precoce de linhagens. No segundo
estudo (capitulo 2), objetivou-se verificar a existéncia de variabilidade genética na populacdo
e identificar linhagens promissoras para compor os ensaios finais. Para estima¢do do potencial
genético das populacdes para extracdo precoce de linhagens foram avaliadas as geracoes Fs.4e
Fs.5 de dez progénies. Estas foram avaliadas no delineamento em blocos casualizados com trés
repeticoes. Para identificacdo dos melhores individuos para compor EFL, utilizaram-se
sementes provenientes de 119  genodtipos oriundos de dez progénies Fs4 e de duas
testemunhas, Sempre Verde e BRS Tumucumaque. Utilizou-se para isso delineamento em
latice quadrado 11 x 11 com duas repeticoes. Os ensaios dos dois estudos foram conduzidos
no municipio de Marco-CE e avaliados os caracteres: nimero de dias para floracio (NDF);
nimero de dias para maturacdo (NDM); altura de planta (ALT); comprimento de vagem
(CPV); nimero de graos por vagem (NGV); massa de 100 graos (M;0G), e massa total
(Mrtot). Foram identificados elevados valores de herdabilidade a nivel de média e acuracia
para a maioria dos caracteres, assim como baixos coeficientes de variacdo, com exce¢do para
o cardater Mror. Valores genotipicos positivos e negativos evidenciaram o potencial das
progénies para aumentar a expressdo daqueles caracteres relacionados a produtividade e

reduzir a expressdo daqueles associados a porte e precocidade. A estimativa m + a mais



expressiva para ALT foi apresentada pela progénie obtida do cruzamento entre CE-796 e
MNCO03-737E-5-10. E para NDF e NDM pela progénie obtida do cruzamento entre CE-796 e
CE-954. A estimativa m + a foi vidvel para a identificacdo de populacdes com potencial para
extracdo de linhagens na cultura do feijao-caupi. No segundo estudo, os gendtipos 5, 7, 14,
15, 25, 27, 31, 42,47, 57, 85 e 113 foram aqueles que demonstraram maior potencial genético

para compor EFL.

Palavras-chave: Parimetros genéticos. Porte de plantas. Precocidade. Producdo.



ABSTRACT

In addition to high yield, the cowpea breeding programs have been based on the
development of cultivars that erect associate and early cycle. This is because in addition to
minimizing the risk of losses because the plants spend less time in the field, makes it easy to
harvest, either manually or mechanically. For this purpose, are generally employed methods
involving hybridization to give segregating populations, these, in turn, are driven by several
generations of inbreeding. This process is costly and time consuming, and early identification
of populations with potential for extraction lines, can greatly reduce the costs of a breeding
program. For this, the methodology m + a, which estimates the concentration of favorable
alleles in two consecutive generations, is a good indicator. Subsequently, it should identify the
best genotypes within those potential people to compose the final testing lines, conditioning to
obtain cultivars that meet the objectives of breeding programs. Thus, the aim of the first study
(Chapter 1): (1) estimate the genotypic values (BLUPs) to agronomic important traits, and (i1)
to investigate the potential use of the methodology m + a for the early selection of lines. In the
second study (Chapter 2), aimed to verify the existence of genetic variability in the population
and identify promising lines to compose the final rehearsals. To estimate the genetic potential
of populations for early extraction lines were evaluated generations F3.4 and F3.5 ten progenies.
These were evaluated in a randomized block design with three replications. To identify the
best individuals to compose EFL, we used seeds from 119 genotypes originated ten progenies
Fs.4, and two witnesses, Sempre Verde and BRS Tumucumagque. It was used for this design in
a 11 x 11 square lattice with two replications. The trials of the two studies were conducted in
Marco-CE council and evaluated characters: number of days to flowering (NDF); number of
days to maturity (NDM); plant height (ALT); pod length (CPV); number of seeds per pod
(NGV); weight of 100 grains (M;¢9G), and total mass (Mror). We identified high heritability
values in terms of average and accuracy for most of the characters, as well as low coefficients
of variation, except for Mror character. Positive and negative genotypic values of the
progenies showed the potential to increase the expression of those characters related to
productivity and reduce the expression of those associated with size and precocity. The
estimate m + a more expressive for ALT was presented by the progeny obtained from the
crossing of the EC-796 and MNCO03-737E-5-10. And for NDF and NDM the progeny
obtained from the crossing of the EC-796 and EC-954. The estimate the m + a was viable for

identification of populations with potential for extraction lines in cowpea culture. In the



second study, the genotypes 5, 7, 14, 15, 25, 27, 31, 42, 47, 57, 85 and 113 were those which

showed greatest genetic potential for composing EFL.

Keywords: Genetic parameters. Plant size. Precocity. Production.
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1. INTRODUCAO GERAL

O feijao-caupi (Vigna unguiculata (L.) Walp.), € uma leguminosa herbacea, autégama,
de ciclo curto. Estd entre as Fabaceas mais importantes para alimentacdo humana, sendo
consumida na forma de graos verdes e secos, contando com um elevado teor protéico (BRITO
et al., 2009). E oriunda do continente africano, mas apresenta ampla distribuicio mundial,
principalmente nas regides tropicais nas quais sua produgdio cobre parte da Africa, Asia,

Estados Unidos, Oriente Médio e Américas Central e do Sul (SINGH et al., 2002).

No Brasil sdo produzidos e consumidos diversos tipos de graos de feijao-caupi, os quais
variam em tamanho, forma, cor e textura do tegumento. Seu cultivo se dé principalmente nas
regides Norte e Nordeste, onde apresenta elevada importancia s6cio-econdmica, constituindo-
se a principal fonte protéica de origem vegetal, o qual € responsavel pela geragdo de emprego
e renda para pequenos agricultores (ZILLI et al., 2006; SILVA et al., 2010). Sua exploragdo
nessas regides torna-se possivel devido caracteristicas de rusticidade, adaptacdo
edafoclimética, alto potencial produtivo e ampla variabilidade genética, o que faz desta uma
cultura versatil, podendo ser empregada pelos sistemas de producgdo tradicionais € modernos

(MACHADO et al., 2008).

Atualmente o cultivo do feijdo-caupi tem se expandido para a regido Centro-Oeste,
principalmente para o estado de Mato Grosso, onde grandes produtores t€m investido em sua
exploracdo devido ao bom preco que o produto atinge no mercado externo e ao baixo custo de
producdo (OLIVEIRA, 2010). Contribui¢des sdo geradas para o incremento da produtividade
média brasileira, em fung¢do, principalmente, do uso de tecnologias que propiciam a expressao
do maximo potencial produtivo, em associacdo a adogdo de cultivares melhoradas conduzidas

sob sistema de forma mecanizado (FREIRE FILHO et al., 2012).

A falta de tecnologias para o cultivo € uma das razdes pela qual o feijdo-caupi ainda
apresenta produtividade muito aquém do seu potencial, que segundo Freire Filho et al. (2005),
pode ser de 6.000 kg ha™. A produtividade varia muito entre as diferentes regides do pais, em
virtude, principalmente, das variacdes climéaticas (FREIRE FILHO et al., 2011). Para Matos
Filho et al. (2009) as causas dos baixos rendimentos estdo relacionados a problemas edaficos
e irregularidades nas chuvas ou suprimento inadequado de dgua no cultivo irrigado, em
associacdo ao uso de cultivares com baixo potencial genético.

15



Estudos recentes em melhoramento genético avancam para a descoberta de novas
cultivares, sobretudo, de porte ereto e mais precoces, as quais possibilitem colheita
mecanizada, tratos culturais mais simples e reducdo da aplicacao de defensivos (FREIRE
FILHO et al., 2011). Os programas de melhoramento da cultura tem buscado associar tais
caracteres a altas produtividades e as exigéncias do mercado consumidor, os quais apresentam

preferéncias quanto ao tamanho e coloracdo dos graos (ANDRADE, 2010).

O porte ereto depende da expressdo de alguns caracteres morfolégicos, sendo o efeito
ambiental um complicador para a expressdo desse cardter, pois alta umidade, temperaturas
elevadas e adubagdes nitrogenadas excessivas proporcionam maior desenvolvimento
vegetativo, podendo alterar o porte em algumas cultivares (RAMALHO & ABREU, 2006;
SILVA et al., 2006). Entre os caracteres associados a precocidade, o nimero de dias da
emergéncia ao florescimento tem sido o mais utilizado pelos pesquisadores (RIBEIRO et, al.,
2004; SILVA et al., 2007), que além de alta herdabilidade, apresenta correlacio positiva e de
elevada magnitude com a maturacdo fisiolégica dos graos (SANTOS & VENCOVSKY,
1985).

Para que sejam obtidos ganhos na cultura, devem ser realizadas hibridagdes utilizando
genitores que ja passaram por algum processo de melhoramento ou que apresentem
constituicdo génica superior (PASSOS, 2007; MATEI 2010). O que condiciona a obtencdo
de populacdes segregantes que apresentam elevado potencial para extracao de linhagens,
devendo estas ser identificadas precocemente (ZIMMERMANN et al., 1996). Entre as
metodologias que auxiliam os melhoristas nesse processo, destaca-se a estimativa m + a, que
corresponde a média predita das linhagens na geracdo Sco. Proposto por Vencovsky (1987),
esse método permite avaliar o potencial das populacdes em geracdes precoces, facilitando a

escolha das populagdes a serem utilizadas.

Ap6s se obter as populacdes promissoras, faz-se necessario identificar os genétipos que
apresentam os melhores desempenhos quanto aos caracteres adotados pelo programa de
melhoramento. Tais gendtipos devem ser selecionados para compor os ensaios finais de
linhagens, garantindo que serdo levados adiante individuos que contam com elevado potencial
genético. O que aumentara as chances de se obter uma cultivar que apresente caracteristicas

superiores as ja existentes no mercado.
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Assim, objetivou-se no primeiro estudo (capitulo 1): (i) estimar os valores genotipicos
para caracteres de interesse agrondmico e (ii) verificar o potencial do uso da metodologia m +
a para a selecdo precoce de linhagens. No segundo estudo (capitulo 2), objetivou-se verificar a
existéncia de variabilidade genética na populagcdo e identificar linhagens promissoras para

compor os ensaios finais.
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2. REVISAO DE LITERATURA
2.1 Classificaciao botanica e centros de diversidade do feijao-caupi

O feijao-caupi é uma leguminosa que apresenta grande variacdo quanto a sua
morfologia, hdbito de crescimento, caracteristicas adaptativas, tipos e qualidade de sementes,
além de padrdes de uso bastante diversificados (SINGH, 2011). Cultura classificada como
Dicotyledonea, pertencente a ordem Fabales, familia Fabaceae, subfamilia Faboideae, tribo
Phaseoleae, subtribo Phaseolinea, género Vigna e espécie Vigna unguiculata (L.) Walp. E
uma das leguminosas mais bem adaptadas, versatil e nutritiva entre as espécies cultivadas,
comporta-se como um importante alimento e componente fundamental dos sistemas de

producdo nas regides secas dos tropicos (SINGH et al., 2002).

Sdo diversos os nomes atribuidos a esta cultura no Brasil, sendo conhecido na regido
Nordeste como feijao-de-corda, feijdo-macassar, feijao-de-moita e feijao-caupi; na regido
Norte como feijio-da-coldnia e feijdo-de-praia; e na regido Sul por feijio-middo. E
denominado de feijao-catador e feijao-gurutuba em algumas regides da Bahia e Norte de
Minas Gerais, e feijao-fradinho no estado do Rio de Janeiro. No Paraguai € conhecido por
Cumond4, nos EUA e Nigéria por Cowpea e em paises latino americanos de lingua espanhola

por Parotro (FREIRE FILHO et al., 2005).

Diversos paises e regides tém sido sugeridos como centros de diversidade dessa
espécie, podendo ser citados India, Etiépia, Paquistao, Ira, Oeste, Sul e Centro da Africa, e
América do Sul. O Oeste da Africa, mais precisamente a Nigéria é atualmente considerada
como centro primdrio de diversidade da espécie, encontrando-se no continente africano 170
espécies catalogadas, das quais 66 sdo endémicas, sendo sua origem confirmada pelo fato de
ndo se ter registros da presenca das formas selvagens da espécie em outros continentes

(SINGH et al., 2002).

A partir da Africa o feijdo-caupi expandiu-se chegando 2 regido da India durante o
periodo Neolitico, regiao esta considerada seu segundo centro de domesticacdo. Sua chegada
a Europa se deu por volta do século VIII a.C, chegando aos Estados Unidos, no inicio do
século XVIII, por meio de escravos provenientes do sul europeu e do continente asidtico

(TIMKO et al., 2007). Sua introducdo na América Latina ocorreu no século XVI pelos
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colonizadores espanhdis e portugueses, tendo chegado ao Brasil provavelmente pelo estado da
Bahia, ocorrendo uma intensa disseminacdo para diversos estados do Nordeste e,

posteriormente, para outras regides do pais (DIAS, 2008).

2.2 Importancia sécio-economica

Com o aporte tecnoldgico e grande adaptacdo as condi¢des edafocliméticas, o feijdo-
caupi passou da condicdo de cultura explorada apenas por pequenos produtores, para uma
intensa exploracdo por médios e grandes produtores das regides Nordeste, Norte e Centro-
Oeste do pais. O feijao-caupi é considerado uma fonte geradora de emprego e renda, seus
graos fazem parte da dieta alimentar de populagdes nas zonas urbanas e principalmente rurais.
Destaca-se por apresentar propriedades nutricionais superiores a do feijado-comum (Phaseolus
vulgaris) e baixo custo de producdo, sendo, portanto, uma das principais culturas de

subsisténcia (FREIRE FILHO et al., 2005).

O curto ciclo e a tolerancia ao estresse hidrico fazem com que o feijao-caupi apresente
relevancia na composicao de renda da populacido da regido Nordeste, o que se d4 em virtude
do menor investimento no cultivo e da ocupacdo de mao-de-obra em periodos sazonais
(FREIRE FILHO et al., 2007; ROCHA, 2009). O mercado apresenta precos atrativos para o
produtor e boas perspectivas de expansdo do consumo e do processamento industrial
(ANDRADE et al., 2010; ROCHA, 2009). Sua comercializac¢io se d4 sob a forma de vagens,
graos verdes e secos, sendo consumido na fase de plena maturagdo dos graos, assim como na
fase anterior, quando o produto é denominado “feijdo-verde”, de grande apreciagdo no

mercado nordestino (RIBEIRO et al., 2010).

O feijdo-caupi vem apresentando no Brasil um aumento progressivo na producao
desde a época de 60. Na ultima década passou a contar com um elevado crescimento em
comparagdo a outras leguminosas (SINGH, 2011). Apesar do mercado da cultura ainda ser
praticamente restrito ao pais produtor, evidencia-se que o feijao-caupi possui uma excelente
perspectiva de mercado internacional. O que se d4 em virtude do tamanho da 4rea cultivada,

volume de producdo e ao niimero de paises que o consome (FREIRE FILHO ez al., 2011).
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A Nigéria, o Niger e o Brasil sdo os paises que apresentam as maiores dreas cultivadas
e produgdes mundiais, podendo o feijao-caupi ser encontrado em cultivo em mais de 100
paises (REPUBLIC OF SOUTH AFRICA, 2011). Como paises exportadores destacam-se
Estados Unidos, Peru, Brasil, Niger, Mali, Burkina Faso, Benin, Chade, Camardes, Mianmar
e Tailandia. Em 2006 foram realizadas as primeiras exportacdes brasileiras, sendo estas da
cultivar BRS Guariba de grio branco e hilo marrom (FEIJAO, 2013). Como importadores
destacam-se Estados Unidos, Canadd, Portugal, Espanha, Grécia, Reino Unido, Bélgica,
Argélia, Egito, Nigéria, Gana, Costa do Marfim, Togo, Gabao, Emirados Arabes Unidos,
Israel, India e Turquia (FREIRE FILHO et al., 2011).

Diversos estados brasileiros fazem o cultivo do feijao-caupi, destacando-se na Regido
Nordeste: Ceara, Bahia, Piaui, Pernambuco, Paraiba, Rio Grande do Norte e Maranhao. Na
Regido Norte: Amapd, Pard, Rondonia e Roraima. Os estados do Ceara, Bahia e Piaui sdo
responsaveis por 90% da produgdo anual. O maior volume da oferta do produto estd vinculado
ao periodo da estacdo chuvosa, ocorrendo na estacdo seca escassez no mercado regional, o

que contribui para uma oscilacdo nos precos (FREITAS, 2011).

Nas regides Norte e Nordeste a maior parte da producdo € feita por agricultores
familiares, enquanto que na regido Centro-Oeste, médios e grandes empresirios sao o0s
principais responsaveis pelo cultivo (FREIRE FILHO et al., 2011). No Nordeste a exploracio
se concentra em duas épocas, sendo a primeira no inicio da estacdo chuvosa que responde por
cerca de 71% da producdo média anual, e a segunda, no final da estacdo chuvosa (FREIRE

FILHO et al., 2007).

Em 2015, o Brasil exportou 58.226 toneladas de feijao-caupi, num total de US$ 36,6
milhdes, contribuindo a cultura com 35,6% da drea plantada e 15% da producdo total de feijao
no pafs. Tal fato demonstra que investimentos tem sido feitos no cultivo desta leguminosa no
pais, a qual apresenta grande potencial para geracdo de renda, ndo sé para grandes produtores,

os quais se destacam nas exportacdes, mas também para produtores de pequeno porte (IBGE,

2016).
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2.3 Caracteristicas morfologicas, agronomicas e nutricionais do feijao-caupi

O feijdo-caupi destaca-se como uma das leguminosas de maior adaptacio
edafoclimédtica e ampla distribuicdo mundial. Planta herbécea, anual, é caracterizada como
autégama, favorecida pelo mecanismo da cleistogamia. Contudo, pode apresentar taxa de
cruzamento natural que varia de 1 a 5%, conforme a cultivar e condi¢cdes ambientais

(FREIRE FILHO et al., 2005).

Sua inflorescéncia consiste em um racemo modificado, com eixo central contendo de
seis a oito pares de gemas florais. As flores sdo completas, com ovdrio estreito e alongado e
Ovulos distribuidos em linha. Os 6rgados sdo protegidos por pétalas, presentes em nimero de
cinco, sendo estas o estandarte (formado por duas pétalas fundidas), asas (duas pétalas livres)
e quilha (TEOFILO; MAMEDE; SOMBRA, 1999). Apresentam coloragio que varia de
branco a violeta escuro (ROCHA et al., 2001).

O primeiro par de folhas na forma séssil, dispostas de maneira simples e opostas,
varia em forma e tamanho. As folhas secunddrias sdo trifoliadas e longo-pecioladas, as quais
apresentam foliolo terminal geralmente comprido e de maior drea que os foliolos laterais
(FREIRE FILHO, 2005). O fruto € uma vagem que varia em tamanho e forma, contendo no
seu interior sementes dispostas em fileiras (MAFRA, 1979). O sistema radicular é do tipo
axial, com raizes superficiais, podendo algumas atingir profundidades de até dois metros,

contando com a presenca de nddulos eficientes na fixacdo de nitrogénio (ROCHA, 2009).

Apresenta portes do tipo ereto, semiereto, semiprostado e prostado, com ndmero de
nds e ramificacdes varidveis, sendo o tipo de porte influenciado pelo genétipo, fotoperiodo e
condi¢Oes de crescimento da planta. O habito de crescimento pode ser classificado como
determinado, quando ocorre a paralisacdo do crescimento da planta apds a emissdo da
inflorescéncia na extremidade da haste principal e, do tipo indeterminado, quando hd uma

continuagdo do crescimento do ramo principal até o final do ciclo (FREIRE FILHO, 2005).

O feijao-caupi se adapta bem a todos os tipos de solos, tendo preferéncia por
latossolos amarelos, latossolos vermelho-amarelos, argissolos vermelho-amarelos e neossolos
fldvicos, alcangando bons rendimentos em solos com pH em torno de 6,0, devendo ser estes
profundos e apresentar elevados teores de matéria organica. Desenvolve-se em ampla faixa
geografica, deste a latitude 40° N até 30° S, adaptando-se a terras altas e baixas (FREIRE
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FILHO et al., 2005). A temperatura adequada para o desenvolvimento da cultura situa-se
entre 18 °C e 34 °C. Sofre grande influéncia de temperaturas elevadas principalmente durante
o periodo de floragdo, podendo ter o crescimento paralisado em periodos de baixas

temperaturas (VALADARES et al., 2010).

Os graos de feijao-caupi sdo uma importante fonte de calorias, podendo ser
encontradas cultivares que apresentam teores médios de proteina de 24,1%, teor de ferro de
61,3 mg kg'1 e teor de zinco de 44,7 mg kg'l. Sao encontrados elevados teores de carboidratos
e baixos teores de lipidios, além de quantidades razodveis de tiamina, 4cido ascérbico e
minerais como cdlcio e ferro, estando presentes também substincias antioxidantes, como o0s
compostos fendlicos (SHAHIDI, 2007). Esta cultura representa uma importante fonte de
proteinas e aminodcidos para populacdes carentes de pafses como a Africa e a Asia (FREIRE

FILHO et al., 2005).

2.4 Melhoramento genético do feijao-caupi
2.4.1 Historico do melhoramento do feijdo-caupi

Desde a introdugdo do feijao-caupi no Brasil, em meados do século XVI, comegou a
ser feito o melhoramento genético da cultura, por meio de agricultores que selecionavam os
tipos mais produtivos, com aparéncia, sabor e outros caracteres de interesse, atendendo os
requisitos de plantio e consumo. O melhoramento do feijao-caupi no Brasil pode ser dividido
em quatro fases. A primeira foi iniciada em 1925, por meio da avaliacdo de 12 genétipos
LOBBE, 1925). Nesse periodo as pesquisas foram realizadas de forma isolada e os resultados

foram de baixo impacto.

A segunda fase teve inicio em 1963, quando foi criada junto ao Departamento
Nacional de Pesquisa e Experimentacdao Agropecudrias (DNPEA) a Comissdo Brasileira de
Feijao — CBF, promovendo articulagcdo de forma mais participativa das acoes de pesquisa com
a cultura. Iniciou a integracdo entre institutos de pesquisa e universidades, ocorrendo as
primeiras coletas, caracterizacdes e avaliacdes de germoplasma. A terceira fase se iniciou em

1973, entrando a Embrapa no sistema de pesquisa, a qual absorveu as funcdes do DNPEA e
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estruturou a rede nacional de pesquisa do feijao-caupi sob a lideranca da Embrapa Arroz e

Feijao (WATT, 1978).

A quarta fase iniciou em 1991, quando a coordenacdo do Programa Nacional de
Feijao-caupi passou a ser comandada pela Embrapa Meio-Norte, estando até o presente.
Ocorreu a ampliacdo da rede de melhoramento, incluindo todos os estados da regido Norte e
Nordeste, os estados de Mato Grosso e Mato Grosso do Sul na regido Centro-Oeste e 0s
estados de Minas Gerias e S3o Paulo na Regido Sudeste. Pesquisas foram realizadas com
diferentes objetivos, o que resultou no lancamento de 71 cultivares de feijao-caupi no Brasil

no periodo de 1968 a 2010 (FREIRE FILHO et al., 2011).

2.4.2 Aspectos do melhoramento do feijao-caupi

Os programas de melhoramento do feijao-caupi, em geral, sdo iniciados com a
escolha dos genitores para realizagdo de cruzamentos e formacao da populacio-base (FREIRE
FILHO et al., 2011). Os genitores devem ser portadores de alelos efetivos para possibilitar a
obtencdo de populacdes segregantes com ampla viabilidade genética e aumentar com isso as
chances de obtencdo de linhagens superiores para os caracteres de interesse. Na sequéncia,
deve ocorrer o avango das geracOes para recuperagcdo da caracteristica da homozigosidade,

fundamental para a fixagdo dos locos génicos (BOREM & MIRANDA, 2013).

O feijdo-caupi possui ampla variabilidade genética para os caracteres de interesse
agrondmico, o que contribuiu para inimeros estudos genéticos e Pprogressos no
melhoramento (FREIRE FILHO et al., 2009). Contudo, apesar das contribui¢Oes recentes em
diversas dreas relacionadas aos estresses bidticos e abidticos, percebe-se que o potencial
genético do feijao-caupi ainda é pouco explorado. Isso ocorre devido principalmente aos
baixos investimentos e grande adocdo de cultivares tradicionais (BASHIR HAMPTOM,
1996; IUCHI et al., 2000).

Devido a expansdo da cultura, produtores que apresentam um novo perfil t€m sido
incorporados ao sistema produtivo, o que aliado ao novo mercado consumidor, tem feito
surgir demandas diferenciadas e provocado uma ampliacdo nos objetivos do melhoramento

genético. Atualmente grande énfase tem sido dada a arquitetura da planta, buscando
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desenvolver cultivares adequadas a agricultura familiar e ao cultivo totalmente mecanizado.
Busca-se também aumentar a produtividade, resisténcia a pragas e doengas, elevar os teores

de proteina, ferro, zinco e fibra alimentar digestivel dos graos e melhorar sua qualidade visual

e culindria (FREIRE FILHO et al., 2009).

2.4.3 Melhoramento visando precocidade e redugao do porte

A precocidade € um importante cardter agrondmico, o qual estd associado ao tempo
decorrido entre a semeadura e o aparecimento das primeiras flores na planta. Em culturas
anuais, como o feijdo-caupi, destaca-se como um importante cardter na adaptacdo de uma
cultivar a uma determinada zona agricola, uma vez que € influenciada por fatores como
fotoperiodo, qualidade e quantidade de luz e estresses como deficiéncia de nutrientes e seca

(SILVA et al., 2007).

A obtencao de cultivares extraprecoces € de fundamental importincia, principalmente
para as dreas produtivas da regido Nordeste, tendo em vista que a reducao do ciclo promove
um melhor aproveitamento do periodo chuvoso, principalmente nas dreas que apresentam
estacdo chuvosa curta (ADEYANJU & ISHIYAKU, 2007). A adocdo de cultivares de ciclo
curto promove também a minimizagdo dos custos por meio da redu¢do no consumo de dgua e
de energia para irrigacdo € menores gastos com mao de obra e insumos. Ademais, vale
salientar que quanto menor o tempo em que a cultura permanece no campo, menores sao 0s
riscos de ataques de pragas e doencas, que podem vir a danificar os graos (PEIXOTO et al.,

2002).

Algumas classificacdes sdo propostas para a precocidade do feijao-caupi, podendo este
apresentar ciclo extraprecoce, quando a maturidade € alcancada até 60 dias apds a semeadura;
ciclo precoce, em que a maturidade se da entre 61 e 70 dias apds a semeadura; ciclo médio-
precoce, com maturidade entre 71 e 80 dias apds a semeadura; ciclo médio-tardio no qual a
maturidade € alcangada entre 81 e 90 dias apds a semeadura e ciclo tardio, que apresenta

maturidade acima de 91 dias ap6s a semeadura (FREIRE FILHO et al., 2005).

A cultura apresenta um contraste entre precocidade e produtividade, sendo geralmente
observado que gendtipos precoces apresentam baixa produtividade (FREIRE FILHO et al.,

2008). Neste sentido, o desenvolvimento de cultivares que apresentam ciclo curto e razoaveis
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produtividades contribuiu na dltima década para o aumento de cerca de seis vezes na

producdo mundial (FREIRE FILHO et al., 2012).

O porte da planta de feijdo-caupi € resultante da interacdo de vdrios caracteres, entre
0s quais se encontram o hdbito de crescimento, comprimentos do hipocétilo, epicétilo,
entrends, ramos principal e secundério e pedinculo, disposi¢ao dos ramos laterais em relagcdo
ao ramo principal, disposi¢do dos pedinculos em relagdo a copa da planta e consisténcia dos

ramos (FREIRE FILHO, 2005).

O desenvolvimento de cultivares de porte ereto possibilita a mecaniza¢do em todas as
etapas de cultivo. Produtores do Centro-Oeste t€ém aproveitado maquinas destinadas a colheita
da soja no cultivo do feijao-caupi. Assim, quando o porte é ereto, hd maior facilidade na
aplicacdo dos tratos culturais e, com isso, observa-se reducdo na incidéncia de doencgas
devido a maior aera¢do e maior incidéncia de luz, proporcionando também um aumento na

producdo de fotoassimilados (MACHADO et al., 2008).

2.5 Estimativam + a

A estimativa m + a, proposta por Vencovsky (1987), € aplicada na avaliacdo do
potencial de populagcdes segregantes, com o intuito de identificar populacdes com potencial
genético superior. O valor de m representa a média fenotipica de todas as linhagens na
geragdo Foo, e a corresponde ao somatoério dos efeitos dos locos fixados nos genitores. Essa
estimativa avalia o potencial da populacdo em relacdo aos locos que estdo fixados, ou seja,
que estdo em homozigose. Assim, uma populacio com maior estimativa m + a possui em

relacdo a outra, maior ocorréncia de locos com alelos favoraveis.

z

Esse estimador € muito usado para inferir acerca do potencial genético de uma
populacdo em equilibrio. Assim, o sucesso na extracdo de linhagens de uma dada populacdo
dependerd da contribuicdo dos locos em homozigose e ndo da média da populacdo “per se”
(VENCOVSKY, 1987). Torna-se possivel também comparar estimativas m + a de diferentes
populacdes e classificd-las com relagdo a frequéncia média dos alelos favordveis. De forma
que, quanto maior o valor de m + a, mais facilmente serdo extraidas linhagens de elevado

potencial genético, em virtude da maior frequéncia dos alelos favoréveis.
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O principio deste método estd no fato de que a média da geracdo F,, proveniente de um
cruzamento simples ¢ m + a + d; ada F, ¢ m + a + 1/2d; e a da F5, m + a + 1/4d,
considerando portanto a soma algébrica dos locos fixados com alelos favordveis ou
desfavordveis nos dois genitores, e a soma algébrica dos efeitos dos locos em heterozigose.
Dessa forma, m + a pode ser estimado pela expressdo 2F,-F; ou 2F;-F,. Na geragdo Foo,
quando a homozigose completa for atingida, a média das linhagens serd m + a, os efeitos dos
homozigotos se anulam, pois, nos locos que estio segregando, fazendo com que a média das n
linhagens possiveis dependa apenas dos locos que estdo fixados nos genitores (BOREM &

MIRANDA, 2013).

Bison et al. (2003) avaliaram as populagdes segregantes dos hibridos simples de milho
AGI9012 e o0 C333, com o intuito de identificar qual a populagdo promissora para extracao de
linhagens com padriao comercial superior. Foi constatado que ambas populagdes apresentaram
praticamente a mesma estimativa m + a, para a qual foi obtido um elevado valor. Os autores
concluiram que a média das n familias oriundas das duas populagdes na geragcdo Foo foi

semelhante, e que as populagdes sdo promissoras para extracao de linhagens.

Sousa Sobrinho (2001) aplicou a estimativa m + a na avaliagdo de 127 populagdes F»
de milho, para identificacdo de populacdes promissoras a extracdo de linhagens com elevada
producdo. Os resultados indicaram que tais populacdes contavam com ampla variacdo para
extracdo de linhagens superiores, sendo obtido estimativa média de m + a de 29,6%, variando

os valores de 2,2% a 79,3%.

Nos trabalhos desenvolvidos por Viana (2007), foram avaliados dez hibridos simples
de milho para identificacdo de populagdes com elevada produtividade de graos. Constatou-se
que para esses, a estimativa m + a representou 30,63% da média da geracdao F;. Sendo
encontrado valores variando de 5,6% a 50,7%, indicando que em média o desempenho das
linhagens parentais foi responsavel por 30,63% da produtividade dos hibridos. E que os
hibridos A2555 e AG7000 continham o maior potencial para extracdo de linhagens com

produtividade de graos elevada.

Trabalhos relacionados a aplicacdo da metodologia m + a em plantas autdgamas nao
foram encontrados. Porém, fica evidente que essa estimativa é vidvel para o sucesso dos
programas de melhoramento, garantindo que as populagdes que serdo utilizadas nas etapas
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seguintes apresentem potencial suficiente para atender aos objetivos propostos por este.
Promovendo, além da obtencdo de linhagens superiores, um lancamento mais rdpido das

cultivares, gerando dessa forma economia de tempo e recursos.

2.6 Modelos mistos —- REML/BLUP

A predicao de valores genéticos e os métodos de selecdo dependem, essencialmente, de
estimativas de componentes de varidncia, os quais podem ser estimados pelo método dos
quadrados minimos, tais como os procedimentos de andlise de varidncia (ANOVA). Estes
procedimentos se reduzem a usual andlise de varidncia quando os dados sdo balanceados,
sendo os efeitos do modelo testados via teste F. Porém, para uso da sele¢do genética em dados
desbalanceados e com efeitos de natureza distinta, as estimativas fornecidas ndo sdo exatas e

se mostram tendenciosas perante o erro (HENDERSON, 1953).

A metodologia REML/BLUP (Restricted Maximum Likehood/ Best Linear Unbiased
Prediction) permite gerar estimativas nao tendenciosas de parametros pelo método da maxima
verossimilhanga restrita (REML) e pela predicdo dos valores genéticos e genotipicos (BLUP).
Conduzindo a maximizagdo do ganho genético por avaliar e ordenar os individuos candidatos
a selecdo com precisdo, e por gerar estimativas nao tendenciosas dos parametros (HAYES;
HILL, 1980). Isto faz da avaliacdo genética pelos modelos mistos, um instrumento mais

eficaz que o da avaliagdo partindo de estimativas pelo método dos minimos quadrados

(RESENDE, 2002).

Além da possibilidade de uso com dados desbalanceados, apresenta como vantagens:
uso da covariancia genética entre as observacdes € ponderacdo dos gendtipos com desigual
nimero de informagdes, na mesma ou em diferentes geracdes; utilizagdo simultanea de um
grande numero de informagdes provenientes de diferentes geracdes e locais gerando dados
precisos; ndao exige dados obtidos sob estruturas rigidas de experimentacdo, os quais nao
precisam estar associados a delineamentos; permite a estimagdo da acuricia seletiva e do
intervalo de confianca do valor genético predito para cada individuo; corrige os dados para os
efeitos ambientais; prediz de maneira precisa e ndo viesada os valores genéticos, conduzindo
a maximiza¢do dos ganhos com a selecdo e permite a inser¢do de informagdes de parentesco

(RESENDE & ROSA-PEREZ, 2001).
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Na andlise de modelos mistos o teste de significancia € feito pela razdo de
verossimilhanga (Likelihood Ratio Test — LRT), o qual gera uma tabela denominada de
andlise de deviance (ANADEYV), sendo expressos valores que representam a qualidade do

ajuste entre os dados observados e os gerados pelo modelo (RESENDE, 2007).

O uso de técnicas de avaliagdo genética com base no modelo REML/BLUP ¢
fundamental para a predi¢ao de valores genotipicos, os quais sdo varidveis nao observaveis de
natureza aleatdria que devem ser preditas pelo melhorista a partir de valores fenotipicos. De
forma geral, os valores genéticos preditos ndo sdo iguais aos reais valores genéticos dos
individuos. Neste sentido, a proximidade entre esses valores pode ser avaliada pela acuricia, a
qual se refere a correlacdo entre os valores genéticos preditos e os valores genéticos
verdadeiros, em que, quanto maior for a exatidao na avaliagdo, maior serd a acuricia do valor

genético (VAN VLECK, 1987).

A metodologia REML/BLUP estd relacionada frequentemente a plantas perenes,
sendo utilizada principalmente em frutiferas e florestais como acgaizeiro (NETO et al., 2007),
cacaueiro (RESENDE, 2000), eucalipto (GARCIA; NOGUEIRA, 2005) e pinus (RESENDE
et al., 1996). Ultimamente tem sido empregada também em plantas de ciclo semi-perenes
como cana-de-agicar (SILVA, 2009) e até mesmo em culturas anuais como arroz (BORGES
et al., 2009), feijao (COIMBRA et al., 2008) e milho (IEMMA, 2003), o que tem se mostrado
bastante eficaz na obtencdo de ganhos genéticos. Todavia, para o feijao-caupi, ndo foram

identificados trabalhos dessa natureza usando essa metodologia.

2.7 Importancia dos parametros genéticos

A estimativa de parametros genéticos tem grande importincia em programas de
melhoramento, pois possibilita a tomada de decisdes relacionadas a escolha do método a ser
empregado na sele¢do. Permite identificar a natureza da acdo dos genes envolvidos no
controle dos caracteres quantitativos e avaliar a eficiéncia de diferentes estratégias de
melhoramento para obtenc¢do de ganhos genéticos e manutencdo de uma base genética
adequada. Desta forma, assume posicao crucial na predicao de valores genéticos e, portanto,

na selecdo propriamente dita (RESENDE, 2001).
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Para obtencdo de éxito nos programas de melhoramento é importante se conhecer o
quanto da variacdo fenotipica € atribuida a variacdo genotipica, obtida pelo coeficiente de
herdabilidade (hz) (FALCONER; MACKAY, 1996). Este coeficiente pode variar de zero a
um. Quando h” = 1, tem-se que as diferencas fenotipicas observadas entre os individuos sdo
causadas exclusivamente por diferencas genéticas entre os mesmos. Valores de h? = 0
expressam que a variabilidade do cariter ndo tem origem genética, ndo existindo correlagcdo
entre valor genético e fenotipico da unidade de selecio (ALLARD, 1971). Valores de
herdabilidade maiores que 0,5 sdo considerados altos, valores compreendidos entre 0,2 e 0,5
sdo tidos como médios e valores menores que 0,2 sdo considerados baixos (STANSFIELD,
1974). Portanto, é um dos principais parametros genéticos e muitas decisdes praticas sdo
tomadas em funcdo de sua magnitude, como a predi¢do do ganho com a sele¢do antes da sua
realizacdo, servindo de subsidio para a definicdo da estratégia de selecio (FEHR, 1987;

RAMALHO et al., 1993).

O coeficiente de variagdo (CV) € uma ferramenta ttil para se especificar com eficiéncia
e exatidao os resultados experimentais de forma que, quanto menor for este, mais
homogéneos se encontram os dados, sofrendo menor interferéncia ambiental. Gomes (1985)
considera os coeficientes de variacdo como baixos quando sdo inferiores a 10%, médios
quando estdo entre 10% e 20%, altos, quando estao entre 20% e 30% e muito altos quando sdao
superiores a 30%. Podendo-se com a obten¢do de baixos valores para coeficiente de variacao

se ter alta confiabilidade nas estimativas, estando os dados o mais préximo do real.

A acurdcia é um parametro utilizado para avaliacdo da qualidade experimental,
demonstrando a eficdcia da inferéncia acerca dos valores genotipicos (BORGES et al., 2009).
Esta diretamente relacionada a herdabilidade, de forma que para herdabilidades altas a selecdo
pelo fendtipo possibilita a identificagdo acurada de valores genéticos desejdveis. A acurécia
refere-se a correlacdo entre valores genéticos preditos e valores genéticos verdadeiros, em que
quanto maior a exatiddo na avaliacdo, maior € a acurdcia do valor genético predito. Esta
diretamente ligada ao ganho genético, quanto maior seu valor, maior serd a precisdo na

selecdo, sendo o principal elemento que o melhorista pode alterar visando o progresso

genético (RESENDE, 2002).
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A variancia genética é um dos componentes de suma importancia entre os parametros
genéticos, tida como a principal causa da semelhanca entre parentes, € o principal indicador
das propriedades genéticas observadas em uma populacdo (FALCONER, 1981). Este
pardmetro serve para quantificar e maximizar os ganhos genéticos e ¢é utilizado para
comprovar a existéncia de variabilidade genética nas populagdes, possibilitando assim, a
utilizacdo de procedimentos adequados de selecio (COSTA et al., 2008; CRUZ &
CARNEIRO, 2006).

Assim, a estimagdo de parametros genéticos mostra-se indispensavel para obtencdo de
ganhos nos caracteres que se deseja avaliar. Isto leva o melhorista a fazer inferéncias corretas
acerca do potencial genético da populacido em estudo, e com isso, tomar decisdes adequadas

que condicionem o progresso genético desta.

2.8 O delineamento experimental latice

Algumas etapas do melhoramento genético necessitam da avaliagdo de um elevado
numero de gendtipos (HINKELMAN & KEMPTHORNE, 2005), o que reduz a chance de
obtencdo de blocos homogéneos quando estes sdo levados a campo, podendo a eficiéncia do
controle local tornar-se muito reduzida. Faz-se necessario entdo a utilizacdo de um
delineamento experimental mais sofisticado, que permita variadas formas de andlises dos

dados e busque uma maior exploracdo das informacgdes disponiveis (GOMES, 1985).

O latice € um delineamento em blocos incompletos, com desbalanceamento planejado e
que permite diferentes tipos de andlises, destacando-se a andlise intrablocos e a andlise com
recuperagdo de informacdo interblocos (COCHRAN; COX, 1957). Ensaios em latice sdo
bastante utilizados no melhoramento de plantas para comparacdo de cultivares, andlise
dialélica e teste envolvendo grande nimero de progénies especialmente durante a conducgao

de populagdes segregantes (BUENO FILHO; VENCOVSKY, 2000).

A eficiéncia do ldtice é uma medida que estd associada a capacidade do delineamento
em propiciar condi¢des para a discriminagdo das médias dos tratamentos em teste. Para que a
eficiéncia do latice seja elevada é necessario que haja um grande efeito dos blocos. No caso
de dreas experimentais uniformes, o latice pode ter eficiéncia da ordem de 100% e seria

equivalente a um ensaio em blocos completos casualizados (RAMALHO et al., 2012).
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4. CAPITULOI -

ESTIMATIVA m + a NA SELECAO PRECOCE DE LINHAGENS DE PORTE
ERETO E CICLO PRECOCE DE FEIJAO-CAUPI

RESUMO

O melhoramento do feijao-caupi baseia-se na obtencdo de linhagens homozigotas com
caracteristicas superiores as existentes em cultivo. Para tanto, geralmente sdo empregados
métodos que envolvem hibridagcdo para originar populacdes segregantes. Estas, por sua vez,
sdao conduzidas por vérias geracdes de endogamia, com o intuito de elevar a quantidade de
locos em homozigose. Para isso, a estimativa m + a, que mede a concentracdo de alelos
favoraveis em duas geracdes consecutivas € um bom indicador. Nesse contexto, objetivou-se:
(1) estimar os valores genotipicos (BLUPs) para caracteres de interesse agrondmico, e (ii)
verificar o potencial do uso da metodologia m + a para a selecao precoce de linhagens. Para
isto, foram avaliadas as geracdes Fz.4 e Fzs de dez progénies de feijio-caupi mais duas
testemunhas comerciais, as cultivares Sempre Verde e BRS Tumucumaque. Os ensaios foram
conduzidos no municipio de Marco-CE, no delineamento em blocos casualizados com trés
repeti¢des. Foram mensurados os caracteres: nimero de dias para floracdo (NDF), nimero de
dias para maturacdo (NDM), altura de planta (ALT), comprimento de vagem (CPV), nimero
de grdos por vagem (NGV), massa de 100 graos (M;p0G) e massa total (Mror). As andlises
estatisticas foram realizadas por meio de modelos mistos (REML/BLUP) e, posteriormente,
obtidas as estimativas m + a para cada carater. Foram identificados elevados valores de
herdabilidade a nivel de média e acurdcia para a maioria dos caracteres, assim como baixos
coeficientes de variagdo, com excec¢do para o cardter Mror. A estimativa m + a mais
expressiva para ALT foi apresentada pela progénie obtida do cruzamento entre CE-796 e
MNCO03-737E-5-10, e para NDF e NDM, pela progénie obtida do cruzamento entre CE-796 e
CE-954. As progénies resultantes dos cruzamentos entre CE-796 e CE-945; e CE-796 e
F4RC1 apresentaram as maiores contribui¢cdes dos locos em homozigose para a maioria dos
caracteres. Conclui-se, portanto, que a estimativa m + a € viavel para a identificacdo de

populacdes com potencial para sele¢do de linhagens na cultura do feijao-caupi.
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Palavras-chave: Ganhos com a selecdo. Homozigosidade. Valores genotipicos. Vigna

ungiculata (L.) Walp.

ABSTRACT

The improvement of cowpea is based on obtaining homozygous lines with
characteristics superior to those existing in cultivation. For this purpose, they are generally
employed methods involving hybridization to give segregating populations. These, in turn, are
driven by several generations of inbreeding, in order to increase the number of homozygous
loci. For this, the estimate m + a, which measures the concentration of favorable alleles in
successive generations is a good indicator. In this context, it aimed to: (i) estimate the
genotypic values (BLUPs) to agronomic important traits, and (i) to investigate the potential
use of the methodology m + a for the early selection of lines. For this, the generations were
evaluated Fs.4 and Fs:5 ten progenies cowpea two more commercial checks, cultivars Sempre
Verde and BRS Tumucumaque. The tests were conducted in the municipality of Marco-CE, in
a randomized block design with three replications. The characters were measured: number of
days to flowering (NDF), number of days to maturity (NDM), plant height (ALT), pod length
(CPV), number of seeds per pod (NGV), weight of 100 grains (M;p0G) and total weight
(Mror). Statistical analyzes were performed using mixed models (REML/BLUP) and
subsequently obtained estimates m + a for each character. We identified high heritability
values in terms of average and accuracy for most of the characters, as well as low coefficients
of variation, except for Mror character. The estimate m + a more expressive for ALT was
presented by the progeny obtained from the crossing of the CE-796 and MNC03-737E-5-10,
and NDF and NDM, the progeny obtained from the crossing of the CE-796 and CE-954. The
progeny resulting from crosses between CE-796 and CE-945; and CE-796 and F4RCl1
showed the greatest contributions of the loci homozygous for most characters. It concluded
therefore that the estimate of the m + a is viable for identification of populations with

potential to selection lines in cowpea culture.

Keywords: Gains on the selection. Homozygosity. Genotypic values. Vigna ungiculata (L.)

Walp.
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41 INTRODUCAO

Os programas de melhoramento do feijao-caupi baseiam-se na obtencdo de cultivares
com fendtipos superiores as ja existentes em cultivo. Para isto, utilizam-se em geral métodos
que envolvem hibridag¢do, com a finalidade de reunir alelos favordveis presentes em dois ou
mais genitores e gerar populacdes segregantes, nas quais se possa proceder a selecdo

(ROCHA et al., 2009).

A conducdo das populagdes segregantes € considerada a fase mais critica, onerosa e
trabalhosa de um programa de melhoramento (ALMEIDA; KIIHL; ABDELNOR, 1997).
Embora haja reducdo de 50% da frequéncia dos locos em heterozigose a cada geracdo de
autofecundagdo, em geracdes iniciais € muito pequena a probabilidade de selecionar um
genotipo com alta concentracdo de alelos favordveis. Isso se torna mais complicado quando se

consideram caracteres poligénicos, devendo as populacdes serem conduzidas até geracoes

mais avancadas para contornar essa dificuldade.

Diversos métodos de conducdo de populacdes segregantes podem ser utilizados na
cultura do feijdo-caupi, podendo-se destacar os métodos genealdgico, populacdo ou bulk e
single seed descent (SSD). E possivel também o uso de métodos que constituem modificagdes
e ou combinacgdes destes. Estas adaptacdes surgem em virtude das desvantagens e ou
limitagdes apresentadas pelos métodos originais (RAMALHO er al., 2001; BOREM &
MIRANDA, 2013).

Torna-se necessario a identificacdo precoce das populagdes mais promissoras para a
extragdo de linhagens. Para Vencovsky (1987), isto pode ser alcangado por meio da estimativa
m + a, que permite avaliar o potencial genético de populacdes segregantes (niveis variados
em homozigose) ainda em geracdes precoces. Quanto maior o valor de m + a, maior serd a
frequéncia dos alelos favordveis e, por consequéncia, mais facilmente serdo extraidas
linhagens de elevado potencial genético numa populacio (RAMALHO et al., 2012). Para
tanto, faz-se necessdrio a avaliacdo de duas geracdes sucessivas conduzidas de forma
simultinea, devendo estas serem submetidas as mesmas condicdes experimentais (BOREM &

MIRANDA, 2013).
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A metodologia m + a se mostrou eficaz no melhoramento do milho. Exemplo disto é
que Lima (1999) conseguiu constatar variacao entre populacdes ao associar a estimativa m +
a e d, avaliando simultaneamente a média das linhagens possiveis e a variabilidade entre elas.
Por outro lado, Sousa Sobrinho et al. (2001) constataram que para hibridos de milho a
estimativa média de m + a representou 29,4% da média da produtividade na geracdo F;.
Apesar disto, sdo escassas as informacdes dessa metodologia para outras culturas e para o

feijao-caupi ndo hd nenhum relato na literatura.

Diante do exposto, objetivou-se com esse estudo: (i) estimar os valores genotipicos
(BLUPs) para caracteres de interesse agrondmico, e (ii) verificar o potencial do uso da

metodologia m + a para a selecdo precoce de linhagens.

42 MATERIAL E METODOS
4.2.1 Material genético e obtengdo das progénies F3.4

A partir de um dialelo completo realizado entre os genitores CE-542, CE-796, CE-
945, CE-954, FARC1 e MNCO03-737E-5-10, e da selecdo entre e dentro de progénies com base
na precocidade e produtividade, foram obtidas dez progénies de feijao-caupi em Fz: CE-542 X
CE-796, CE-542 X CE-945, CE-542 X CE-954, CE-542 X MNCO03-737E-5-10, CE-796 X
CE-945, CE-796 X F4ARC1, CE-796 X MNCO03-737E-5-10, CE-954 X MNCO03-737E-5-10,
CE-796 X CE-954 e CE-945 X CE-954, as quais vieram a ser utilizadas nesse estudo, sendo
as mesmas oriundas do trabalho de dissertacdo de Dias (2009). Adicionalmente, foram

empregadas duas testemunhas, as cultivares Sempre Verde e BRS Tumucumaque.

O experimento foi conduzido no municipio de Marco-CE (3°4'60" S e 40°4'51" W),
nos meses de margo a julho de 2014, mais precisamente no perimetro irrigado Baixo Acarad,
que apresenta clima tropical quente semidrido, com precipitacdo média anual de 860 a 900
mm, 52m de altitude e temperatura que varia de 26 °C a 28 °C, com periodo chuvoso

compreendido entre os meses de fevereiro a abril (IPECE, 2009).

Para a avaliacdo das progénies foi utilizado o delineamento em blocos casualizados com

trés repeti¢des, em que as parcelas foram compostas por uma fileira de 15m, adotando-se o
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espacamento de 2,0m entre fileiras e 0,30m entre plantas. Os tratos culturas foram realizados
de acordo com as recomendagdes de plantio da cultura na regido. Assim, foi feita a adubacgdo
de plantio com fésforo e potdssio, e adubagdo de cobertura com nitrogénio aos 15 dias da
semeadura. Foram utilizadas duas sementes por cova, deixando-se apenas uma planta apds a

realizacdo do desbaste, que se deu aos 21 dias apds a semeadura.

A irrigacdo foi feita por aspersdo convencional com turno de rega em média de cinco
dias por duas horas. Para o controle de plantas invasoras foram realizadas capinas manuais da
germinacdo ao inicio da maturacdo das vagens. Aplicou-se o inseticida ACTARA 250 WG
para controle de pragas e, dessa forma, ndo foram observadas perdas considerdveis. A colheita
das vagens ocorreu de forma individual em cada planta, evitando assim misturas de sementes
de gendtipos entre plantas de mesma progénie ou de progénies vizinhas. Ao final do ciclo,

foram obtidas as sementes Fs.4.

4.2.2 Material genético e obtengdao das progénies F ;s

Foi utilizado como material genético as sementes Fs.4 provenientes das progénies do
ciclo anterior. Utilizou-se o método SSD Single Seed Descent, sendo feita a retirada aleatdria
de uma semente por planta, gerando com isso uma mistura que representou todos os
individuos da progénie (auséncia de selecdo), proporcionando a expressdo da variabilidade
genética existente. A conducdo do experimento se deu também no municipio de Marco-CE,
nos meses de fevereiro a junho de 2015, com as condi¢des de tempo similares a do primeiro

ensaio.

Foi utilizado o delineamento em blocos casualizados, em que as parcelas foram
compostas por uma fileira de 12m, com espacamento de 2m entre fileiras e 0,30m entre
planta. Foi utilizado um nimero de plantas inferior ao adotado no primeiro ciclo devido a
quantidade de sementes disponiveis. Isto porque ocorreu a retirada de apenas uma semente
por planta e nem todas as progénies avaliadas anteriormente contavam com 50 plantas. Para
cada progénie foram utilizadas trés fileiras dispostas de forma casualizada, as quais formaram

as trés repeticdes. As testemunhas usadas nesse segundo ensaio foram as mesmas do primeiro.

Com o objetivo de manter a uniformidade das condi¢des experimentais de um ano para

o outro, foram adotadas as mesmas préticas de cultivo utilizadas no primeiro ensaio. Na
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conducdo do segundo ensaio ndo houve necessidade de irrigacdo, devido a ocorréncia de
adequadas precipitagdes na drea. Para o controle do ataque de pragas, foram utilizados os
inseticidas ACTARA 250 WG e ACEHERO, nido sendo novamente observados danos
consideraveis. O processo de colheita se deu de forma semelhante e foram adotados os

mesmos caracteres para avaliagdo. Ao final do ciclo, foram obtidas as sementes Fi.s.

4.2.3 Mensuracdo dos caracteres

Na avaliacdo das progénies foram considerados os principais caracteres relacionados a

reduc¢do do porte, precocidade e produtividade, sendo estes:

e Numero de dias para inicio da floragdo (NDF): avaliado mediante contagem dos dias

decorridos da semeadura ao surgimento da primeira flor na parcela (Figura 1A).

e Numero de dias para inicio da maturacdo (NDM): avaliado pela contagem dos dias
decorridos da semeadura ao surgimento da primeira vagem na parcela com mudanca de

coloracgdo, indicando o inicio do processo de secagem (Figura 1B).

e Altura de planta (ALT): avaliada apds as plantas atingirem o estdgio de maturacao
(Figura 1C), no qual todas as plantas da parcela tiveram sua altura mensurada por meio
do uso de régua, tomando como medida a distancia do colo da planta ao dpice do ramo

principal.

e Comprimento de vagem (CPV): avaliado mediante sele¢do aleatéria de uma vagem de

cada planta da parcela, mensurada com o auxilio de régua (Figura 1D).

e Numero de graos por vagem (NGV): avaliado pela contagem dos graos, o qual se deu na

mesma vagem selecionada para mensuracao do comprimento (Figura 1E).

e Massa de 100 graos (M;pG): avaliada por meio da contagem de 100 graos de cada
planta da parcela, os quais foram pesados em balancga de precisao (Figura 1F). Algumas
plantas produziram um ndmero inferior a 100 grios, nas quais foi contado o nimero de
graos e aferido seu respectivo peso, realizando-se posteriormente uma regra de trés para

obtencdo da massa de 100 graos.

e Massa total (Mtor): avaliada mediante pesagem de todos os graos produzidos por

planta, sendo este carater aferido em todas as plantas da parcela.
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Figura 1. (A) Inicio da flora¢do. (B) Inicio da maturacdo. (C) Estdgio de maturacdo. (D)

Comprimento de vagens. (E) Nimero de graos por vagens. (F) Massa de 100 graos.




4.2.4 Anadlises genético-estatisticas

As andlises foram realizadas por meio do programa estatistico R, em que para a
obtencdo dos componentes de variancia e das estimativas dos pardmetros genéticos para cada
carater, os dados foram submetidos a andlise por meio do método da Méxima
Verossimilhanga Restrita/Melhor Preditor Linear Nao Viesado (REML/BLUP), conforme
descrito por Resende (2002).

Para isso o seguinte modelo foi utilizado:
y=Xr+7Zg+e

em que: y € o vetor das médias fenotipicas das progénies; r € o vetor do efeito de repeticdao
(assumido como fixo) somados a média geral; g é o vetor do efeito genotipico (assumido

como aleatério), em que, g ~ N(0,G), sendoG:Ioﬁ; e ¢ o vetor de erros, sendo que

e~N(O,R) e R=1c"; e X e Z sdo matrizes de incidéncia que relacionam, respectivamente,

os efeitos de r e g ao vetor y.

As equacdes de modelo misto para a predi¢do de r e g equivalem a:
X'X X'Z r X'y
Z’X Z'Z+\ | g| |2y
1-h?

em que, 4 = Tg ; h; € a herdabilidade no sentido amplo das progénies.
8

Foram realizadas as andlises de deviance (ANADEVs) cujo teste para comparagdo dos
efeitos do modelo é o da razdo de verossimilhanga (Likelihood Ratio Test — LRT), descrito
por Fritsche-Neto (2011) nos seguintes passos: i) obter o ponto de maximo do logaritmo da
funcdo de verossimilhanca residual (Log L) para modelos com e sem o efeito a ser testado; ii)
obter a deviance D = -2 Log L para modelos com e sem o efeito a ser testado; iii) obter a
diferenca entre as deviances para modelos com e sem o efeito a ser testado, obtendo, ao final,
a razdo de verossimilhanca (LR); e iv) testar, via LRT, a significancia dessa diferenca usando
o teste qui-quadrado com 1 grau de liberdade, pois estas estimativas tendem a ter este tipo de
distribuicao.
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Visando determinar a relacdo dos coeficientes de variagdo genético/residual

(CVg/CVe), denominado por coeficiente de variacdo relativo (CVr), as estimativas dos

A . L. . A 2 ~2 .
componentes de variancia genotipica e residual, dados por 9, e 0., respectivamente, foram

utilizados para o cdlculo do CVr:

A

Ccv o) &
CV = 8 CV =—x100 _%.
Sy (- Ccv, = x100

e

A

em que, os desvios padrao genético e residual sdo determinados respectivamente por: 9, €

A

o,, e x é amédia geral.

e

Tal relacdo € importante para a predicdo da acurdcia seletiva (L) cuja expressao,

conforme Resende e Duarte (2007), é:

L
Toe = 1_—2
1+bx(CV))

neste caso, b € o numero de blocos do delineamento estatistico, ¢ CVr, o coeficiente de
variagdo relativo. Segundo os autores supracitados, valores maiores que 0,70 apresentam

classe alta de precisao.

Para obtencdo das estimativas m + a, foram consideradas as frequéncias genotipicas
: 2 . N
determinadas por (p + q)°, em que p e q representam, respectivamente, as frequéncias do alelo

efetivo (favordvel) e do alelo ndo-efetivo (desfavordvel), como descrito por Ramalho et al.

2012. Nessa situagdo, a média populacional ( P ), é fornecida por:
;’:m+(p—q)a+2pqd

em que, m ¢ a média fenotipica para o loco em questdo, a representa o efeito aditivo, e d os
desvios de dominancia, quando hé interacdo entre os alelos do determinado loco. Contudo,
quando sdo considerados os vdrios locos responsaveis pelo controle genético de um carater

quantitativo, a média da populagdo seré obtida pela expressao:

F:m+2(p—q)ak +22pqdk
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em que, o subscrito k refere-se ao efeito e a a frequéncia do alelo de qualquer um dos k locos

segregando.

E vidlido ressaltar que ao longo das sucessivas geracdes de autofecundacdo, os
individuos, pertencentes a uma populagdo autégama, vao gradativamente perdendo os desvios
proporcionados pelas interacOes alélicas (d). Assim, para as geracdes consideradas nesse
estudo os valores dos efeitos aditivos e dos desvios de dominancia sdo respectivamente:

d P=a+

P=qg+ d

| e
o
=l

Logo, em S, ou F,, ter-se-ia d igual a zero. Assim, a estimativa mais precisa de P seria
obtida por P=m+ Z( P—q)a, . Simplificando a equagdo supracitada por Z( p—qa, =a,

o estimador passaria a ser simplesmente:
P=m+a

Sendo para isto avaliadas as geracdes Fs;4 e Fs.s de dez progénies de feijao-caupi

conduzidas em dois anos consecutivos.

43 RESULTADOS E DISCUSSAO
4.3.1 Pardametros genéticos

Na geracdo Fs.4 todos os caracteres apresentaram baixos valores para o coeficiente de
variacdo (Tabela 1), indicando boa precisdo experimental e alta confiabilidade das
estimativas. Ocorrendo o mesmo para a geragdo Fs.s com excegdo do cardater ALT, que
apresentou um acréscimo no coeficiente de variagdo, o que provavelmente ocorreu devido as

condi¢des a que o experimento foi submetido.

Ao se avaliar a geracdo Fs.4 foram constatadas diferencas significativas pelo teste F para
efeito de bloco apenas para o cardter NDM (Tabela 1), indicando que ndo houve diferencas
entre blocos. Isto se repetiu na geragdo F;.5 (Tabela 2), ndo havendo efeito significativo de
bloco para os caracteres estudados. O efeito de progénie foi significativo a p<0,01 para todos

47



Tabela 1. Estimativas dos valores de F calculado para o efeito de bloco, do teste de razdao de
verossimilhanga (LRT) para o efeito de progénie, de herdabilidade a nivel de média, acurécia,
média e coeficiente de variacao experimental (CV) para os caracteres nimero de dias para o
florescimento (NDF), nimero de dias para a maturacdo (NDM), altura de planta (ALT),
comprimento de vagem (CPV), nimero de graos por vagem (NGV), massa de 100 grios
(M00G) e massa total (Mror) avaliados em 10 progénies Fs.4 e duas testemunhas de feijao-

caupi. Baixo Acarai/CE, 2014.

Caracteres

Efeito

NDF NDM ALT CPV NGV MG Mot
Bloco' 0,102™  6,324*  1959™ 2201™ 0,713™ 1,682™  0,528™
Progénie® 15,143 20,666~ 40,928 12,790 8412"" 1347577 0321™
Erro 1,659 2,164 5318 0,569 1,126 1,755 128,196
S, 3,396 6,601 52,017 0,959 1,234 3,138 14,461
h’ 0,860 0,901 0,967 0,835 0,767 0,843 0,253
Acurécia 0,927 0,949 0,983 0914 0,876 0,918 0,503
Média 41,500 65,030 30,750 19,180 13,490 18,380 32,830
CV(%) 3,1 2,3 7.5 3,9 7.9 6,1 34,5

" Teste F de Wald. * significativo a 5% de probabilidade e ™ndo-significativo.
* Teste de razio de verossimilhanga (LRT), testado via qui-quadrado com 1 grau de liberdade. *** significativo a

1% de probabilidade e ™ndo-significativo.

os caracteres em Fs4, com excecdo da Mror. Isto indica que nesta geracdo as prog€nies de
feijdo-caupi apresentaram variabilidade genética, tornando possivel a obtencdo de ganhos
mediante realizacio da selecdo. Na geracdo Fs:s 0 efeito de progénie foi ndo-significativo para
os caracteres NDF, NDM e Mror, impossibilitando a selecdo para obtencdo de ganhos para

esses caracteres.

Os genitores empregados para obtengdo das populagdes segregantes variavam em
relacdo ao porte e precocidade, gerando populacdes com variacdes para tais caracteres.
Foi observada uma grande variacdo para o cardter Mror, 0 qual apresentou o maior erro entre
os caracteres avaliados nas duas geracdes. Isso pode ser atribuido a grande influéncia do
ambiente sobre sua expressdo, o qual por ser de controle poligénico estd sujeito a acdo do

meio a que estd exposto. Tal fato pode ser confirmado pela precisdo experimental, onde para o
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Tabela 2. Estimativas dos valores de F calculado para o efeito de bloco, do teste de razao de
verossimilhanga (LRT) para o efeito de progénie, de herdabilidade a nivel de média, acurécia,
média e coeficiente de variacao experimental (CV) para os caracteres nimero de dias para o
florescimento (NDF), nimero de dias para a maturacdo (NDM), altura de planta (ALT),
comprimento de vagem (CPV), nimero de grdos por vagem (NGV), massa de 100 grios
(M00G) e massa total (Mror) avaliados em 10 progénies Fs.s e duas testemunhas de feijao-

caupi. Baixo Acarau/CE, 2015.

Caracteres

Efeito

NDF NDM ALT CPV NGV MG  Myor
Bloco' 3,103™  3,001™  4352™ 1,074™ 048" 0,723™  2,581™
Progénie’ 1,079™  1,46x10°™ 3,167 15175 6,177 7,408  0,558™
Erro 2,578 0,792 9,375 0,658 1,195 1,303 57,619
S, 0,588  8,02x10° 4,545 1,350 0,989 1,268 8,965
h’ 0411  3,03x107 0593 0860 0,713 0,745 0318
Acurécia 0,637 0,000 0,770 0,927 0,844 0863 0,564
Média 44,600 60,220 30,510 19,565 14,586 16,557 26,735
CV(%) 3,6 1,5 10,1 4,1 7,5 6,9 28,4

' Teste F de Wald. ™nio-significativo.
* Teste de razdo de verossimilhanga (LRT), testado via qui-quadrado com 1 grau de liberdade. ***, ** ¢ *
significativos a 1%, 5% e 10% de probabilidade, respectivamente e "nio-significativo.

carater Mror verificou-se baixos valores de acuricia e elevado coeficiente de variacdo nos
dois ciclos. A ALT também contou com erro elevado nas duas geracOes, tendo o ambiente
influenciado o desenvolvimento vegetativo da cultura. Observou-se no primeiro ciclo grande
nebulosidade quando a cultura se encontrou no estdgio vegetativo, o que contribuiu para que
algumas progénies vegetassem por um maior tempo. O CPV apresentou o menor erro, o que

indica boa condi¢ao para selecdo, ja que este também apresentou elevada significancia.

Valores de variancia genética mostram que o carater ALT se destacou nas geracoes Fs.4
e Fs:s, indicando o potencial existente para obtencdo de individuos que apresentem porte
reduzido. Além disso, o cardter apresentou altos coeficientes de herdabilidade, o que denota
maiores chances de alcancar o objetivo desse estudo. O cardter NDM na geracdo Fs.4 também

apresentou elevada varidncia genética e alta herdabilidade, tendo-se a possibilidade de
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extracdo de progé€nies que atinjam o periodo de maturacdo em um curto espaco de tempo.
Porém, na geracdo Fs.5 esse cardter apresentou baixos valores para variancia e herdabilidade,
impossibilitando uma selecdo eficiente. Considera-se o ambiente como o responsavel por esse
comportamento, devido o menor intervalo de tempo que se teve entre os dias em que se
iniciou a maturacdo. Isto porque na geracdo Fs.4 foram identificadas progénies que maturaram
desde 60 dias até outras com 69 dias, e na geracio Fs.5 dos 59 aos 62 dias, o que se deu devido
ocorréncia de altas temperaturas e grande intensidade solar no periodo em que as plantas

iniciariam a maturacao.

De acordo com Vencovsky e Barriga (1992), as herdabilidades em nivel de média de
progénies podem condicionar sele¢cdo mais eficiente, o que ocorre quando os efeitos
ambientais sdo minimizados pelo ndmero de repeticdes e de plantas por parcela. Na geracdo
F;.4 foram observados altos coeficientes de herdabilidade para os caracteres em estudo. Na
geragdo F3.5 0 cardter NDM contou com um coeficiente de herdabilidade baixo e o NDF com
um coeficiente médio. O que mostra que de uma geracao para outra houve uma modificacio
nos valores desse parametro. Sendo este comportamento atribuido a baixa variancia genética
apresentada por alguns caracteres na segunda geracdo e a influéncia do ambiente na obten¢do

das estimativas.

A acurdcia estd associada a precisdo da selecdo e refere-se a correlacdo entre valores
genéticos preditos e valores genéticos verdadeiros das progénies (PIMENTEL et al., 2014).
Os elevados valores de herdabilidade possibilitaram altas magnitudes de acurdcia nas
geracOes Fs.4 e Fs:s, indicando que os caracteres foram avaliados com boa precisdo e que se
tem grande confiabilidade no valor genético predito para as progénies. Com exce¢do para o
carater NDM na geracdo F3.5, 0 qual ndo apresentou acurécia, impossibilitando assim que seja

praticada uma selecdo com confiabilidade.

Ao se avaliar os valores médios para os caracteres considerados, observa-se que para o
NDF ocorreu um acréscimo em dias de uma geracio para outra, mas para o NDM houve uma
reducgdo para o inicio do processo de secagem. Isto pode ser compreendido como ganho para a
cultura, pois a antecipagdo do inicio da maturacdo tende a reduzir também o ciclo,

possibilitando a obtencdo de linhagens precoces.
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Valores semelhantes foram observados para ALT nas duas geracdes, indicando a ndo
alteracdo do valor médio de um ciclo para o outro. Porém, como esse caréter apresentou um
valor expressivo de variancia genética, € esperado que se tenham individuos que apresentem
valores inferiores a média, possibilitando ganhos com a redu¢@o do porte. O mesmo aconteceu
para o CPV, contudo, a variincia genética ndo foi tdo expressiva. Dessa forma, é esperada

maior dificuldade na identificacdo de individuos superiores.

Foi observado um acréscimo no valor médio do NGV na segunda geracdo, indicando
aumento da concentracdo de alelos efetivos para tal cardter como a homozigose. A M;ypG
expressou um valor inferior no segundo ciclo, sendo esse comportamento atribuido a
expressao diferenciada das progé€nies em meio ao ambiente, uma vez que ndo ocorreu selecdao

de uma geracdo para outra.

4.3.2 Estimativas dos valores genotipicos

Valores genotipicos sdo varidveis ndo observaveis de natureza aleatéria que devem ser
preditos pelo melhorista a partir de valores fenotipicos, os quais sdo observados nos
experimentos. Para essa andlise desconsiderou-se o cariter Mtor em virtude de sua ndo

significancia para o efeito de progénie.

Para os caracteres ALT, NDF e NDM, busca-se uma reducdo dos valores genotipicos,
visando obter gendtipos de menor porte e com caracteristica de precocidade. Observou-se que
a progénie obtida do cruzamento entre CE-542 ¢ MNCO03-737E-5-10 apresentou adequados
valores genotipico na geracdo Fs.4 contando com NDF inferior ao das duas testemunhas
(Tabela 3). Sendo esta a Unica a apresentar valor predito negativo para todos os caracteres em
que se deseja a redugdo. Na geracdo F;.5 (Tabela 4) essa mesma progénie também apresentou
adequados valores genotipicos, sendo estes inferiores aos obtidos para a testemunha Sempre
Verde. Apresentam-se estes valores como confidveis devido as altas estimativas de acuricia
nas duas geragdes. Os demais caracteres, nos quais se esperava obter altos valores genotipicos
expressaram valores negativos nas duas geracdes, tendo estes sua expressao afetada pela acao

do ambiente, comprovado pelos valores de acuricia e coeficiente de variagdo para os mesmos.
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Tabela 3. Valores genéticos das progénies (BLUPs) para os caracteres nimero de dias para o
florescimento (NDF), ndmero de dias para a maturacdo (NDM), altura de planta (ALT),
comprimento de vagem (CPV), nimero de graos por vagem (NGV) e massa de 100 grdos

(M00G) de 10 progénies Fs.4 e duas testemunhas de feijao-caupi. Baixo Acaraid/CE, 2014.

Progénies NDF NDM ALT CPV NGV MG

CE-542 x CE-796 -0,429 0,576 3,541 -0,744  -0,748  -0,670
CE-542 X CE-945 -2,723 -3,631 2,127 0,466  -0,321  -2,455
CE-542 X CE-954 0,429 0,876 1,752 1,223 1,805 1,360
CE-542 X MNCO03-737E-5-10  -2,437 -2,429 -1,241  -0,649 -0,903  -0,019
CE-796 X CE-945 -0,429 1,477 5,955 0,040 0,281 0,892
CE-796 X FARC1 0,143 2,679 5903  -0,162 -0,305 -0,236

CE-796 X MNCO03-737E-5-10  -1,863 -0,025 1,688 -0,653  -0,652 -1,040
CE-954 X MNCO03-737E-5-10 0,429 2,078 3,605 -0,288  -0,428 1,153

CE-796 X CE-954 1,576 2,679 1,419 0,094  -0,157 -0,312
CE-945 X CE-954 0,717 1,777 4,359 0,165 0,741  -1,304
Sempre Verde 3,001 -1,828  -13,921 -0,525 1,774  -1,158
BRS Tumucumaque 1,577 -4,232 -15,188 2,296 -1,084 3,789

Menores valores genotipicos para o carater ALT condicionam a obtencdo de plantas de
porte reduzido, o que € ideal para a cultura do feijdo-caupi, tendo em vista a facilidade no
cultivo. Assim como a menor expressdo dos caracteres relacionados a floragdo e maturacao,
pois promovem uma redugdo no ciclo. Neste sentido, pode-se destacar a progénie obtida do
cruzamento entre CE-542 e CE-954, que apresentou na primeira geracdo um baixo valor
genotipico para ALT. Porém na segunda geracdo comportamento inverso foi observado,
obtendo-se um elevado valor, o que € explicado pela acdo do ambiente sobre o cardter, sendo
observado que as duas testemunhas apresentaram acréscimos expressivos nos valores
genotipicos para altura. Para essa mesma progénie, na geracao Fs.4 os valores genotipicos para
NDF foram inferiores ao das duas testemunhas, sendo observado o mesmo para NDM na

geracdo Fs.5, 0 que mostra que essa progénie tem potencial também para precocidade.
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Tabela 4. Valores genéticos das progénies (BLUPs) os caracteres nimero de dias para o
florescimento (NDF), nimero de dias para a maturacdo (NDM), altura de planta (ALT),
comprimento de vagem (CPV), nimero de graos por vagem (NGV) e massa de 100 grdos

(M00G) de 10 progénies Fs.5 e duas testemunhas de feijao-caupi. Baixo Acaraid/CE, 2015.

Progénies NDF NDM ALT CPV NGV M;00G

CE-542 x CE-796 0,434 -6,74x10% 0,778  -0,204 -0221 -0,0866
CE-542 X CE-945 0434 236x107 0455 -0,774 0267 -2,0817
CE-542 X CE-954 0,297 -6,75x10% 2,802 0,738 1,311  0,9273
CE-542 X MNC03-737E-5-10 0,023 1,34)(10'7 -2,091 -0,952  -0,849 -0,3102
CE-796 X CE-945 0,114 -6,74x10®  -0,019 0,387 0469  0,6757
CE-796 X F4ARC1 -0,388 -6,74x10® 0,119  -0,314 -0,118 0,2726

CE-796 X MNC03-737E-5-10 0,297 -1,69x107 -3244 -1,179 -1,335 -0,6521
CE-954 X MNC03-737E-5-10 0,297 -6,74x10® -0,307 -0,326 -0,254 04771

CE-796 X CE-954 0,525 3,37x10% 0,889  -0,095 0219 0,6179
CE-945 X CE-954 0,297 1,35x107 -0,334 -0,470 0305 -0,7373
Sempre Verde 0,159  3,37x10° 1,993 0,249 1,319 -0,8937
BRS Tumucumaque 1,211 -6,75x10°  -1,041 2942 -1,115 11,5118

Quanto aos caracteres CPV, NGV e M00G nos quais se buscam obter elevados valores
genotipicos, a progénie obtida do cruzamento entre CE-542 e CE-954 apresentou valores
genotipicos superiores na geragdo Fi., superando a testemunha Sempre Verde nos trés
caracteres e a testemunha BRS Tumucumaque no cardter NGV. Ao se avaliar a geragdo Fs:5 0
mesmo comportamento de superioridade dos valores genotipicos preditos € aplicado aos
caracteres citados. Assim, quanto maior forem os valores genotipicos para esses caracteres,

maior serd a contribuicdo para o melhoramento em relagdo a produgao.

4.3.3 Estimativa da contribuicdo dos efeitos aditivos (m + a)

Observaram-se valores de BLUPs mais efeito fixo da média para ALT que variaram de

22,100 para a progénie oriunda do cruzamento entre CE-796 e MNCO03-737E-5-10 a 34,128
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para CE-542 X CE-954 (Tabela 5), indicando que as progénies avaliadas apresentam ampla
variacio genética para extracio de linhagens. E possivel inferir que a média para ALT das
linhagens na geracdo Foo que forem oriundas da progénie obtida pelo cruzamento entre CE-
796 e MNCO03-737E-5-10 sera inferior as demais. Isto mostra que essa progénie tem grande
potencial para gerar linhagens com plantas de porte reduzido em uma selecdo feita na geragcdo

F3.4.

Para os caracteres NDF e NDM a progénie obtida do cruzamento entre CE-796 e CE-
954 apresentou as menores estimativas de m + a, indicando que o uso desta para extracdo de
linhagens na geracdo F;4 condicionard a obtencdo de individuos com caracteristica de
precocidade, gerando ganhos para o programa de melhoramento. Observou-se também que as
progénies obtidas dos cruzamentos entre CE-796 e CE-945; e CE-796 e FARC]1 apresentaram
adequadas estimativas de m + a para a maioria dos caracteres. O que se deu por elevadas
contribuicdes dos efeitos genético aditivo para o desempenho da geracdo Fs.4. Isto indica que
estas progénies sdo adequadas para a extracdo precoce de linhagens com elevado potencial

genético.

A estimativa m + a, embora bastante util, ndo possibilita deduzir a variabilidade
esperada entre as linhagens. Dessa forma, duas progénies podem dar origem a linhagens com
a mesma média, no entanto, a amplitude de variacdo no desempenho dessas linhagens pode
ser bastante diferente. Sendo assim, torna-se necessario que o melhorista busque ganhos em
caracteres que apresentam grande variabilidade genética, como € o caso da ALT e M oG, que
exibiram as maiores variancias genotipicas nas duas geragdes, podendo chegar a linhagens de

elevada expressividade.

A progénie obtida do cruzamento entre CE-542 e CE-945 apresentou valores
indesejdveis de m + a para praticamente todos os caracteres, ou seja, essa progénie contou
com menor contribuicdo de alelos efetivos para o desempenho da geracio Fs.4. A exce¢do foi
para o cardter NGV. Nass e Miranda Filho (1995) relataram que os valores baixos de m + a
sao decorrentes da presenca de alelos desfavordveis, o que inviabiliza a progénie como fonte

de linhagens.
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Tabela 5. Estimativas m + a considerando apenas os BLUPs e os BLUPs mais o efeito fixo da média para os caracteres nimero de dias para o
florescimento (NDF), nimero de dias para a maturacdo (NDM), altura de planta (ALT), comprimento de vagem (CPV), nimero de graos por vagem (NGV)

e massa de 100 graos (M90G) em 10 progénies avaliadas por duas geracdes consecutivas (F3.4 € Fs.5) e duas testemunhas de feijao-caupi. Baixo Acarai/CE,

2014 e 2015.

Progénies NDF NDM ALT CPV NGV M,00G
a m+a A m+a a m+a a m+a a m+a a m+a
CE-542 x CE-796 1,298 49,020  -0,576 54,841 -1,985 28,291 0,335 20,282 0,307 15,989 0,497 15,232
CE-542 X CE-945 3,591 51,314 3,631 59,048 -1,217 29,059 -1,081 18,867 0,855 16,538 -1,708 13,027
CE-542 X CE-954 0,164 47,886  -0,876 54,540 3,852 34,128 0,251 20,199 0,816 16,499 0,494 15,229
CE-542 X MNCO03-737E-5-10 2,482 50,204 2,429 57,846 -2,941 27,334 -1,254 18,694  -0,795 14,888 -0,043 14,692
CE-796 X CE-945 0,202 47,924  -1,477 53,939 -5,995 24,280 0,732 20,681 0,659 16,341 0,459 15,194
CE-796 X FARC1 -0919 46,802  -2,679 52,737 -5,664 24,612 -0,465 19,483 0,070 15,753 0,782 15,516

CE-796 X MNCO03-737E-5-10 2,457 50,179 0,025 55,442 -8,175 22,100 -1,704 18,243 -2,017 13,666 -0,264 14,471
CE-954 X MNCO03-737E-5-10 0,164 47,886 -2,078 53,338 -4,218 26,057 -0,365 19,583 -0,079 15,604 -0,198 14,536

CE-796 X CE-954 -2,627 45,095 -2,679 52,737 0,359 30,634 -0,285 19,662 0,595 16,278 1,548 16,283
CE-945 X CE-954 -0,123 47,599 -1,778 53,639 -5,027 25,248 -0,774 19,173 -0,130 15,553 -0,170 14,565
Sempre Verde -2,690 45,032 1,828 57,245 17,908 48,183 1,023 20,971 0,865 16,548 -0,630 14,106
BRS Tumucumaque -3,998 43,724 4,232 59,649 13,105 43,381 3,587 23,534 -1,145 14,538 -0,766 13,969

55



A estimativa m + a permite a obtencdo das informacdes de que os melhoristas
necessitam para tomar decisdes sobre quais populagdes segregantes serdo mais promissoras
para extracdo de linhagens. Ganhos sdo obtidos em relagdo ao menor tempo em que as
populacdes necessitardo ser avaliadas, uma vez que ao se identificar uma estimativa que
apresente alta expressividade, torna-se vidvel a pritica da extracdo de linhagens, sem
necessitar que as populagcdes sejam conduzidas por mais uma ou duas geracdes de
autofecundacdo, isso permitird que as cultivares sejam lancadas mais rapidamente no

mercado.

Segundo Borém & Miranda (2013), para o emprego dessa metodologia devem ser
usadas populacdes segregantes em duas geragdes consecutivas. O ideal € que essas
populacdes sejam avaliadas de forma simultinea, garantindo que a a¢do do ambiente sobre os
resultados seja minimizada. Porém, tal condi¢cdo ndo foi possivel para as geragdes avaliadas,
de forma que, para cada geracdo a avaliacdo se deu em um ano diferente. Buscou-se entdo
minimizar os efeitos da interacdo gendtipo x safra, semeando as progénies Fs.s em época e
condi¢des semelhantes a que foram semeadas as progé€nies F3s4. O que vem a ser uma
alternativa para emprego da estimativa m + a, ji que em alguns casos o melhorista ndo
consegue atender a todos os pressupostos estabelecidos para execucdo da metodologia
adotada. Ao se trabalhar com experimentos de campo, é necessdrio que se estabelecam
alternativas para contornar intempéries que venham a surgir, podendo a condugdo das
progénies em geracOes anteriores ter gerado melhores resultados. Porém, fica evidente que a
aplicacdo da estimativa para avaliagdo das geracOes F3u e Fs.5 € vidvel para identificar

progénies de alto potencial para os caracteres ALT, NDF e NDM.

Estimativas de m + a t€m sido relatadas com grande énfase para a cultura do milho.
Lima (1999) ao avaliar hibridos de milho para extragdo precoce de linhagens, identificou o
hibrido AG 1051 como o mais promissor para ganhos em produtividade. Contudo, ndo foram
encontrados relatos de sua utilizacdo na cultura do feijdo-caupi, o que vem a ser uma
alternativa para obtencdo de ganhos na espécie, de forma que se possam selecionar progénies
que contenham uma grande quantidade de locos favordveis em homozigose, ainda em

geracdes precoces.
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44 CONCLUSOES

As progénies de feijdo-caupi apresentam comportamento diferencial quanto aos

caracteres de porte, precocidade e componentes de produgao.

As progénies apresentam potencial para extracdo de linhagens superiores na geragdo
Fs.4, sendo a progénie obtida do cruzamento entre CE-796 e MNC03-737E-5-10 a de maior

potencial para a selecdo de linhagens de porte reduzido.

A progénie com maior potencial para a selecdo de linhagens precoces € a obtida do

cruzamento entre CE-796 e CE-954.

As progénies obtidas dos cruzamentos entre CE-796 e CE-945; e CE-796 e FARCI sao

promissoras para a sele¢do de linhagens com elevado potencial genético.

A estimativa m + a mostra-se vidvel para identificacdo de populagdes com potencial

genético para a selecao precoce de linhagens na cultura do feijao-caupi.
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5. CAPITULO II-

ACURACIA SELETIVA VIA REML/BLUP DE GENOTIPOS PRECOCES E ERETOS
DE FEIJAO-CAUPI EM DELINEAMENTOS EXPERIMENTAIS DISTINTOS

RESUMO

No melhoramento do feijao-caupi € constante a busca por genétipos superiores. Para
fins de avaliacdo, destacam-se os individuos que além de apresentarem altas produtividades
atendam as exigéncias do mercado consumidor. Portanto, identificar os melhores genotipos
para compor os ensaios finais de linhagens (EFL) € necessario, pois assim aumenta-se as
chances de se obter uma cultivar que atenda aos objetivos do programa de melhoramento.
Objetivou-se com esse estudo: (i) verificar a existéncia de variabilidade genética na
populacdo, e (ii) identificar linhagens promissoras para compor os ensaios finais. Foram
identificados 119 gendtipos de feijdo-caupi, com base em um ensaio prévio e conforme os
objetivos do programa, tomados em dez progénies Fs.4. Para conducdo do ensaio, adicionou-
se a esses gendtipos duas testemunhas comerciais, Sempre Verde e BRS-Tumucumagque,
totalizando 121 tratamentos. O ensaio foi conduzido no municipio de Marco-CE. Utilizou-se
o delineamento em latice quadrado 11 x 11 com duas repeticdes, sendo as parcelas formadas
por uma fileira de 6m. Foram mensurados os caracteres: nimero de dias para floragao (NDF),
nimero de dias para maturacdo (NDM), altura de planta (ALT), comprimento de vagem
(CPV), numero de graos por vagem (NGV), massa de 100 graos (M;p0G) e massa total
(Mror). As andlises estatisticas foram realizadas por meio de modelos mistos, usando o
procedimento REML/BLUP. Para predicdo dos ganhos com a selecdo, usou-se uma
intensidade de selecdo de 10%. Os gendtipos diferiram para todos os caracteres avaliados,
independentemente do delineamento considerado (latice ou blocos casualizados). Os maiores
valores de efici€éncia do latice, em relacdo a blocos casualizados, foram obtidos para MyG,
NGV e CPV. Altas estimativas de acuricia e herdabilidade foram obtidas para os caracteres
CPV, NGV, M;yG e Mror, indicando que o processo seletivo tende a ser facilitado para os
mesmos. O cardter Mtor apresentou a maior variancia genética e as maiores predicdes de
ganhos com a selecdo. Os gendétipos 5, 7, 14, 15, 25, 27, 31, 42, 47, 57, 85 e 113 apresentaram

potencial genético para compor os EFL, devendo estes ser levados a esta etapa.
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Palavras-chave: Ensaios finais de linhagens; Pardmetros genéticos; Vigna ungiculata (L.)

Walp.

ABSTRACT

In improving cowpea is a constant search for superior genotypes. For evaluation
purposes, we highlight individuals who in addition to having high productivities meet the
requirements of the consumer market. Therefore, identifying the best genotypes to compose
the final testing lines (EFL) is necessary because so chances is increased to obtain a plant
variety that meets the objectives of the breeding program. The objective of this study: (i)
verify the existence of genetic variability in the population, and (ii) identify promising lines to
compose the final rehearsals. 119 genotypes of cowpea were identified, based on a
preliminary test and according to program objectives, taken in ten progenies Fs.4. To conduct
the test, added to these genotypes two commercial controls, Sempre Verde and BRS-
Tumucumagque totaling 121 treatments. The test was conducted in the municipality of Marco-
CE. We used the design in 11 x 11 square lattice with two replications, the plots formed by a
6m row. The characters were measured: number of days to flowering (NDF), number of days
to maturity (NDM), plant height (ALT), pod length (CPV), number of seeds per pod (NGV),
weight of 100 grains (M00G) and total weight (Mror). Statistical analyzes were performed
using mixed models using REML/BLUP procedure. For prediction of gains with the selection,
we used a 10% selection intensity. The genotypes differed for all traits, regardless of
considered design (lattice or a randomized block design). The largest lattice efficiency values
in relation to randomized block were obtained for M;00G, NGV and CPV. High accuracy and
estimates of heritability were obtained for the characters CPV, NGV, MG and Mror,
indicating that the selection process tends to be easier for them. The Mror character had the
highest genetic variance and higher earnings predictions with the selection. Genotypes 5, 7,
14, 15, 25, 27, 31, 42, 47, 57, 85 and 113 showed genetic potential to compose the EFL,

which must be taken at this stage.

Keywords: Final testing of inbred lines; Genetic parameters; Vigna ungiculata (L.) Walp.
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5.1 INTRODUCAO

Embora os programas de melhoramento do feijao-caupi tenham iniciado suas atividades
na regido Nordeste na década de 40, ainda sd@o poucas as cultivares langadas, quando em
comparacao a outras culturas. Isto se dd em parte pelas diferentes necessidades apresentadas
pelos agricultores (KRUTMAN et al., 1973). A obtencao de novas cultivares que apresentem
caracteristicas superiores as ja existentes tem sido um desafio constante, exigindo
investimentos e continuidade nas pesquisas, tendo sempre que estar aliadas as exigéncias do

mercado consumidor (RAMALHO & ABREU, 2006).

No melhoramento de plantas autdgamas € comum a exploracdo da variabilidade por
meio de cruzamentos artificiais, sendo a hibridagdo, a principal estratégia para obtencdo de
novas linhagens na cultura do feijao-caupi. Inicialmente sdo escolhidos genitores que
apresentam fenotipos desejaveis, sendo realizados cruzamentos entre estes para a obtengdo da
populacdo base. O avanco da populacdo ocorre até a obtencdo de um nivel satisfatério de
homozigose, sendo por fim realizada a selecdo e avaliacdao das linhagens. O lancamento de
uma cultivar pode ocorrer entre 5 e 10 anos apds a escolha e cruzamento dos genitores

(BOREM & MIRANDA, 2009).

Para que sejam obtidos genétipos superiores € necessdrio que a sele¢do seja baseada na
escolha dos melhores individuos. Devendo reunir estes uma série de atributos favoraveis que
lhes confira rendimento elevado e atenda as necessidades especificas para cada regidao. A
possibilidade de predizer o ganho esperado pela selecdo, antes que esta seja realizada,
constitui-se uma das principais contribuicdes da genética quantitativa para o melhoramento de
plantas, podendo-se comparar o avango de uma geracdo em relacdo a que lhe deu origem

(CRUZ et al., 2012).

E importante que a sele¢io seja fundamentada, sobretudo, nos componentes genéticos,
contribuindo tanto como subsidio para o planejamento de eficientes estratégias de
melhoramento, bem como para o conhecimento da natureza da acdo dos genes envolvidos no
controle dos caracteres aos quais se deseja melhorar (RESENDE et al, 2001). Informagdes
sobre estimativas de parametros genéticos t€ém contribuido para aumentar a eficiéncia dos

programas de melhoramento na cultura do feijdo-caupi. Com as informacdes obtidas €
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possivel avaliar se a populacdo é adequada para o melhoramento, bem como comparar as

diferentes estratégias de selecdao (SINGH, 2007).

Resende e Duarte (2007) indicam que os ensaios de avaliacdo de cultivares devem ser
abordados do ponto de vista genético e estatistico. A acurdcia seletiva € um dos parametros
mais relevantes para a avaliacdo da qualidade de um experimento, pois ndo depende apenas da
magnitude da variacdo residual e do nimero de repeti¢des, mas também da proporcdo entre as
variacdes de natureza genética e residual associadas ao cardter sob selecdo. Este pardmetro
tem a propriedade de informar sobre o correto ordenamento das linhagens para fins de sele¢ao
e também sobre a eficdcia da inferéncia acerca do valor genotipico das cultivares (RESENDE,

2002).

A 1dentificacdo dos melhores gendtipos assume papel fundamental na composi¢dao dos
ensaios finais de linhagens, pois € necessario que sejam levados para essa etapa os genotipos
que apresentaram os melhores desempenhos em relacdo aos caracteres que se buscou
melhorar. Com isso, o investimento de recursos serd direcionado a avaliacdo das linhagens
que contam com um elevado potencial genético, tornando assim, maiores as chances de se
obter uma cultivar que atenda de fato aos objetivos propostos pelo programa de

melhoramento.

Diante do exposto, objetivou-se: (i) verificar a existéncia de variabilidade genética na

populacdo, e (ii) identificar linhagens promissoras para compor os ensaios finais.

52  MATERIAL E METODOS
5.2.1 Material genético e condugdo experimental

Foram utilizadas sementes oriundas de dez progénies Fs.4, Com base em um ensaio
prévio, selecionaram-se 119 genoétipos dentro destas progénies. Para isto, os genétipos foram
ordenados considerando os que primeiro floraram, primeiro maturaram e que se destacaram
quanto aos caracteres relacionados a producao, utilizando-se um indice de selecdo de 10%.
Para condugdo do estudo, realizado nas condicdes de Marco-CE (3°4'60" S e 40°4'51" W), nos

meses de fevereiro a junho de 2015, adicionou-se a esses gendtipos duas testemunhas
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comerciais, as cultivares Sempre Verde e BRS Tumucumaque, perfazendo um total de 121

tratamentos.

Foi utilizado um delineamento experimental em latice quadrado 11 x 11, com duas
repeticoes, o qual foi disposto em sete blocos. Cada parcela foi composta por uma fileira de
6m, com espacamento entre plantas de 0,30m, e espacamento entre fileiras de 2m. Para
semeadura foram utilizadas duas sementes por cova, deixando-se apenas uma planta apds o
desbaste, realizado aos 21 dias apds a semeadura. A adubacdo de plantio foi feita com fésforo
e potdssio e a de cobertura com nitrogénio, conforme andlise do solo e recomendagdo para a

cultura.

Para o controle de plantas invasoras procederam-se capinas manuais da germinagdo ao
inicio da maturacdo das vagens. O ensaio foi conduzido sem necessidade de utilizacdo de
irrigacdo, sendo aplicados os inseticidas ACTARA 250 WG e ACEHERO para controle de
pragas, ndo sendo observadas perdas considerdveis. A colheita das vagens ocorreu em cada
planta de forma individual, as quais foram acondicionadas em sacos de papel, evitando a

mistura de gendtipos do mesmo tratamento ou de tratamentos vizinhos.

5.2.2 Mensuracdo dos caracteres
Considerou-se para avaliagdo dos genotipos os caracteres:

e Numero de dias para inicio da floracdo (NDF): avaliado mediante contagem dos dias

decorridos da semeadura ao surgimento da primeira flor na parcela.

e Numero de dias para inicio da maturacdo (NDM): avaliado pela contagem dos dias
decorridos da semeadura ao surgimento da primeira vagem na parcela com mudanca de

coloragdo, indicando o inicio do processo de secagem.

e Altura de planta (ALT): avaliada apds as plantas atingirem o estdgio de maturac@o, no
qual todas as plantas da parcela tiveram sua altura mensurada por meio do uso de régua,

tomando como medida a distincia do colo da planta ao dpice do ramo principal.
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e Comprimento de vagem (CPV): avaliado mediante selecdo aleatéria de uma vagem de

cada planta da parcela, mensurada com o auxilio de régua.

e Numero de graos por vagem (NGV): avaliado pela contagem dos graos, o qual se deu na

mesma vagem selecionada para mensuragdo do comprimento.

e Massa de 100 graos (M;pG): avaliada por meio da contagem de 100 graos de cada
planta da parcela, os quais foram pesados em balanca de precisdo. Algumas plantas
produziram um nimero inferior a 100 graos, nas quais foi contado o ndmero de graos e
aferido seu respectivo peso, realizando-se posteriormente uma regra de trés para

obtenc¢do do massa de 100 graos.

e Massa total (Mtor): avaliada mediante pesagem de todos os graos produzidos por

planta, sendo este carater aferido em todas as plantas da parcela.

5.2.3 Anadlises genético-estatisticas

A andlise foi realizada por meio de modelos mistos, com o auxilio do programa
estatistico R. Para a obtencdo dos componentes de variancia e das estimativas dos parametros
genéticos, submeteram-se os dados as andlises por meio do método da Maixima
Verossimilhanca Restrita/Melhor Preditor Linear Nao Viesado (REML/BLUP), conforme
descrito por Resende (2002). Inicialmente, procederam-se as andlises, considerando o

delineamento em blocos casualizados pelo seguinte modelo:
y=Xr+7Zg+e

em que: y € o vetor das médias fenotipicas das progénies; r é o vetor dos efeitos de repeticao
(assumidos como fixo) somados a média geral; g é o vetor dos efeitos genotipicos (assumidos

como aleatérios), em que, g ~ N(0,G), sendoGzlag; e ¢ o vetor de erros, sendo que

e~N(O,R)e R= Iaez ; € X e Z sdo matrizes de incidéncia que relacionam, respectivamente, os

efeitos de r e g ao vetor y.

As equacdes de modelo misto para a predi¢ao de r e g equivalem a:
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XX X'7Z r| [Xy
ZX Z'Z+\ | g| | Zy

1-h2
h; ¢ a herdabilidade a nivel de média das progénies.

s .
2 9
8

em que, 4, =

Na sequéncia analisou-se o mesmo conjunto de dados considerando o delineamento em

latice quadrado 11 x 11 e, para isso, foi empregado o seguinte modelo:

y=Xm+7Zg+ Wb +e

em que: y € o vetor das médias fenotipicas das progénies; m € o vetor dos efeitos das
combinacdes medi¢do-repeticao (assumidos como fixos) somados a média geral; g é o vetor
dos efeitos genotipicos (assumidos como aleatdrios), em que, g ~ N(0,G), sendoG=1Ic; b
€ o vetor dos efeitos blocos dentro de repeticdo (assumidos como aleatérios), em que,
b~ N(,B), sendOleo-If/r; e é o vetor de erros, sendo que e ~ N(O,R) e R=Iaf; eX,Ze

W sdo matrizes de incidéncia que relacionam, respectivamente, os efeitos de m, g e b ao vetor

y.
As equacdes de modelo misto para a predi¢ao de m, g e b equivalem a:

X'X X'Z X'W m X'y

7’X 7'Z+)\, 7'W g |=|Z2'Y

WX WZ WW+A, b W'y

1-h2—h’ 1-n}-h N ,
em que, A = g—z e =——>——h, € a herdabilidade a nivel de média das
h, h; ¢

progénies; hb2 € o coeficiente de determinagdo do efeito de bloco dentro de repeticao.

Para os efeitos aleatdrios, aplicou-se o teste da razdo de verossimilhanca (LRT), em que,
um quadro similar ao da andlise de variancia foi elaborado, denominado Andlise de Deviance
(ANADEYV), estabelecida pelos seguintes passos (FRITSCHE-NETO, 2011): i) obter o ponto
de maximo do logaritmo da funcdo de verossimilhancga residual (Log L) para modelos com e

sem o efeito a ser testado; ii) obter a deviance D = -2 Log L para modelos com e sem o efeito
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a ser testado; iii) obter a diferenca entre as deviances para modelos com e sem o efeito a ser
testado, obtendo, ao final, a razdo de verossimilhanca (LR); e iv) testar, via LRT, a
significancia dessa diferenga usando o teste qui-quadrado com 1 grau de liberdade, pois estas

estimativas tendem a ter este tipo de distribuicao.
Para obtencao da eficiéncia relativa do létice foi considerada a seguinte expressao:

ER < Var(m, —m,.) 5

Var(m, —m,),

em que, o numerador e o denominador referem-se as estimativas das variancias das diferencas
entre médias de dois tratamentos, no delineamento em blocos casualizados (BC) e no latice

(L). As variancias para o BC e L s@o dadas, respectivamente, por:
A A A 2 A A A 2
Var(m, —m..) ;- =—OME,,. e Var(m, —m.), =—OME,
r r

em que, QMEgc é o quadrado médio do erro no delineamento em blocos casualizados e OME],

€ o quadrado médio do erro efetivo, obtido no latice. Assim, a ER € obtida pela expressao:

OME,,
OME,

ER =

Para estimacdo dos ganhos com a selec@o utilizou-se intensidade de selecdo de 10%.
As estimativas foram obtidas por meio da diferenca entre a média dos valores genotipicos dos
melhores individuos e média da populagdo como um todo. Para isto, foram negligenciados os

valores genotipicos das testemunhas.

Visando determinar a relacdo dos coeficientes de variacdo genético/residual

(CVg/CVe), denominado por coeficiente de variagdo relativo (CVr), as estimativas dos

A . L. . A 2 ~2 .
componentes de variancia genotipica e residual, dados por O, e 9., respectivamente, foram

utilizados para o célculo do CVr:

A A

cv - & cv, = £ x100 cv, =2 x100

" CV X X

e
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A

em que, os desvios padrdo genético e residual sdo determinados, respectivamente por: 9, ¢

JaS

o,, e x é amédia geral.

e

Tal relacdo € importante para a predicdo da acurdcia seletiva (k) cuja expressao,

conforme Resende e Duarte (2007), é:

Y
P =| 1=
1+bx(CV.)

neste caso, b é o numero de blocos do delineamento estatistico, e CVr, o coeficiente de
variacdo relativo. Segundo os autores supracitados, valores maiores que 0,70 apresentam

classe alta de precisao.

Para estimagdo do ganho por selecdo utilizou-se a expressao:

em que, G, € o ganho com a selecdo e Xs € a média dos individuos selecionados, dada por:

¥, 2BLUP
n

53 RESULTADOS E DISCUSSAO
5.3.1 Anadlises de deviance

O efeito de blocos foi ndo-significativo para todos os caracteres, com exce¢ao do NDF
(Tabela 6), o que indica que houve uniformidade na &4rea experimental. Observou-se
comportamento diferencial dos gendtipos tanto quando os dados foram submetidos a anélise
pelo delineamento em blocos casualizados como pelo delineamento em latice, indicando
presenca de variabilidade genética. Isto torna vidvel a pratica da selecdo para obtencdo de
ganhos para os caracteres avaliados, a exce¢ao do cardter NDM. Em razao disso, o mesmo foi

desconsiderado nas anélises seguintes.
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Tabela 6. Andlises de deviance (ANADEVs) realizadas considerando os delineamentos em blocos casualizados e o latice quadrado para os
caracteres nimero de dias para o florescimento (NDF), nimero de dias para a maturacdo (NDM), altura de planta (ALT), comprimento de
vagem (CPV), niimero de grdos por vagem (NGV), massa de 100 griaos (M;00G) e massa total (Myor) avaliados em 119 genétipos

derivados de progénies F3.4 de feijao-caupi. Baixo Acarad/CE, 2015.

Caracteres
Analise Efeito
NDF NDM ALT CPV NGV M,00G Mrot
Bloco' 11,0317 0,002 1 2314™ 1,731 ™ 0,302 ™ 2,832 ™ 0,071™
DBC Gen6tipo * 2,967 0,729 ™ 5,789 " 83,517 85,614 200,183 27,3707
Erro 1,914 2,310 11,633 0,615 0,784 0,490 64,827
Repeticio’ 11,0297+ 0,001 ™ 1,521 ™ 0,814 " 0,102 ™ 0,932 " 0,034™
Bloco/Rep” 7,59x10°™ 1,971 ™ 2,543 2,551 0,677 ™ 4,515 74797
Létlce ES Kk skeksk skksk skeksk kksk
Gen6tipo * 2,968 0,512 4,737 85,551" 89,822 206,528 23309
Erro 1,913 2,239 11,361 0,554 0,699 0,405 61,785
Contraste” -6,31x107°"™ 1,753 ™ 1,369 ™ 4,596 4,885 10,859 3,419
DBC vs. Latice
Eficiéncia 1,001 1,032 1,024 1,110 1,122 1,210 1,049

" Teste F de Wald. ™ significativo a 0,1% de probabilidade e "nio-significativo.
* Teste de razdo de verossimilhanga (LRT), testado via qui-quadrado com 1 grau de liberdade. *** significativo a 1% de probabilidade, ** a 5% de probabilidade e * a
10% de probabilidade e ™ndo-significativo.
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O cariter Mot apresentou o maior erro observado no ensaio, tendo este sofrido grande
influencia pelo ambiente a que esteve exposto, devido seu controle genético ser mais
complexo. Esse comportamento foi observado quando os dados foram analisados no
delineamento em blocos casualizados bem como pelo litice. Resultado similar foi observado

para o carater ALT.

O efeito de repeticio para andlise considerando o delineamento em létice foi
significativo apenas para o cardter NDF. O efeito de blocos dentro de repeticdo foi
significativo para ALT, CPV, MG e Mror, mostrando que para esses caracteres € vidvel o
uso de delineamentos sofisticados como o latice, tendo-se eficacia no controle local. O
contraste entre blocos casualizados e latice foi significativo para CPV, NGV, M;0G e Mror,
mostrando que para esses caracteres hd diferencas entre estimativas conforme os

delineamentos adotados.

Para que o latice tenha eficiéncia elevada € necessario que seja grande o efeito dos
blocos, o que ocorre quando a varia¢io dentro dos blocos € superior a variagdo entre os blocos
do delineamento em blocos completos casualizados (CHOCHRAN, 1957). Verifica-se que a
eficiéncia do létice variou para os caracteres. Eficiéncia muito baixa foi observada para NDF,
indicando que para esse cardter a andlise por ambos delineamentos proporciona estimativas
muito proximas ou semelhantes. Contudo, maiores eficiéncias foram obtidas para os
componentes de producdo CPV, NGV e My G. Isto mostra a viabilidade na adocdo do

delineamento latice na obtencao de estimativas mais confidveis desses caracteres.

5.3.2 Valores genotipicos

Para o cardter NDF buscam-se valores genotipicos inferiores, os quais condicionam a
obtencdo de gendtipos que apresentam floracdo mais cedo. Essa caracteristica € interessante
para produtores de feijdo-caupi, principalmente da regido Nordeste, pois ciclos mais curtos
reduzem gastos com tratos culturais, além de reduzir o tempo que as plantas ficam expostas as
condi¢des do ambiente e ao ataque de pragas e doencgas. Valores genotipicos inferiores
também sdo buscados para ALT, o que condiciona a extragdo de gendtipos com porte ereto,

facilitando processos como a colheita. Gendtipos de porte ereto facilitam a colheita manual,
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praticada pela grande maioria dos produtores de feijdo-caupi das regides Norte e Nordeste,
mas possibilita também a colheita mecanizada, que € empregada pelos grandes produtores da
regido Centro-Oeste do Brasil. Ademais, essa caracteristica permite reduzir também as perdas
de grdos, por evitar que ocorra o contato das vagens com o solo. Neste sentido, observou-se
para NDF, que os melhores desempenhos foram apresentados pelos gendtipos 25, 42, 47 e 85,

e para ALT os genétipos 7 e 27 apresentaram os menores valores genotipicos (Tabela 7).

Para o carater CPV, no qual se busca valores elevados, verificou-se superioridade para
os genotipos 31 e 113. Estes, por sua vez, tiveram desempenho similar a testemunha 2 (BRS
Tumucumaque). Valores superiores sdo desejidveis por condicionar vagens de maiores
tamanhos, que em boas condi¢des nutricionais, tendem a produzir maior nimero de graos,
contribuindo positivamente para producdo. Para o cardter NGV se sobressairam os genotipos
25, 31, 57 e 85 apresentando os maiores valores genotipicos, os quais foram superiores aos
das testemunhas. Os gendtipos 25 e 85 apresentaram potencial também para o NDF, e o

genotipo 31 para CPV, devendo estes ser levados para compor os ensaios finais do programa.

A obtenc¢do de gendtipos que apresentam elevada massa de graos vem sendo objetivo
nos programas de melhoramento. Buscam-se atualmente gendtipos com essa caracteristica
visando atender as exigéncias do mercado consumidor, que cada vez mais tem dado
preferéncia por grdos de maiores tamanhos. Identificou-se que para Mo0G os genétipos 5, 15

e 57 foram os mais promissores, tendo este tltimo se destacado também para o cardter NGV.

A Mror apresentou a maior variacao dos valores genotipicos. Para esse carater, buscam-
se valores genotipicos elevados, pois quanto maiores forem, mais elevados serdo os ganhos
em produgdo. Observou-se o gendtipo 14 como o de maior valor genotipico, destacando-se
também o gendtipo 31, que além desse cardter apresentou valor genotipico elevado para o
CPV e NGV. Contando estes com valores superiores aos das testemunhas, apresentando
performances que condicionam ganhos para o programa de melhoramento, devendo estes ser

levados para compor os ensaios finais.
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Tabela 7. Valores genotipicos para os caracteres nimero de dias para o florescimento (NDF),
altura de planta (ALT), comprimento de vagem (CPV), nimero de graos por vagem (NGV),
massa de 100 graos (M;00G) e massa total (Mror), considerando os delineamentos em blocos
casualizados e ldtice, preditos em 119 gendtipos derivados de progénies Fi4 e duas

testemunhas comerciais de feijao-caupi. Baixo Acarai/CE, 2015.

Gen. NDF ALT CPV NGV MG Mot
DBC Latice DBC Latice DBC Latice DBC Liatice DBC Latice DBC  Latice
1 44314 44314 34261 34,163 19,522 19,525 15,431 15,388 16,342 16,325 33,610 32,851
2 44,584 44,584 34,030 33,944 19,607 19,611 16,291 16,265 15,093 15,066 40,883 39,958
3 44314 44314 33,7703 33,562 18,699 18,596 14,172 14,068 18,376 18,362 31,641 30,271
4 447720 44,720 33,904 33,813 19,952 19,990 15,168 15,191 15,908 16,045 33,403 33,781
5 44,7720 44,720 31,395 31,720 16,611 16,608 9,486 9,548 20,992 20,967 33,270 33,678
6 44,179 44,179 31,467 31,787 20,214 20,266 16,214 16,403 17,014 16,955 30,193 30,672
7 45260 45,260 30,615 30,961 20,499 20,664 16,447 16,542 19,028 19,061 34,168 35,488
8 45,260 45,260 31,572 31,667 21,346 21,389 17,180 17,170 17,717 17,795 34,831 35,398
9 44855 44,855 33,256 33,376 20,239 20,347 16,122 16,108 19,038 19,217 33,790 34,094
10 44,179 44,179 34,051 33,953 18,198 18,209 13,203 13,188 15,951 16,088 26,214 26,756
11 44,720 44,720 34940 34,847 18,443 18,373 14,039 13,991 16,087 15,988 30,088 30,687
12 44,584 44,584 34,340 34,202 20,478 20,402 16,510 16,501 19,308 19,289 46,085 44,588
13 44,179 44,179 33,028 32,983 18,808 18,829 14,197 14,201 17,524 17,674 30,532 30,975
14 44,855 44,855 34,924 34,718 19,773 19,686 15,763 15,689 18,751 18,741 56,852 54,907
15 44,855 44,855 34,563 34,547 21,049 21,056 16,122 16,167 20,689 20,627 39,192 39,797
16 44,855 44,855 34,033 34,044 20,825 20,829 16,141 16,187 18,716 18,637 35,853 36,534
17 44,179 44,179 33,692 33,790 18,985 19,074 15,129 15,097 16,406 16,563 31,165 31,528
18 45,260 45,260 34,707 34,585 19,860 19,868 16,268 16,241 18,972 18,978 46,445 45,393
19 44,855 44,855 34,038 33,951 19,684 19,689 15,584 15,544 17,589 17,583 38,874 37,995
20 44,584 44,584 34,850 34,710 19,056 19,080 14,782 14,797 17,563 17,714 36,200 36,515
21 44,584 44,584 32,619 32,648 18,004 17,928 13,343 13,282 16,167 16,069 26,113 26,802
22 44,449 44,449 32,637 32,722 18,233 18,197 13,688 13,687 15,806 15,702 28,423 29,273
23 44,449 44,449 34926 34,757 19,103 19,007 14,689 14,644 17,429 17,395 33,687 32,472
24 44,449 44,449 33,729 33,586 20,109 20,027 16,049 15980 17,840 17,822 43,653 42,009
25 43,909 43,909 34246 34,076 21,452 21,391 17,704 17,667 17,562 17,542 35,634 34,173
26 44,314 44314 33,048 33,266 19,200 19,345 14914 14,980 18,369 18,397 31,567 32,947
27 45,125 45,125 29,650 30,047 16,370 16,472 10,886 10,875 17,963 17,988 22,802 24,382
28 44,584 44,584 33,571 33,561 19,285 19,297 15,343 15,298 18,173 18,255 35,004 35,567
29 44,855 44,855 34422 34481 19,686 19,786 16,608 16,603 18,384 18,558 38,572 38,766
30 44,584 44,584 33,935 33,895 20,918 20,886 16,599 16,600 19,065 18,992 37,556 37,984
31 44,855 44,855 34,061 33,962 22,292 22366 17,322 17,385 15,422 15,554 45,424 45,528
32 44,314 44314 34293 34,157 21,492 21,432 16,894 16,892 18,335 18,308 45,053 43,579
33 44,314 44,314 34,482 34,300 20,121 20,040 16,559 16,500 18,057 18,041 43,044 41,414
34 44,584 44,584 33,118 33,177 18,911 18,885 15,449 15481 17,941 17,855 32,477 33,235
35 44,855 44,855 34,665 34,817 20,424 20,479 15900 16,083 18,416 18,369 40,949 41,182
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36
37
38
39
40
41
42
43
44
45
46
47
48
49
50
51
52
53
54
55
56
57
58
59
60
61
62
63
64
65
66
67
68
69
70
71
72
73
74
75
76
77
78
79

44,314
44,584
44,584
44,584
44,584
44,584
43,638
44,449
44,720
44,990
44,179
43,909
44,314
44,855
44,449
44,584
44,720
44,720
44,855
44,720
44,044
44,584
44,720
44,449
44,584
44,720
44,720
44,990
44,855
44314
45,531
44,855
44,855
44,720
44,720
44,720
44,720
44,449
44,584
44,449
44,720
44,584
44,855
44,855

44,314
44,584
44,584
44,584
44,584
44,584
43,638
44,449
44,720
44,990
44,179
43,909
44,314
44,855
44,449
44,584
44,720
44,720
44,855
44,720
44,044
44,584
44,720
44,449
44,584
44,720
44,720
44,990
44,855
44314
45,531
44,855
44,855
44,720
44,720
44,720
44,720
44,449
44,584
44,449
44,720
44,584
44,855
44,855

33,154
34,070
33,015
34,747
35,107
34,448
33,174
34,312
34,403
34,602
33,952
33,886
33,470
32,967
34,484
35,932
33,783
33,669
33,166
32,145
31,221
34,583
34,570
33,490
33,279
33,587
34,969
32,837
33,704
33,747
32,597
35,511
33,357
33,925
35,467
35,086
33,975
34,921
34,271
35,270
32,681
33,574
35,330
34,262

33,166
33,994
32,995
34,623
34,954
34,304
33,174
34,376
34,550
34,538
33,882
34,079
33,413
32,936
34,416
35,758
33,982
33,529
33,223
32,410
31,448
34,520
34,468
33,704
33,273
33,566
34,798
32,778
33,563
33,928
32,752
35,444
33,578
33,897
35,232
34,871
33,856
35,041
34,424
35,170
32,938
33,511
35,188
34,164

18,407
21,251
18,021
19,882
19,636
19,723
21,071
18,447
18,507
18,275
21,282
18,792
20,096
19,857
21,438
19,849
19,753
20,192
19,925
18,838
19,687
21,278
20,214
19,314
19,233
19,790
20,279
19,228
21,416
19,898
17,862
19,155
19,191
19,969
19,303
19,895
19,631
18,353
18,120
18,717
18,540
18,401
20,071
18,032

18,406
21,204
17,924
19,890
19,669
19,636
21,041
18,528
18,641
18,272
21,235
18,823
20,107
19,865
21,414
19,780
19,798
20,112
19,914
18,978
19,786
21,320
20,151
19,352
19,176
19,741
20,201
19,133
21,354
20,053
17,934
19,133
19,227
19,991
19,209
19,810
19,543
18,485
18,249
18,720
18,567
18,386
20,006
18,012

13,820
16,634
13,508
15,870
16,047
14,852
16,812
14,529
16,366
15,702
15,890
14,378
16,439
15,345
15,667
15,866
16,085
16,991
16,034
16,624
15,611
17,031
15,586
15,238
15,224
15,562
16,219
15,650
16,535
16,224
16,315
15,692
15,111
15,614
13,942
15,286
15,525
15,673
13,720
14,456
14,175
14,407
16,425
16,016

13,746
16,599
13,414
15,835
16,086
14,811
16,817
14,485
16,460
15,664
15,841
14,532
16,416
15,300
15,650
15,816
16,272
16,939
16,078
16,722
15,587
17,018
15,531
15,409
15,199
15,543
16,204
15,624
16,475
16,315
16,305
15,729
15,279
15,574
13,833
15,202
15,497
15,753
13,763
14,395
14,325
14,345
16,386
15,984

15,306
19,276
16,628
17,606
18,166
17,741
18,659
16,186
12,205
12,922
18,248
19,782
19,294
19,017
18,909
19,754
18,005
19,011
18,987
17,295
15,229
19,967
18,680
18,268
17,273
19,909
18,704
18,223
17,182
19,940
13,695
17,442
14,095
17,135
16,359
15,763
13,534
13,904
16,025
17,262
15,009
15,694
17,622
13,531

15,364
19,221
16,550
17,601
18,322
17,709
18,582
16,341
12,180
12,959
18,184
19,747
19,303
19,023
18,835
19,704
17,954
19,002
18,911
17,314
15,376
20,065
18,620
18,220
17,185
19,844
18,681
18,195
17,158
19,982
13,829
17,353
14,011
17,209
16,328
15,726
13,466
13,894
16,033
17,337
14,933
15,671
17,553
13,490

24,781
37,610
25,029
39,714
40,900
38,966
32,005
36,743
31,490
30,560
37,628
41,590
35,936
40,558
32,947
37,791
34,472
43,898
36,785
40,188
31,215
37,748
44,727
36,635
32,197
33,177
42,287
34,823
41,516
34,868
36,419
32,915
33,454
42,525
32,685
35,909
33,308
30,600
28,380
32,331
37,005
29,512
45,868
26,844

25,577
37,016
24,722
38,816
41,107
37,631
32,560
36,979
32,872
31,224
37,034
41,809
35,124
39,641
33,480
37,193
34,853
42,248
37,445
41,371
31,577
38,248
43,971
36,967
32,748
33,705
40,876
33,582
39,921
36,172
36,662
33,663
33,858
42,917
31,291
34,442
32,102
32,002
29,832
32,954
37,328
28,847
45,086
26,239
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80 44,855 44,855 35,725 35,539 18,822 18,842 15,741 15,774 13,137 13,249 32,343 32,746
81 44,584 44,584 33,787 33,703 19,470 19,500 15,345 15,371 14,375 14,498 34,077 34,440
82 44,584 44,584 34,639 34,533 21,148 21,099 16,896 16,865 17,610 17,541 40,902 40,233
83 44,314 44314 32,893 32,832 18,702 18,599 15,484 15,454 12,956 12,883 33,012 31,813
84 44,855 44,855 34,466 34,284 19,506 19,415 16,853 16,800 13,611 13,557 36,480 35,000
85 43,909 43,909 32,707 32,788 21,162 21,170 17,197 17,262 18,857 18,779 37,901 38,535
86 44,584 44,584 34,717 34,692 19,687 19,674 14,843 14,863 19,600 19,529 35,530 36,218
87 44,855 44,855 33,551 33,656 18,367 18,447 16,024 16,009 14,964 15,108 36,615 36,853
88 44,720 44,720 33,291 33,256 19,857 19,788 16,671 16,636 19,022 18,965 36,516 35,947
89 44,855 44,855 32,818 33,067 18,207 18,228 15,513 15,689 15,288 15,214 31,725 32,168
90 44,449 44,449 33,420 33,366 18,554 18,543 13,562 13,484 16,941 16,929 35,522 34,719
91 44,449 44,449 35,177 35,043 19,216 19,137 14,885 14,816 15,785 15,700 37,305 36,718
92 44,584 44,584 33,196 33,206 19,162 19,172 16,044 16,013 14,070 14,117 35,560 36,110
93 44,179 44,179 33,826 33,916 18,251 18,329 13,237 13,168 16,425 16,582 27,610 28,054
94 44,855 44,855 33,632 33,819 18,013 18,140 13,817 13,862 14,314 14,307 23,811 25,367
95 44,449 44,449 34,504 34,490 19,013 18,989 15,129 15,155 16,093 15991 26,613 27,505
96 44,584 44,584 34,992 34,908 19,299 19,311 16,004 15972 17,917 17,998 34,315 34,894
97 44314 44,314 33,571 33,436 18,685 18,582 14,528 14,430 16,604 16,575 32,586 31,195
98 44,449 44,449 34,596 34,445 20,056 19,974 15918 15,897 18,401 18,375 45,417 43,934
99 44,584 44,584 33,915 33,876 20,543 20,505 16,377 16,374 19,714 19,647 38,568 38,974
100 44,449 44,449 32,895 32,857 18,865 18,886 15,753 15,787 14,477 14,601 34,357 34,714
101 44,720 44,720 33,475 33,459 18,549 18,481 14,180 14,135 15,900 15,800 29,412 30,026
102 44,584 44,584 34,868 34,702 18,236 18,126 13,102 13,027 16,146 16,100 30,490 29,348
103 44,584 44,584 33,100 33,161 18,916 18,890 14,289 14,299 15,247 15,138 25,972 26,878
104 44,584 44,584 31,825 31,953 17,976 17,936 12,927 12911 16,480 16,382 31,173 31,960
105 44,584 44,584 34,268 34,422 18,964 19,105 14,799 14,863 16,052 16,059 31,124 32,514
106 44,855 44,855 33,373 33,487 18,904 18,992 15971 15,954 13,282 13,412 29,115 29,525
107 44,179 44,179 33,024 33,262 17,988 18,006 12,795 12,919 16,044 15977 29,069 29,573
108 44,314 44,314 32,529 32,535 18,161 18,066 14,338 14,259 15,504 15,417 28,563 28,176
109 44,314 44,314 32,994 33,014 18,782 18,786 14,262 14,196 16,238 16,304 29,885 30,565
110 44,855 44,855 33,783 33,699 18,540 18,557 14,414 14,422 17,832 17,984 31,643 32,062
111 45,125 45,125 34,043 33,997 19,504 19,450 16,109 16,100 18,203 18,122 40,041 40,413
112 44,720 44,720 34,799 34,714 19,494 19,440 16,842 16,847 15,672 15,570 37,800 38,222
113 44314 44314 33,347 33,261 22,195 22,146 16,451 16,441 19,599 19,583 44,088 42,636
114 45,125 45,125 32,996 33,130 19,161 19,253 16,518 16,512 12,805 12,931 33,099 33,418
115 44,720 44,720 32,661 32,899 18,483 18,617 15,349 15,423 19,933 19,975 33,935 35,261
116 44,720 44,720 33,771 33,864 18,705 18,790 15,037 15,002 14,176 14,314 42,547 42,650
117 44,990 44,990 33,263 33,206 18,457 18,472 15,808 15,842 11,865 11,966 29,600 30,065
118 45,395 45,395 33,939 33,910 18,497 18,497 16,624 16,604 12,742 12,778 29,836 30,517
119 45,125 45,125 34,524 34,411 20,244 20,258 16,849 16,834 17,623 17,617 44,293 43,290
T1' 44,584 44,584 30,963 31,051 19,090 19,010 16,302 16,260 15,817 15,732 31,760 31,299
T2 44,179 44,179 31,983 32,277 22,480 22,567 13,913 14,059 19,515 19,478 25,443 26,030

" Testemunha 1- cultivar Sempre Verde

? Testemunha 2- cultivar BRS-Tumucumaque
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5.3.3 Parametros genéticos

Elevadas magnitudes de acuricia foram obtidas para os caracteres CPV, NGV, M 40G e
Mror, em ambos delineamentos utilizados (Tabela 8). Esses valores estdo associados a
elevadas herdabilidades, indicando que se teve boa precisao na avaliacdo dos caracteres. O
que condiciona alta confiabilidade para os valores genotipicos preditos, facilitando assim o

processo de selecao dos melhores gendtipos.

Tabela 8. Estimativas das varidncias genotipica e de blocos dentro de repeti¢do, da
herdabilidade a nivel de médias, dos ganhos com a selecio em termos absoluto e em
percentual e da acurdcia do processo seletivo, considerando os delineamentos em blocos
casualizados e létice, para os caracteres nimero de dias para o florescimento (NDF), altura de
planta (ALT), comprimento de vagem (CPV), nimero de graos por vagem (NGV), massa de
100 graos (M00G) e massa total (Mrtor) avaliados em 119 genétipos derivados de progénies

Fs.4 de ferjdo-caupi. Baixo Acarau/CE, 2015.

Caracteres

NDF ALT CpV NGV Mi00G Mror

Delineamento Parametros

S; 0354 3224 1491 1960 4,449 53384

h’ 0270 0357 0829 00948 0,948 0,622

DBC GS 0,561  -2233 2,151 1,646 2,989 10,897
GS) 1,257 -6,619 11,064 10,686 17,621 31,059

Acuricia 0253 0365 0960 0,962 0,997 0,759

el 1,93x107 0,594 0,073 0,091 0,104 7,384

S; 3,54x10" 2,899 1473 1967 4395 47917

Litice h’ 0270 0337 0842 0,849 0,956 0,608
GS 0,561 -2,021 2,143 1,640 2968 9,787

GS) 1,257 -5,992 11,023 10,646 17,499 27,894

Acurécia 0253 0339 0966 0,970 0,998 0,739

DBC vs. Latice r 1,000 09946 09980 0,9986 0,9992  0,9899
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O carater Myor apresentou a maior varidncia genética entre os caracteres avaliados,
detectada tanto pelo delineamento em blocos casualizados quanto pelo litice. Resultado
similar foi observado para o componente de variancia de blocos dentro de repeticao. Por esse
carater ter apresentado também valores altos para herdabilidade a nivel de média, torna-se
ainda mais facil a obtencdo de ganhos mediante identificacdo e selecdo dos gendtipos mais

promissores ao aumento de producao.

A herdabilidade ¢ de fundamental importancia para a estimagdo dos ganhos genéticos e
para escolha dos métodos de sele¢do a serem aplicados (REIS, 2000). Foi observada uma
grande variacdo para esse parametro. O NDF apresentou a menor estimativa, muito
provavelmente devido a baixa magnitude de sua varidncia genotipica. Assim, maiores
dificuldades serdo esperadas para o progresso genético desse cardter. Por outro lado,
comportamento diferente foi observado para os caracteres CPV, NGV, M00G e Mror, 0s
quais apresentaram altos valores para herdabilidade. Situacdo esta desejavel para o programa,
pois pode-se identificar mais facilmente os melhores individuos e, com isso, serem alcancados

maiores ganhos com a selegao.

Ganhos com a selegdo negativos foram obtidos para os caracteres NDF e ALT,
condicionando para os gendtipos reducdo do ciclo e um menor porte. Isto mostra que a
selecdo foi de fato eficiente para atender os objetivos propostos pelo programa, observando-se
esse comportamento para ambos delineamentos utilizados. Os maiores ganhos preditos com a
selecdo se deram para os caracteres Mror e Mi90G, podendo-se com isso gerar incrementos na
producdo. O delineamento em blocos casualizados proporcionou estimativas de ganhos
superiores para a Mtor em relacao aqueles obtidos pelo litice. Todavia, para os demais
caracteres os delineamentos ndo diferiram na magnitude dos ganhos obtidos. Sendo expressos

para os caracteres avaliados valores semelhantes de correlagdo.

54 CONCLUSOES

O delineamento experimental ldtice permitiu obter estimativas mais confidveis, em

comparacao ao blocos casualizados, para a maioria dos caracteres estudados.
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Os gendtipos 5, 7, 14, 15, 25, 27, 31, 42, 47, 57, 85 e 113 apresentam potencial genético

para compor os ensaios finais de linhagens.

A predicao dos ganhos genéticos mostra que a selecdo serd eficiente para a melhoria

dos caracteres avaliados, sobretudo a Mtor.
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6. CONSIDERACOES FINAIS

A identificacdo precoce de progénies com potencial elevado na cultura do feijao-caupi
gera progressos para os programas de melhoramento, reduzindo o tempo para o langcamento

de cultivares superiores.

A estimativa m + a € vidvel para identificagdo de populacdes promissoras na cultura do

feijao-caupi, mesmo que estas sejam avaliadas em anos diferentes.

O uso do delineamento latice aumenta a precisdo na avaliacdo de componentes de

producdo na cultura do feijdo-caupi.

Os gendtipos detectados como promissores devem ser selecionados e levados a etapa
seguinte do programa de melhoramento, aumentando as chances de se obter uma cultivar

superior.
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