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astúcia. E outra vez: O Senhor conhece os pensamentos dos sábios, que são vãos. 
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RESUMO 
 
O grão comercial tipo Carioca é, tradicionalmente, o preferido para consumo no Brasil, 

o que justifica os esforços para o desenvolvimento de cultivares superiores, definindo 

características comerciais mais desejáveis. O objetivo desse trabalho foi o de avaliar a 

diversidade genética em um conjunto de 60 acessos de feijão comum tipo Carioca. A 

diversidade genética nesse grupo foi avaliada através de dois tipos de marcadores 

moleculares: SSRs e AFLPs. Enquanto as distâncias genéticas para SSRs foram 

calculadas usando a distância genética modificada de Roger’s, as distâncias genéticas 

para AFLPs foram calculadas com o uso do coeficiente de similaridade de Jaccard. A 

análise por agrupamento foi realizada com o uso do UPGMA. Setenta SSRs foram 

polimórficos e vinte combinações de AFLPs produziram 635 bandas polimórficas. O 

valor do PIC (“Polymorphism Information Content”) foi calculado para cada tipo de 

marcador. Os valores de PIC encontrados para SSRs variaram de 0,03 a 0,70, enquanto 

a variação para AFLPs foi de 0,03 a 0,37. Em geral, esses valores mostraram um melhor 

poder discriminatório para os marcadores SSRs. O dendograma de SSRs dividiu os 

genótipos de feijão tipo ‘Carioca’ em nove grupos. O agrupamento gerado pelos AFLPs 

produziu uma melhor separação dos genótipos, sendo que os mesmo foram divididos 

em cinco grupos. Os marcadores SSRs e AFLPs foram eficientes para avaliar a 

diversidade genética presente entre os acessos de feijão comum do tipo Carioca 

avaliados, sendo que foi possível constatar que a estruturação genética do conjunto de 

genótipos avaliados não é forte. Contudo há uma grande diversidade genética entre os 

acessos avaliados, e esta pode ser explorada pelos melhoristas para direcionar novos 

cruzamentos no sentido de gerar novas cultivares que atendam as necessidades do 

produtor e do consumidor desta leguminosa, mantendo as características do tipo de grão 

Carioca. 

 

Palavras-chave: Feijão comum, marcadores moleculares, análise de diversidade, SSRs 

e AFLPs. 
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ABSTRACT 
 

The Carioca commercial grain is traditionally preferred for consumption in Brazil, 

justifying the efforts for developing superior cultivars detaining the most common 

desirable commercial traits. The aim of this work was to evaluate the genetic diversity 

within a set of 60 ‘Carioca’ common bean accesses. Their genetic diversities were 

assessed using two types of molecular markers: SSRs and AFLPs. While genetic 

distances for SSRs were calculated using modified Roger’s genetic distance, for AFLPs, 

they were calculated using Jaccard´s similarity coefficient. Cluster analysis was 

performed with UPGMA. Seventy SSRs were polymorphic and twenty AFLPs primer 

combinations produced 635 polymorphic bands. PIC values (Polymorphism Information 

Content) were calculated for each sort of marker. SSRs PIC values varied from 0.03 to 

0.70, whereas AFLP PIC values ranged from 0.03 to 0.37. In general, these values 

showed a better discriminatory power for SSRs markers. The SSRs dendrogram divided 

the ‘Carioca’ genotypes into nine groups. AFLP clustering produced a clearer separation 

of the genotypes into five groups. Both SSRs and AFLPs were efficient to evaluate 

genetic diversity among ‘Carioca’ common beans. However, it was noticed that there 

wasn´t a strong genetic structure for this set of genotypes although a great genetic 

diversity among accessions was observed. Indeed, this information could be explored by 

breeders to direct further crosses and generate new cultivars that fulfill the needs of 

breeders and consumers of this legume preserving the Carioca grain type. 

 

Keywords: Common bean, molecular markers, diversity analysis, SSRs and AFLPs. 
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1 INTRODUÇÃO 

 
 

O feijão comum (Phaseolus vulgaris L.) é um dos mais importantes constituintes 

da dieta do brasileiro, com um consumo per capita superior a 17 kg/ano. É 

reconhecidamente uma excelente fonte protéica; contém grandes quantidades de 

carboidratos complexos, fibras e isoflavonas (ANDERSON et al., 1999; VIEIRA et al., 

1998), além de ser uma importante fonte de ferro, fósforo, magnésio e manganês e em 

menor escala de zinco, e cálcio (BROUGHTON et al., 2003). 

O cultivo do feijão ocorre em mais de 100 países, porém, o Brasil e a Índia, que 

juntos respondem por mais de 33% da colheita global, dominam a produção mundial, 

seguidos pela China, Mianmar (ex-Birmânia), México, Estados Unidos e Uganda 

(ZUPPI et al., 2005).  

No mercado brasileiro, há uma ampla diversidade e preferência dos 

consumidores quanto aos tipos de grãos comercializados, especialmente no que se refere 

à forma, tamanho, brilho e cores. Contudo, a preferência por determinadas cores de 

grãos varia de acordo com o Estado ou, mesmo, entre regiões. Na região Sul, em certas 

regiões de Santa Catarina e Paraná, Rio de Janeiro e Espírito Santo, por exemplo, a 

preferência é pelo tipo comercial preto. No Estado de São Paulo, predomina o consumo 

de grãos do tipo comercial carioca e, em algumas regiões de Minas Gerais, as 

preferências são pelos feijões de cor, principalmente, os de tipo mulatinho, roxinho, 

rosinha e pardo (MOURA, 1998). No Nordeste, o consumo é de Vigna unguiculata L. 

ou, quando se consome Phaseolus, a preferência é por feijão mulatinho (SILVA, 2007). 

Quanto à estrutura produtiva, no Brasil, há um enorme contraste nos sistemas de 

produção utilizados. De um lado, encontram-se os pequenos produtores que empregam, 

na maioria, mão-de-obra familiar com baixo nível tecnológico. No extremo oposto, 

encontram-se os grandes produtores rurais que cultivam o feijoeiro em grandes áreas 

sob irrigação e adotam elevado nível tecnológico para alcançar alta produtividade de 

grãos. No entanto, a cultura do feijoeiro continua sendo uma atividade de pequenos e 

médios produtores rurais, uma vez que 75% das lavouras nacionais de feijão são 

cultivadas em áreas inferiores a 10 hectares (FUSCALDI & PRADO, 2005). 

 A grande variabilidade genética presente no germoplasma do feijão comum que 

era utilizada na agricultura familiar no Brasil foi extremamente importante, pois esta 

variabilidade mantida sob cultivo nas pequenas propriedades auxiliou a estratégia de 



 2 

sobrevivência dos pequenos agricultores, visto que estes selecionavam os genótipos 

adaptados às condições agromorfológicas e socioeconômicas que possuíam, sendo estas 

diferentes das encontradas nos cultivos empresariais (CORDEIRO & MARCATTO, 

1994).  

 Contudo, a variabilidade genética que era mantida pela agricultura familiar está 

sendo perdida, sendo isto decorrência de dois eventos que alteraram a cadeia produtiva 

do feijão comum: a) o lançamento do feijão comum do tipo Carioca e a conseqüente 

substituição das outras cultivares e variedades por este tipo de grão, no período de 1968 

a 1974; e b) o desenvolvimento do programa de feijão irrigado (Pró-Feijão) lançado em 

1980, sendo que ocorreu uma expansão imediata deste tipo de plantio no norte e oeste 

do Estado de São Paulo (CONAFE, 2008).     

Na maioria dos programas de melhoramento do feijoeiro, os cruzamentos são 

realizados entre linhagens e cultivares pertencentes a um mesmo grupo gênico, ou seja, 

do grupo que possui cultivares com as características agronômicas e culinárias mais 

aceitas na região.  Neste sentido, muito pouco da variabilidade genética da espécie é 

explorada sendo que menos de 5% da variabilidade existente na espécie está sendo 

utilizada para fins de melhoramento desta cultura (SINGH, 1993). 

Os melhoristas utilizam os bancos de germoplasma para escolher genitores que 

serão utilizados para promover cruzamentos e obter novas cultivares, posto que, nos 

bancos de germoplasma a variabilidade é preservada e conservada, sendo possível 

encontrar variedades melhoradas, crioulas, espécies silvestres, que podem possuir 

diversas características de importância agronômica (NASS, 2001). 

Atualmente, no Brasil, a maior parte dos programas para o melhoramento 

genético do feijoeiro tem dado maior ênfase à obtenção de cultivares do grupo 

comercial Carioca pela grande demanda do mercado (ZIMMERMANN et al., 1996). O 

feijão do tipo Carioca é o mais produzido no país, com 63% do total da produção 

nacional. A produção do feijão carioca está distribuída uniformemente entre as 3 safras 

(safra das águas, safra da seca e safra de inverno), sendo que cada uma com participação 

de 33% na produção total desse tipo de feijão (CONAB, 2008). Apesar de ser um único 

grupo comercial dito ‘carioca’ e pertencer ao “pool” gênico Mesoamericano, os 

diferentes genótipos de feijão deste grupo apresentam variações agronômicas e 

tecnológicas, como diferenças em produtividade e tempo de cozimento (LEMOS et al., 

2004).  
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No processo de escolha da estratégia adequada de melhoramento, é de vital 

importância o conhecimento da variabilidade do germoplasma existente. Esta só pode 

ser eficientemente utilizada se for devidamente avaliada e quantificada 

(VANDERBORGHT, 1988).   

O estudo da diversidade genética presente em feijão era anteriormente feito 

apenas por meio de marcadores morfológicos e agronômicos considerados “descritores 

mínimos”, utilizados para caracterizar cada acesso, os quais são: emergência, floração 

média, cor da flor, hábito de crescimento, porte da planta, cor da vagem durante a 

maturação, características da semente e ciclo da cultura (SINGH et al., 1991a). 

Entretanto, como estes marcadores são afetados pela ação gênica de dominância, efeito 

ambiental, pleiotropia e epistasia, suas caracterizações são menos estáveis. 

Com o advento dos marcadores moleculares, pode-se estimar a diversidade 

genética diretamente ao nível do DNA, reduzindo-se a interferência das variações 

ambientais na mensuração do caráter. Além de não sofrerem influência do ambiente, os 

marcadores moleculares apresentam elevado número de marcas por genoma, elevado 

polimorfismo, e são livres de pleiotropia. Entre os principais tipos destacam-se os 

RFLPs (“Restriction Fragment Lenght Polymorphism”; BOTSTEIN et al., 1980), os 

RAPDs (“Random Amplified Polymorphic DNAs”; WILLIAMS et al., 1990), AFLPs 

(“Amplified Fragment Length Polymorphism”; ZABEAU et al., 1993), e SSRs 

(“Simple Sequence Repeats”; TAUTZ, 1989).  

Nos programas de melhoramento, os marcadores moleculares são 

abundantemente utilizados para estimar os níveis de diversidade e heterozigosidade 

entre diferentes materiais, estimar o tipo de distribuição espacial e temporal de 

populações em relação ao fluxo gênico (SOLÉ-CAVA, 2001); para mapeamento de 

QTLs (“Quantitative Trait Loci”, SIBOV et al., 2003), para introgressão gênica 

(AHMADI et al., 2001), entre outras aplicações. 

De posse de medidas de diversidade genética, os melhoristas podem utilizá-las 

na predição de melhores cruzamentos, abreviando etapas de avaliação de descritores 

morfológicos e de genitores em dialélicos. 

No Brasil, os programas de melhoramento do feijoeiro têm visado sobretudo o 

aumento da produção de sementes e a resistência às doenças. Além disso, os melhoristas 

buscam por cultivares mais resistentes à seca e mais apropriados a colheita mecanizada, 

porém, estas características são colocadas em segundo plano. Para que um programa de 
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melhoramento seja bem sucedido é necessário que o melhorista possua conhecimento a 

respeito da variabilidade genética existente dentro do seu banco de germoplasma.  

Desta forma, visando obter um maior conhecimento a respeito da variabilidade 

genética dos genótipos do tipo Carioca, o presente trabalho teve por objetivos: 

a) Acessar a diversidade genética presente entre acessos do tipo Carioca com 

marcadores moleculares SSRs e AFLPs;  

b) Comparar a eficiência e a informatividade associada a cada classe de 

marcador; 

c) Encontrar as melhores combinações gênicas em termos de distância gênica a 

fim de serem direcionadas ao programa de melhoramento do feijoeiro do 

Instituto Agronômico de Campinas (IAC). 
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2 REVISÃO DE LITERATURA 

 

2.1 O feijoeiro 

 

O feijoeiro comum é uma planta anual, cresce em todos os continentes, sob 

extremas condições ambientais. É um organismo diplóide verdadeiro (2n=2x=22) e 

possui um genoma pequeno estimado entre 450 e 650 Mb (BENNETT & LEITCH, 

1995). Outros estudos realizados mostram que 60% do genoma do feijão é composto 

por seqüências de cópias simples (TALBOT et al.,1984). 

O feijoeiro é uma planta autógama, ou seja, a autofecundação é o processo 

predominante para a obtenção de novos grãos ou sementes. A taxa de fecundação 

cruzada possui variações de acordo com o cultivar e as condições ambientais. Esta taxa 

foi estimada no Estado de Minas Gerais, e foram encontradas estimativas inferiores a 

3,0% (MARQUES JÚNIOR & RAMALHO, 1995). Devido ao sistema de polinização, 

pode-se inferir que um cultivar de feijão é constituído por uma linha pura ou por uma 

mistura de linhas puras. Uma linha pura, do ponto de vista genético, é um genótipo que 

possui todos os seus locos em homozigose e alelos iguais em todos os genes. Por isso, 

com as sucessivas multiplicações das sementes via autofecundação, a sua constituição 

genética não é alterada. Portanto, a não ser que ocorra mistura mecânica, mutações, a 

constituição do cultivar permanece inalterada.   

O feijão é um dos mais importantes componentes da dieta alimentar do 

brasileiro, por ser reconhecidamente uma excelente fonte protéica, além de possuir bom 

conteúdo de carboidratos, vitaminas, minerais, fibras e compostos fenólicos com ação 

antioxidante que podem reduzir a incidência de doenças. A maioria das cultivares de 

feijão apresenta em torno de 25% de proteína, que é rica no aminoácido essencial lisina, 

mas pobre nos aminoácidos sulfurados. Essa deficiência, contudo, é suprida pelo 

consumo dessa leguminosa com alguns cereais, especialmente o arroz. Isto torna a 

tradicional dieta brasileira, o arroz com feijão, complementar, no que se refere aos 

aminoácidos essenciais (VIEIRA et al., 2006). 

Além do papel relevante na alimentação do brasileiro, o feijão é um dos 

produtos agrícolas de maior importância socioeconômica, devido principalmente à mão-

de-obra empregada durante o ciclo da cultura. Estima-se que são utilizados, somente em 

Minas Gerais, na cultura do feijão, cerca de 7 milhões de homens por dia-ciclo de 

produção, envolvendo cerca de 295 mil produtores (VIEIRA et al., 2006).  
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O Brasil é o maior produtor e consumidor desta leguminosa, seguido pela Índia, 

China e México.  No período agrícola de 2006/2007, a produção foi de 3.350 toneladas 

e a previsão para o período agrícola de 2007/2008 foi de 1.255 toneladas (CONAB, 

2008). Contudo, a produção nacional ainda é inferior ao seu potencial, apresentando 

produtividade média equivalente a 800 kg/ha (MAPA, 2006). Essa baixa produtividade 

ocorre devido a vários fatores, dentre os quais, a incidência de doenças é considerada 

uma das maiores causas, e atualmente as ocorrências de estiagem têm contribuído para 

acentuar este fator. Como o rendimento desta cultura ainda é consideravelmente baixo, 

buscam-se alternativas para a obtenção de cultivares mais produtivas através da 

melhoria do desempenho produtivo da cultura, associado ao conhecimento e exploração 

da variabilidade genética. 

 

2.2 Origem e domesticação do feijão 

 

O gênero Phaseolus originou-se das Américas, sendo que possui 55 espécies, 

onde cinco são cultivadas: P. vulgaris L., P. lunatus L., P. coccineus L., P. acutifolius 

A. Gray var. latifolius Freeman e P. polyanthus Greenman (DEBOUCK, 1993). Dentre 

estes, o feijão-comum, Phaseolus vulgaris, é a mais importante, pois é a espécie mais 

cultivada e também a mais utilizada nos cinco continentes. 

Com base em informações morfológicas, fisiológicas e bioquímicas, GEPTS et 

al. (1986), KOENIG, SINGH & GEPTS (1990), GEPTS & BLISS (1985), SPRECHER 

(1988) e KOENIG & GEPTS (1989) estabeleceram a hipótese de três centros de origem 

para o feijão: 1) o primeiro no México e na América Central (Mesoamericano), 2) o 

segundo na região Andina, e 3) e o terceiro, de menor importância, na Colômbia. Para a 

determinação destes centros de origem, os autores se basearam em características como 

o tipo de faseolina – principal proteína de reserva de feijões selvagens e cultivados – 

bem como no tamanho das sementes. GEPTS (1984 e 1988), por meio de análises 

eletroforéticas, determinou vários tipos de faseolina. Foi verificado que ocorria uma 

correspondência na distribuição geográfica entre os feijões silvestres e cultivados. Os 

feijões do tipo “S” predominam no México e América Central (92%), enquanto os do 

tipo “T” predominam nos Andes do Sul (50%). O do tipo “B” somente foi encontrado 

em feijões silvestres e cultivados na Colômbia. Já os tipos “C”, “H” e “A” foram 

encontrados em formas cultivadas nos Andes. 
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 Os centros de origem correspondem aos centros de domesticação, já que 

cultivares de feijão apresentam o mesmo tipo de faseolina, específica de cada centro de 

origem, de seus acenstrais selvagens (GEPTS et al., 1986). 

 A faseolina pertence à família “7S” ou vicilina, a família das proteínas de 

reserva de sementes de leguminosas e é composta por três unidades polipeptídicas 

glicosiladas. Pertence a uma família multigênica, constituída por, aproximadamente, 

sete genes para a faseolina do tipo “T”, oito genes para faseolina do tipo “S” e nove 

genes para o tipo “C” (TALBOT et al., 1984). As seqüências primárias de clones de 

cDNAs evidenciaram que a faseolina é constituída por duas famílias distintas (alfa e 

beta), com 98% de homologia entre elas.  

Há uma correlação entre o tipo de faseolina e o tamanho da semente. Cultivares 

do tipo “T”, “C”, “H” e “A” têm sementes maiores do que os com tipo “S” e “B” 

(VASCONCELOS, 1995). No Brasil, são comuns os cultivares de sementes pequenas e 

faseolina do tipo “S”, como os feijões Carioca, Enxofre, Rosinha e muitos outros, e 

também feijões graúdos com faseolina do tipo “T”, como os cultivares ‘Manteigão 

Fosco’, ‘Jalo’ e muitos outros.  

 Os dois principais centros de domesticação têm relação com dois grupos de 

germoplasma conforme se evidencia no chamado nanismo ou fraqueza do híbrido F1. 

Essa anormalidade está relacionada ao fato das plantas F1 terem fraco crescimento, 

exibindo diversas anormalidades. A fraqueza do híbrido F1 somente pode ocorrer 

quando se cruzam cultivares de sementes pequenas e faseolina do tipo “S” com 

cultivares de sementes grandes e faseolina “T” ou “C” (SINGH & GUTIÉRREZ, 1984; 

GEPTS, 1988). Sendo assim, ela pode acontecer quando se cruzam cultivares do 

México e América Central com cultivares dos Andes. Provavelmente, isto seria um 

indicativo de que houve um grande isolamento geográfico entre os germoplasmas das 

duas regiões (BÓREM, 1999). 

 Dentro dos centros de domesticação, os genótipos puderam ser divididos em 

raças, baseando-se em análises de características agronômicas, morfológicas, 

bioquímicas e informações sobre adaptação (SINGH, 1991 b). De acordo com SINGH 

(1993), os genótipos de feijão dos principais centros de domesticação foram agrupados 

em seis raças ou doze grupos gênicos. 
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2.3 Melhoramento do feijoeiro e a cultivar ‘Carioca’ 

 

Os trabalhos com melhoramento genético em feijoeiro no Brasil foram iniciados 

no IAC, na seção de genética, em 1932, tendo como base realizar avaliações sobre a 

capacidade produtiva da espécie, porte de planta e resistência a doenças, para posterior 

utilização na obtenção de linhagens e cruzamentos artificiais. 

Desta forma, linhagens passaram a ser analisadas quanto às características 

mencionadas, enquanto plantas eram selecionadas em populações derivadas de 

cruzamentos. Nesta época, observou-se que as linhagens de tegumento preto eram mais 

produtivas que as demais por apresentarem resistência à seca e principalmente, ao 

patógeno da ferrugem. Constatou-se também que as sementes de cor preta não possuíam 

boa aceitação comercial, o que não acontecia com materiais dos grupos rosinha, roxinho 

e manteiga (BULISANI, 2008). 

Em meados de 1970, trabalhos realizados por pesquisadores do Instituto 

Agronômico no município de Palmital - SP identificaram uma planta de maior 

capacidade produtiva, onde a coloração do grão era creme com listras marrom, e o 

proprietário da fazenda a chamava de carioquinha, devido a uma raça de suínos que 

também possuía as listras pelo corpo. Após vários estudos foi recomendada como 

cultivar com o nome de Carioquinha. Muitos trabalhos foram realizados pela seção de 

Genética e Leguminosa do IAC como forma de demonstrar aos agricultores que a 

cultivar era produtiva. Este trabalho promoveu uma revolução no comércio de feijão no 

Brasil, pois a cultivar superou a tradição do consumo de feijões dos tipos rosinha, 

roxinho, manteiga e jalo e viabilizou o agronegócio do feijão no Brasil, sendo um tipo 

de grão ainda cultivado após 36 anos de seu lançamento (BULISANI, 2008). 

Trabalhos de melhoramento foram e ainda estão sendo realizados na Instituição 

para obtenção de novas cultivares com características mais produtivas, eretas e 

resistentes aos principais patógenos da cultura. Desde 1968, o programa já apresentou 

mais de 32 novas cultivares de feijoeiro, a exemplo das cultivares ‘IAC - Carioca 

Akytã’ (POMPEU, 1997), ‘IAC - Carioca Aruã’ (POMPEU, 1997), ‘IAC - Carioca 

Pyatã’ (POMPEU, 1997), ‘IAC-UNA’ (POMPEU, 1997), ‘IAC-Carioca Eté’ (O 

AGONÔMICO, 1999), ‘IAC-Carioca Tybatã’ (O AGRONÔMICO, 2001), ‘IAC-

Diplomata’ (CARBONELL et al., 2008), ‘IAC- Alvorada’ (CARBONELL et al., 2008). 

O desenvolvimento da agricultura criou uma ampla diversidade entre as espécies 

escolhidas para domesticação (BRUSH et al., 1981). Essa diversidade se expressa, entre 
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outras maneiras, no grande número de variedades que as espécies cultivadas 

apresentam. Contam-se em centenas ou milhares as variedades de arroz, centeio, 

cevada, trigo, sorgo, milho, feijão, batata, ihhame, goiaba, uva, dentre outras 

(CLEVELAND et al., 1994; STRUSS & PLIESKE, 1998; CATTAN-TOUPACE et al., 

1998; BRUSH et al., 1981; HAMON & TOURE, 1990). 

 Todavia, os avanços tecnológicos, a mecanização, o crescente uso de insumos e 

os programas de melhoramento genético das espécies cultivadas, que caracterizam o 

modelo da agricultura moderna, levaram a uma imensa redução na diversidade genética 

das principais culturas (CLEVELAND et al., 1994). 

Nas últimas décadas, o cultivo do feijoeiro na maioria das regiões produtoras do 

Brasil é realizado predominantemente com a cultivar ‘Carioca’ (ABREU et al., 1994). 

Estima-se que anualmente sejam cultivados mais de 2 milhões de hectares com feijões 

com este tipo de grão. Embora a freqüência de mutação por loco seja muito baixa, 

espera-se que a variabilidade nos cultivares em uso prolongado pelos agricultores seja 

alta em razão do grande número de locos que podem sofrer mutação, dos muitos 

indivíduos que são cultivados simultaneamente e pelo fato dos agricultores reutilizarem 

os grãos colhidos como semente. Ademais, com a ação da seleção natural, deve 

permanecer somente os alelos favoráveis a uma maior adaptação à região considerada. 

Muito embora grande parte dessa variação seja perdida, pelo fato de que apenas uma 

pequena amostra dos grãos colhidos seja reutilizada como sementes, supõe-se que 

permaneça variação suficiente para se ter sucesso com a seleção (SANTOS et al., 2002). 

A utilização dessa variabilidade bem sucedida é freqüentemente relatada na literatura 

(SANTOS et al., 1978; RAMALHO et al., 1982; FONSECA, 1993).   

Todas as cultivares do grupo carioca possuem a cultivar ‘Carioca’ como 

progenitor em alguma das etapas dos cruzamentos que lhes deram origem, sendo que, 

devido a este fator, todos esses cultivares possuem grandes semelhanças com o cultivar 

‘Carioca’, conforme descrito por RIBEIRO (2001).  

Todavia, há diferenças quanto à genealogia destes cultivares.  VIERA et al. 

(2000) analisaram características morfológicas quantitativas de seis cultivares cariocas 

(Tabela 1) e encontraram que os mais divergentes foram os cultivares ‘IAPAR 57’ e 

‘IAPAR 81’; enquanto o ‘Carioca MG’ e ‘IAPAR 57’ foram os mais similares. Esta 

semelhança foi atribuída à existência de progenitores que apresentam sementes de 

tegumento de cor preta, como o cultivar ‘Cornell 49-242’ na genealogia do cultivar 

‘Carioca MG’ e o cultivar ‘Porrilo’ na genealogia do cultivar ‘IAPAR 57’. Observou-se 
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um agrupamento pela similaridade genética por meio de análise de marcadores 

morfológicos quantitativos dos cultivares ‘Carioca’ e ‘Aporé’, o que pode ser entendido 

já que estes cultivares foram obtidos por meio de cruzamentos com 50% ou mais de 

alelos do cultivar carioca. Em se considerando características morfológicas qualitativas, 

foi observado maior similaridade genética entre os cultivares ‘Carioca’ e ‘Carioca MG’, 

e ‘Carioca’ e ‘IAPAR57’, enquanto as menores similaridades estão entre o cultivar 

‘IAPAR 81’ com os cultivares ‘Aporé’, ‘Carioca’ e ‘Pérola’.  

 

Tabela 1 - Genealogia de seis cultivares de feijão carioca. 
 

CULTIVAR GENEALOGIA 

‘Carioca’ Seleção dentro de lavoura de produtores 

‘Carioca MG’ Car. 80/Rio Tibagi 

‘Apóré’ Car./México 168//Car. / Bat 76 

‘Pérola’ Seleção Aporé 

‘IAPAR 57’ Porrilo Sintético/Aeté 1-38)//CENA 83-

1/IAPAR BAC 32//CENA 83-2/CENA 

83-1  

‘IAPAR 81’ BAT 93/Carioca 80/G. N. Nebraska 1 Sel. 

27)//Sel. Aroana 5/A 1764/4/a259 

 

Este trabalho não encontrou nenhuma característica morfológica que separasse 

todos os seis materiais, tanto que, ao final, recomendou que a certificação genética de 

cultivares de feijão do tipo Carioca fosse feita utilizando marcadores moleculares 

associados aos morfológicos. 

CEOLIN et al. (2007) avaliaram a divergência genética de 18 genótipos de feijão 

comum pertencentes ao grupo carioca por meio do método de Tocher (baseado na 

distância de Mahalanobis) e por gráficos de variáveis canônicas. Os resultados 

mostraram que as duas primeiras variáveis canônicas foram suficientes para explicar 

88,23% da variabilidade total observada. Os resultados revelaram que as combinações 

dos genótipos ‘Pérola’ X ‘CNFC 8008’, ‘CNFC 8005’ X ‘CNFC 8009’, ‘Pérola’ X 

‘CNFC 8009’, ‘Princesa’ X ‘CNFC 8008’ e ‘Princesa’ X ‘CNFC 8009’ foram as mais 

indicadas para realizar o melhoramento interpopulacional (os genótipos com prefixo 

‘CNFC’ são provenientes da EMBRAPA). 
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A variabilidade dentro do cultivar ‘Carioca’ foi avaliada por SANTOS et al. 

(2002), que coletaram amostras de 289 plantas - linhas puras – em uma lavoura em que 

as sementes colhidas foram reutilizadas por mais de dez safras. Ficou evidenciada a 

variabilidade entre as linhas puras para produtividade de grãos e outros caracteres, 

especialmente aqueles relacionados ao tipo de grão como, por exemplo, tamanho, forma 

e tonalidade da cor creme do fundo e do marrom das rajas.   

 

2.4 Marcadores moleculares 

 

 Os marcadores genéticos são quaisquer características, processos bioquímicos ou 

fragmentos de DNA que permitem a distinção de indivíduos geneticamente diferentes, 

sendo que estas marcas são herdadas de acordo com as leis de herança genética 

propostas por Mendel. Quatro tipos de marcadores genéticos têm sido empregados para 

auxiliar no melhoramento de plantas, sendo eles: morfológicos, citológicos, 

bioquímicos e moleculares (BORÉM & MIRANDA, 2005). Os marcadores 

morfológicos e bioquímicos foram amplamente utilizados, contudo, atualmente não 

estão sendo mais empregados devido ao baixo polimorfismo e à influência do ambiente. 

Atualmente, os marcadores moleculares estão sendo abundantemente utilizados em 

diversos estudos em plantas, isto porquê eles são neutros e abundantes no genoma, 

permitindo assim uma maior precisão e refinamento nos estudos genéticos (BORÉM & 

CAIXETA, 2006).   

 Basicamente, os marcadores moleculares são um conjunto de metodologias que 

visam detectar variações nas seqüências de DNA, ou seja, por meio destes marcadores é 

possível explorar o polimorfismo natural existente entre os indivíduos. Estas diferenças 

podem ocorrer devido aos processos de adição, deleção ou substituições de pares de 

bases, como também podem se dar por meio de rearranjos dos segmentos de DNA 

devido a efeitos de deleções, inserções, inversões ou translocações ocorridas nas fitas de 

DNA (CAIXETA et al., 2006).  

Nos programas de melhoramento, os marcadores moleculares de DNA são 

abundantemente utilizados para estimar os níveis de diversidade e heterozigosidade 

entre diferentes materiais, estimar o tipo de distribuição espacial e temporal de 

populações em relação ao fluxo gênico (SCHUSTER et al., 2007), para mapeamento de 

QTLs (“Quantitative Trait Loci”, LIU et al., 2008), para introgressão gênica 

(HERRERA et al., 2002), entre outras aplicações.   
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 A caracterização da variação genética presente em um banco de germoplasma é 

essencial para um bom andamento de um programa de melhoramento. Marcadores 

moleculares podem ser utilizados para estimar os níveis de diversidade e 

heterozigosidade entre diferentes acessos, o tipo de distribuição espacial e temporal de 

populações em relação ao fluxo gênico (SOLÉ-CAVA, 2001). 

 A análise da diversidade genética presente em feijão tem sido estudada por meio 

de diversas técnicas, de marcadores bioquímicos, como a faseolina (GEPTS et al., 1986; 

KOENIG et al., 1990; BROWN et al., 1982), isoenzimas (KOENIG & GEPTS, 1989; 

SINGH et al., 1991 a; SANTALLA et al., 2002), mtDNA (KHAIRALLAH et al., 1990, 

1992) ou por moleculares tipo RFLPs (BECERRA-VELÁSQUEZ & GEPTS, 1994), 

RAPDs (HALEY et al., 1994; SKROCH & NIENHUIS 1995; FREYRE et al., 1996; 

BEEBE et al., 2000; GALVÁN et al.,  2001, 2006; FRANCO et al., 2001; CHIORATO 

et al., 2007), AFLPs (TOHME et al., 1996; MACIEL et al., 2001; PAPA & GEPTS, 

2003; ROSALES-SERNA et al., 2005), ISSRs (GALVÁN et al., 2003; GONZÁLES et 

al., 2005), SSRs (YU et al., 1999; GUO et al.,  2000; MÉTAIS et al., 2002; GAITÁN-

SOLÍS et al., 2002; MASI et al., 2003; BLAIR et al., 2003, 2006 a, 2006 b, GRISI et al., 

2007) e  STSs (MURRAY et al.,  2002).     

Entretanto, dentre os marcadores moleculares existentes, os mais robustos para 

avaliar a diversidade presente dentro de um grupo são: AFLPs (“Amplified Fragment 

Length Polymorphism”; ZABEAU et al., 1993), e SSRs (“Simple Sequence Repeats”; 

TAUTZ, 1989).  

 Estudos comparativos entre marcadores moleculares foram realizados com 

milho. BARBOSA et al. (2003) avaliaram a relação intrapopulacional e 

interpopulacional de híbridos de milho tropical por meio de marcadores AFLPs e SSRs. 

Os autores concluíram que marcadores do tipo AFLPs são os mais apropriados para 

realizar estudos de diversidade genética de linhagens de milho proveniente de diferentes 

grupos heteróticos. 

 GARCIA et al. (2004) compararam marcadores do tipo RAPDs, RFLPs, AFLPs 

e SSRs em um estudo de diversidade de linhagens de milho tropical. Os resultados 

obtidos sugerem que os marcadores AFLPs são a melhor escolha para avaliar a 

diversidade genética. Além disso, os autores concluem que os AFLPs apresentam um 

bom nível de precisão nas estimativas genéticas. Os resultados obtidos com AFLPs 

correlacionaram com os obtidos com RFLPs, enquanto o RFLP é extremamente 
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laborioso, o AFLP é um sistema rápido e seguro que não requer conhecimento prévio de 

seqüência de DNA. 

 LABORDA et al. (2005) por meio de marcadores AFLPs e SSRs avaliaram a 

diversidade genética em linhagens de milho tropical. Os autores encontraram um alto 

nível de variabilidade genética sendo que, esta grande diversidade existente no material 

tropical levou a resultados distintos com uso de marcadores diferentes, onde o uso 

simultâneo de AFLPs e SSRs pode não ser a maneira mais eficiente de avaliar a 

variabilidade em genótipos altamente divergentes. Devido à habilidade dos SSRs em 

revelar vários aspectos da variação genômica, essa técnica foi considerada mais 

apropriada para análises de diversidade. 

 MARAS et al. (2008), em um estudo de diversidade genética de feijão comum, 

testaram a eficiência de marcadores SSRs e AFLPs para realizar este tipo de análise. 

Para tanto, genotiparam 29 acessos de feijão comum com 10 combinações de pares de 

“primers” de AFLPs e 14 SSRs. Os autores concluíram que ambos os marcadores foram 

eficientes para acessar a variabilidade genética dos genótipos avaliados. 

 

2.4.1 Marcadores RAPDs 

 

Um marcador molecular amplamente utilizado para avaliar a diversidade 

genética é o RAPD (WILLIAMS et al., 1990). Este marcador apresenta algumas 

limitações, como a baixa reprodutibilidade dos resultados e a natureza dominante, não 

permitindo a distinção entre os locos heterozigotos e homozigotos dominantes. 

Atualmente, este marcador tem sido cada vez mais abandonado devido às suas 

limitações (GARCIA et al., 2004).  

Dentre as várias aplicações da técnica, pode-se citar a construção de mapas 

genéticos para a localização de genes de interesse econômico, a obtenção de 

“fingerprintings” genômicos, a análise de divergência genética em populações e 

germoplasmas, e o estabelecimento de relações filogenéticas (FERREIRA & 

GATTAPAGLIA, 1995). Estes marcadores têm sido muito úteis no estudo da 

diversidade genética de várias espécies de feijão (VILARINHOS, 1994; 

VASCONCELOS, 1995; ALZATE-MARIN, 1996; YOUNG & KELLY, 1997; 

DUARTE, 1998; MACHADO, 1999; PARK et al. 1999; BEEBE et al., 2000). 

MACHADO (1999) avaliou por distâncias genéticas com marcador RAPD 12 

cultivares de feijão, sendo 11 pertencentes ao grupo carioca e classificou as referidas 
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cultivares em cinco grupos distintos: Grupo I) ‘Esal 693’; Grupo II) ‘Ouro Negro’; 

Grupo III) ‘IAC Carioca Aruã’; Grupo IV) ‘PF-9029975’ e Grupo V) ‘CI-21’, ‘CI-128’, 

‘H-4-7’, ‘Apóré’, ‘Pérola’, ‘Carioca 300V’, ‘A285’, ‘Rudá’ e ‘Carioca MG’. 

VIEIRA et al. (2000) analisaram, também, a similaridade genética entre 

cultivares de feijão do grupo carioca por meio de marcadores RAPD o qual possibilitou 

a separação dos cultivares em três grandes grupos: I) ‘Carioca’ e ‘Carioca MG’; II) 

‘Pérola’ e ‘IAPAR 57’; III) ‘Aporé’ e ‘IAPAR 81’. Segundo MACHADO (1999), o 

agrupamento ‘Carioca’ com ‘Carioca MG’ pode ser entendido devida existência de 

aproximadamente 50% de alelos do cultivar ‘Carioca’ envolvido nos cruzamentos para 

obtenção do cultivar ‘Carioca MG’. Os cultivares ‘Pérola’ e ‘IAPAR 57’ têm certo grau 

de parentesco, pois o cultivar ‘Pérola’ é uma linha pura obtida com base na seleção 

dentro do cultivar ‘Aporé’, que possui como progenitores dos cruzamentos para a 

obtenção do cultivar ‘IAPAR 57’, os cultivares ‘Cornell 49-242’ e ‘Porrillo’ (sementes 

com tegumento preto). Esta última também foi utilizada como um dos progenitores dos 

cruzamentos para a obtenção do cultivar ‘Pérola’ e ‘IAPAR 57’, que possuem 

características codificadas pelos genes relacionados a cor do tegumento. A similaridade 

genética encontrada entre ‘IAPAR 81’ e ‘Aporé’ pode ser entendida devido a 

progenitores de origem como ‘Porrilllo’, ‘Cornell 79-242’ e ‘Jamapa’ que possuem 

sementes com tegumento preto.  

MENEZES et al. (2004) avaliaram 98 linhagens de feijão com RAPD das quais 

88 pertencentes ao tipo Carioca e concluíram que a acentuada divergência genética de 

mais de 50% das linhagens indica que o cultivar ‘Carioca’ utilizado pelos agricultores é 

completamente diferente do cultivar original. 

CHIORATO et al. (2007) avaliaram 220 acessos de feijão comum pertencentes 

ao banco de germoplasma de feijão do IAC por meio de 23 descritores morfo-

agronômicos e 19 RAPDs. Os acessos estudados correspondem a genótipos do “pool” 

gênico Andino e Mesoamericano e de cultivares gerados pelo programa de 

melhoramento do IAC. Os acessos Mesoamericanos e os cultivares melhorados foram 

agrupados em um mesmo grupo, distintamente dos acessos Andinos. Com base nos 

dados moleculares, 47% de similaridade genética foi detectada entre acessos 

Mesoamericanos e resultados semelhantes foram observados para os cultivares 

melhorados (50%). Os Andinos apresentaram 60% de similaridade genética. O “cluster” 

formado pelos cultivares melhoradas e genótipos Mesoamericanos apresentou diferença 

quanto à coloração do tegumento.  



 15 

2.4.2 Marcadores AFLPs  

 

Marcadores AFLPs (ZABEAU & VOS 1993) apresentam polimorfismo baseado 

em diferenças entre genótipos na distribuição dos sítios de restrição e na amplificação 

diferencial de fragmentos. Podem ser detectados após uma reação de PCR (LIN & 

KUO, 1995) e eletroforese em géis de poliacrilamida. Têm sido utilizados como uma 

poderosa ferramenta para o DNA “fingerprinting” (PALLOTTINI et al., 2004) e 

mapeamento genético (SANTOS et al., 2002).   

A técnica de AFLP detecta um maior número de locos comparativamente às 

demais, possibilita ampla cobertura do genoma e apresenta um baixo custo por 

informação (locos). A utilização de enzimas de restrição combinada com condições 

adequadas à hibridação dos “primers” durante as reações de amplificação agrega a 

robustez da técnica de RFLP com a praticidade da PCR. Marcadores AFLPs reúnem a 

capacidade exploratória dos polimorfismos dos RFLPs (presença ou ausência de sítios 

de restrição) com a vantagem da PCR (VIEIRA et al., 2004).   

PAPA & GEPTS (2003), por meio de marcadores AFLPs, analisaram a estrutura 

genética de feijões selvagens e de feijões domesticados, pertencentes ao “pool” gênico 

Mesoamericano de diferentes níveis geográficos, a fim de testar a hipótese de fluxo 

gênico assimétrico e investigar a origem dos feijões selvagens. Os autores mostraram 

que o fluxo gênico ocorre com maior intensidade dentro das populações selvagens do 

que nas domesticadas. Outros trabalhos também apresentaram os mesmos resultados, 

alegando que está ocorrendo uma perda da diversidade genética nos feijões 

domesticados.  

SVETLEVA et al. (2006) caracterizaram molecularmente acessos de feijão 

comum (P. vulgaris L.) da Bulgária e de outros locais por meio de marcadores ISSRs e 

AFLPs. Os resultados demonstraram que ambos “pools” gênicos detêm uma 

heterogeneidade parecida, o que evidencia que a diversidade genética está preservada 

nestes grupos, fato essencial para realizar um bom programa de melhoramento para este 

cultivar. Segundo os autores, ambos os marcadores ofereceram informações satisfatórias 

para realizar a caracterização genética dos acessos que estavam sendo avaliados e para 

estimar a diversidade genética existente. 
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2.4.3 Marcadores SSRs  

 

Os marcadores microssatélites (TAUTZ, 1989; WEBER & MAY, 1989) 

representam um importante avanço para estudos genéticos. Este tipo de marcador 

apresenta alto nível de polimorfismo, codominância, heterozigosidade, mostrando 

padrão de herança Mendeliana. Além disso, é possível ser analisado a partir de qualquer 

tipo de tecido em qualquer estágio de desenvolvimento, sendo necessária pequena 

quantidade de DNA. 

Os microssatélites têm sido usados para a análise genética em diferentes espécies 

de plantas (SANTOS et al., 2003; KOEHLEC-SANTOS et al., 2003; BIANCHI et al., 

2004; DÍAZ & BLAIR, 2006; SILVA et al., 2007; BLAIR et al., 2007). 

Os microssatélites têm sido cada vez mais usados para a análise genética em 

feijão comum, com os mais variados objetivos, como análises dos efeitos da seleção 

natural (RODRIGUES & SANTOS, 2006), conhecimento da variabilidade genotípica 

(BLAIR (a) et al., 2006; BUSO et al., 2006) e, principalmente, visando o melhoramento 

por seleção assistida de QTLs, mais especificamente por ligação aos locos de resistência 

a doenças (CORRÊA et al., 2001; ALZATE-MARIN et al., 2005; FERREIRA et al., 

2005; BLAIR (b) et al., 2006; MIKLAS, 2006). 

GÓMEZ et al. (2004) avaliaram a diversidade de feijão comum da Nicarágua 

utilizando inicialmente um conjunto de 12 indivíduos provenientes de dezessete regiões 

da Nicarágua e 20 microssatélites já previamente desenvolvidos para feijão (YU et al, 

1999; GÁITAN-SOLIS et al., 2002; CIAT, 2002; BLAIR, 2003).  

SICARD et al. (2005) estudaram a diversidade genética de raças da Itália central 

de Phaseolus vulgaris L. e P. coccioneus L. Três tipos de marcadores moleculares 

(ISSRs, SSRs e CpSSRs) foram utilizados. Os resultados demonstraram que P. vulgaris 

apresentou uma diversidade genética maior do que P. coccineus, para SSRs, sendo as 

estimativas de diversidade (PIC) foram de 0,85 para P. vulgaris e 0,72 para P. 

coccineus.  

 RODRIGUES & SANTOS (2006) fizeram uso de 105 microssatélites para 

avaliar o polimorfismo que estes apresentavam para as gerações derivados do 

cruzamento entre os cultivares ‘Carioca MG’ x ‘ESAL 686’, ambos pertencentes à 

variedade P. vulgaris. Do total de microssatélites utilizados, 37 foram desenvolvidos 

por YU et al. (2000) e 68 foram desenvolvidos por GAITÁN-SOLÍS et al. (2002). 

Trinta SSRs apresentaram polimorfismo para os genitores e para o “bulk” da família 
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F24:27, estes locos foram selecionados naturalmente, sendo que 29 alelos vieram dos 

genitores ‘Carioca MG’ e um alelo veio do genitor ‘ESAL686’. Os autores concluíram 

que a seleção natural afetou todas as gerações e sua intensidade foi específica para cada 

loco e geração. 

 ZHANG et al. (2008) utilizaram 30 microssatélites para acessar a diversidade 

genética de 229 genótipos de feijão comum, sendo estes variedades chinesas. Os 

resultados obtidos por este estudo indicaram que os marcadores microssatélites foram 

eficientes para estimar a diversidade presente nos genótipos avaliados. Com isso, os 

autores concluíram que a China é um dos centros secundários de diversidade genética 

do feijão comum, ou seja, formou-se a partir de tipos que migraram do centro primário 

(o que possui a maior diversidade de espécies). 

O uso de SSRs visando acessar a diversidade genética existente em diferentes 

“pools” gênicos de feijão, pode auxiliar a introduzir variabilidade adicional de espécies 

selvagens para cultivares utilizados tradicionalmente em programas de melhoramento, 

já que a variabilidade foi grandemente reduzida pela síndrome de domesticação 

(KOINANGE et al., 1996). 
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3 MATERIAL E MÉTODOS 

 

3.1 Material Vegetal 

 

Material foliar de 60 acessos de feijoeiro (P. vulgaris L.) do tipo Carioca 

pertencentes ao Banco de Germoplasma do Instituto Agronômico foi utilizado neste 

estudo (Tabela 2).  

Tendo em vista que os programas de melhoramento do feijoeiro no Brasil têm 

como principal objetivo, aumentar a capacidade de produção de sementes e a resistência 

a doenças, a maioria dos genótipos que foram utilizados neste estudo possuem estas 

características, como, por exemplo, a cultivar ‘IAC-Carioca’ (grão do tipo Carioca; 

hábito de crescimento indeterminado II/III; porte semi-ereto; resistente ao mosaico-

comum), ‘Carioca MG’ (grão do tipo Carioca, hábito de crescimento indeterminado II; 

porte ereto; resistente ao mosaico-comum e à algumas raças de antracnose) e ‘Aporé’ 

(grão do tipo Carioca; hábito de crescimento indeterminado III; resistente à mancha 

angular, ao mosaico-comum e a algumas raças de antracnose).  

As sementes foram germinadas em casa de vegetação. De cada cultivar, 

quantidades iguais de folhas de 10 plantas (em “Bulk”) foram misturadas, no momento 

de coleta do material. As folhas coletadas foram congeladas em nitrogênio líquido e 

liofilizadas por 72h (-60oC, 05 a 10 microns de Hg) e após as amostras foram moídas 

em moinho mecânico (Ciclotec-1093 Sample Mill, Tecator). O pó resultante foi 

acondicionado em frascos plásticos hermeticamente fechados e armazenado em freezer 

– 20oC. 

 

Tabela 2 - Número dos genótipos utilizados (seqüência da genotipagem em gel de 
poliacrilamida), nome dos acessos de feijão comum do tipo Carioca, genealogia destas 
cultivares e a procedência das mesmas.  
 

Número dos 

genótipos 

Genótipos Genealogia Procedência 

01 A-449 G2910 / A19 CIAT 

02 Aporé Carioca / México 168 /4/ Carioca /// Porrillo No. 

1 / Gentry 21439 // 51052 / Cornell 49-242  

EMBRAPA 

 

Continua 
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Tabela 2 - Continuação 

03 Branquinho Desconhecida VARIEDADE 

CRIOULA 

04 BRS - Cometa A 769 / 4 / EMP 250 /// A 429 / XAN 252 // C 

8025 / G 4449 /// WAF 2 / A 55 // GN 31 / XAN 

170 

EMBRAPA 

05 BRS - Horizonte EMP 250 / 4 / A 769 /// A 429 / XAN 252 // Pinto 

VI 114 

EMBRAPA 

06 BRS - Pontal BZ3836 // FEB 166 / AN910523  EMBRAPA 

07 BRS - Requinte Carioca MG // POT 94 / AN910523 EMBRAPA 

08 BRSMG-Talismã Seleção recorrente envolvendo os seguintes 

genitores: BAT 477, IAPAR 14, FT 84-29, Jalo 

EEP, A 252, A 77, Ojo de Liebre, ESAL 645, 

Pintado, Carioca, ESAL 645, P 85, P 103, H-4, 

AN910522, ESAL 624, Carioca MG 

EMBRAPA 

09 Campeão II Aporé / Carioca comum VARIEDADE 

CRIOULA 

10 Caneludo Desconhecida VARIEDADE 

CRIOULA 

11 Carioca Comum Seleção massal em material local (Palmital-SP) IAC 

12 Carioca Lustroso Desconhecida VARIEDADE 

CRIOULA 

13 Carioca MG Carioca / Cornell 49-242 // Rio Tibagi UFLA 

14 Carioca Precoce - EMBRAPA 

15 CV-48  Seleção recorrente envolvendo os seguintes 

genitores: BAT 477, IAPAR 14, FT 84-29, Jalo 

EEP, A 252, A 77, Ojo de Liebre, ESAL 645, 

Pintado, Carioca, ESAL 645, P 85, P 103, H-4, 

AN910522, ESAL 624, Carioca MG 

UFLA 

16 FEB-186 A525 // A767 // G2500C / A445 // G12727 / 

XAN11    

CIAT 

17 FEB-200 A767 // G4495 / PVA 1111 // G4449 / XAN112 CIAT 

18 FT-Bonito IAPAR-14 / IAC-Carioca 80 FT-SEMENTES 

19 FT-Paulistinha Carioca / México 168 // Carioca 1070 FT-SEMENTES 

20 FT-PortoReal FT 85-75 FT-SEMENTES 

21 Goytacazes A 106 / A 63 VARIEDADE 

CRIOULA 

22 Guará - EPAGRE 

Continua 



 20 

Tabela 2 - Continuação 

23 H96A28 - P4 - 1 - 

1- 1 - 1 

Vax! / Aruã // Akytã / IAPAR14 // A686 IAC 

24 H96A102-1-1-152 Aruã/G5686 // Xan251 / Akytã // Pyatã / Mar1 // 

Pérola 

IAC 

25 H96A31-P2-1-1-1-

1 

Vax1 / Aruã // Aruã / Mar1 // Maravilha / Cal143 IAC 

26 IAC - Alvorada Pyatã / A686 // Maravilha / G2338 // Maravilha / 

And277 // L317-1 

IAC 

27 IAC-Apuã Emp81 / H853-50-2 IAC 

28 IAC-Aysó Carioca / Cornell 49-242 IAC 

29 IAC-Carioca Carioca / Cornell 49-242 IAC 

30 IAC-Carioca 

Akytã 

DOR 41 // 10-3-1 / TU1B1-2 / 10-9-1 IAC 

31 IAC-Carioca 

Aruã 

10771.122 // H5380-41 / A156 // H5380-41 / 

AB136 

IAC 

32 IAC-Carioca 

Pyatã 

DOR 41 // 10-3-1 / TU1B1-2 / 10-9-1 IAC 

33 IAC-Carioca 

Tybatã 

L933 / LM30630 IAC 

34 IAC-Votuporanga Emp81 / H853-50-2 // H853-50-2 / Phaseolus 

aborigineus 

IAC 

35 IAC-Ybaté G4000 / H858-50-2 IAC 

36 IAPAR - 14 Carioca 99 / G / N / Nebraska 1 Sel / 27 // BAT 

614 

IAPAR 

37 IAPAR - 57 Porrillo Sintético / Aeté 1-38 // CENA 83-1 / 

IAPAR BAC32 // CENA 83-2 / CENA 83-1 

IAPAR 

38 IAPAR - 80 A 2488 / EMP 117 /5/ Veranic 2 / Tlalnepantla 64 

// Jamapa / Tara  /// Carioca 99 / 

G.N.Nebraska1#27 /4/ Sel.Aroana 

IAPAR 

39 IAPAR - 81 Veranic 2 / Tlalnepantla 64 // Jamapa / Tara /// 

[(Carioca 99 / G.N.Nebraska 1#Sel 27) // 

Sel.Aroana]} /5/ Aroana /// Veranic 2 / 

Tlalnepantla 64 // Jamapa / Tara /4/ A 259  

 

IAPAR 

40 IAPAR -72 Carioca / Phaseolus coccineus IAPAR 

41 IAPAR - 31 IAPAR BAC 4 / RAI 46//IAPAR BAC2 / 

IGUAÇÚ /3/ BAT 93/ IAPAR BAC 4 

IAPAR 

Continua 
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Tabela 2 - Continuação 

42 IPR- Aurora RM8454-21-1/ IAPAR-14 IAPAR 

43 Juriti BAT93 / 2 / Carioca Sel.99 / Great Northen 

Nebraska 1 sel#27 / 3 / sel. Aroana / 4 / A176 / 

A259 / 5 / II 133 / XAN87  

IAPAR 

44 L 507-1 - IAC 

45 L-476-2 - IAC 

46 LH-II Carioca MG / Carioca / EMGOPA 201 Ouro // 

Carioca / EMGOPA 201 Ouro 

UFLA 

47 LP 01-38 - IAPAR 

48 LP 9979 - IAPAR 

49 LP88-175 - IAPAR 

50 Mar 2 A252 / G5653 CIAT 

51 MD-806 - CIAT 

52 Mex 279 - CIAT 

53 OPNS-331 Ouro Negro / Pérola UFLA 

54 OPS-16 Ouro Negro / Pérola UFLA 

55 Pérola Carioca / México 168 / 4 / Carioca /// Porrillo No. 

1 / Gentry 21439 // 51052 / Cornell 49-242 

EMBRAPA 

56 Rubi Carioca / México 168 / 4 / Carioca /// Porrillo No. 

1 / Gentry 21439 // 51052 / Cornell 49-242 

EMBRAPA 

57 Rudá Carioca / Rio Tibagi CIAT 

58 Taquarí Desconhecida CATI 

59 TO - CIAT 

60 Z-28 IAPAR 81 / AN9022180 // PF 9029975 / A-805 UFLA 

 

3.2 Extração e quantificação do DNA total dos genótipos de feijão comum 

 

O DNA das amostras foi extraído a partir de pó de folhas liofilizadas usando o 

método de extração do CTAB (HOISINGTON et al., 1994). Para realizar a extração do 

DNA dos 60 genótipos, 400 mg das folhas liofilizadas e moídas foram colocadas em 

tubos do tipo falcon de 15 mL, e nestes foram acrescentados 9,0 mL de tampão de 

extração CTAB (pré-aquecido à 65ºC com 0,2% de βmercaptoetanol). Os tubos falcon 

contendo a mistura de pó e tampão de extração foram incubados por 1h30min à 65 ºC, 

agitando os tubos por inversão a  cada 10 minutos. Após esta etapa, os tubos foram 

retirados do banho-maria e deixados sobre a bancada por 5 minutos para que os mesmos 
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resfriassem. Em seguida, foi adicionado a cada tudo 4,5 mL de solução composta por 

clorofórmio misturado a álcool isoamílico na proporção de 24:1. Os tubos foram 

agitados levemente por inversão durante 10 minutos, e em seguida as amostras foram 

centrifugadas por 20 minutos à 2.500 rpm, sendo que a temperatura foi mantida em 

torno de 20ºC - 25ºC, para não ocorrer a precipitação do CTAB. A parte aquosa superior 

contida nos tubos foi transferida para novos tubos falcon de 15 mL, e nestes novamente 

foi colocado 4,5 mL de solução composta por clorofórmio misturado a álcool isoamílico 

na proporção de 24:1. Realizou-se a mistura por inversão durante 10 minutos. 

Novamente, as amostras foram centrifugadas por 20 minutos a 2.500 rpm. A fase 

aquosa superior foi transferida para novos tubos falcon e nestes foi adicionado 6,0 mL 

de 2-propanol e as amostras foram gentilmente misturados por inversão até o 

aparecimento do DNA. Os tubos foram centrifugados por 20 minutos à 2.500 rpm, a 

fase aquosa foi descartada, e foi adicionado 1 mL de solução de lavagem “Wash1” 

(76% de EtOH e 0,2M de NaOAc). Este líquido permaneceu nos tubos por 5 minutos e 

em seguida foi descartado. Para efetuar outra lavagem, 2 mL de solução “Wash2” 

(76%de EtOH e 10 mM de NH4OAc) foi adicionado, e após um minuto, esta solução foi 

descartada. Os tubos contendo as amostras de DNA de cada genótipo ficaram durante 1 

hora secando sobre a bancada, e após este tempo, as amostras foram resuspendidas em 1 

mL de TE (pH = 8,0) e 20 µL de RNAse (10 ng/µL).     

Alíquotas de DNA obtidas de cada genótipo foram quantificadas em gel de 

agarose 1% ao lado de um padrão de concentração de DNA, construído a partir de DNA 

de fago λ numa gama crescente de 50 a 300 ng. Mediante comparação visual da 

intensidade das bandas do DNA das amostras e dos padrões, as concentrações de cada 

amostra foram estimadas. O DNA de cada acesso foi acondicionado em geladeira à 4 

ºC. 

 
3.3 Análise dos SSRs  

 

 Para o estudo da diversidade genética, 85 microssatélites (BENCHIMOL et al., 

2007; CARDOSO et al., 2008), foram selecionados, sendo que destes, 65 foram 

genotipados em gel de poliacrilamida 6%, e os outros 20 microssatélites foram 

genotipados em seqüenciador automático com “primers” fluorescentes, e destes 10 

microssatélites marcados com fluorescência são inéditos e ainda não foram publicados.  
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As reações de amplificação com os 65 microssatélites foram realizadas com 50 

ng de DNA, 1 U de Taq DNA polimerase, 1,5 mM de cloreto de magnésio, 0,15 mM de 

cada dNTP, 0,8 µM de cada “primer” (“forward” e “reverse”) e 1x de tampão da 

enzima, num volume total de 25 µl. As condições de amplificação utilizadas foram: 1) 

94oC, 1 min; 2) 94oC 1 min; 3) temperatura de anelamento (Ta) específica para cada 

SSR por 1 min.; 4) 72oC 1 min, 5) volta ao passo 2 por 30 vezes; 6) 72oC por 5 min.; 7) 

15oC, incubação. O termociclador MyCycler da BioRAD foi utilizado para fazer as 

reações de amplificação.  

 Para verificar a qualidade das amplificações, primeiramente os produtos das 

reações de amplificação foram submetidos a eletroforese em gel de agarose (1,0 %),  

corado com brometo de etídeo para visualização das bandas. Os locos que apresentaram 

um adequado padrão de amplificação foram submetidos à eletroforese em gel de 

poliacrilamida denaturante (6%), sendo que os locos que não apresentaram padrão 

adequado de amplificações foram submetidos a novas reações de PCR. A coloração dos 

géis de poliacrilamida denaturante foi realizada utilizando-se nitrato de prata de acordo 

com CRESTE et al. (2001). 

 Para realizar a genotipagem dos 20 microssatélites adicionais pelo método de 

fluorescência, as amplificações foram realizadas do seguinte modo: as reações de PCR 

foram realizadas em um volume final igual a 15 µL, contento 30 ng de DNA, 1 U de 

Taq DNA polimerase, 1,5 mM de cloreto de magnésio, 0,15 mM de cada dNTP, tampão 

1x, 0,8 pmol/µl de “primer reverse” com M13 (marcado com duas cores de florescência: 

HEX e 6-FAM, que apresentam coloração verde e azul, respectivamente) e 0,2 pmol/µl 

do “primer foward”. As amplificações foram realizadas nas seguintes condições: 1) 

94ºC por 1 min; 2) 30 ciclos a 94ºC por 1 min, temperatura de anelamento (Ta) 

específica para cada SSR por 1 min e 72ºC por 1 min; 3) 8 ciclos a 94ºC por 1 min, 

53ºC  por 1 min, 72ºC por 1 min, e 4) extensão final a 72°C por 10 min. As amostras 

para realizar a genotipagem foram preparadas em uma mistura de 9 µL de formamida 

(Applied Biosystems), 0,25 µL de “Rox” (Applied Biosystems) e 1,5 µL da reação de 

amplificação. Os fragmentos amplificados foram genotipados em seqüênciador 

automático 3730 DNA Analyzer (Applied Biosystems). As análises dos produtos foram 

realizadas utilizando o “software” GeneMapper® v3.7 da Applied Biosystems (Figuras 

1 e 2). 
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Figura 1 - Eletroferogramas com picos dos dois alelos do microssatélite SSR-IAC01 
com a florescência 6-FAM (coloração azul). Os picos com coloração vermelha são do 
“Rox” (padrãode peso molecular). Programa GeneMapper® v3.7 (Applied Biosystems). 
A parte (A) da figura corresponde ao alelo de menor peso molecular, enquanto que a 
parte (B) da figura corresponte ao alelo de maior peso molecular. 
 

 

 

Figura 2 - Eletroferogramas com picos dos dois alelos do microssatélite SSR-IAC143 
com a florescência HEX (coloração verde). Os picos com coloração vermelha são do 
“Rox” (padrão de peso molecular). GeneMapper® v3.7 (Applied Biosystems). A parte 
(A) da figura corresponde ao alelo de maior peso molecular, enquanto que a parte (B) da 
figura corresponte ao alelo de menor peso molecular. 

A 

B 

A 

B 
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O “primer” universal comumente usado até hoje é o M13, derivado do 

bacteriófago M13, um importante vetor já há muito tempo usado no seqüenciamento de 

DNA (DAVID et al., 1993). Na genotipagem por fluorescência, ele é muito usado por 

caracterizar uma seqüência muito diferente de seqüências de plantas, o que garante que 

ele irá anelar, durante a PCR, apenas com a seqüência de interesse (INAZUKA et al., 

1996; KRISHNA et al., 2004).  

 

3.4 Análise dos AFLPs 

 

 Para realizar as amplificações dos 60 acessos de feijão comum do tipo Carioca 

com os marcadores AFLPs, utilizou-se a metodologia proposta por VOS et al. (1995) 

com algumas modificações, conforme descrito a seguir: 

(1) Digestão do DNA genômico total: 100 ng de DNA foram digeridos utilizando a 

combinação de duas enzimas de restrição, sendo uma de corte raro (EcoRI), e a outra de 

corte freqüente (MseI). A digestão se deu em um volume final de 20 µL contendo 5 U 

da enzima  EcoRI (New England Biolabs), 5 U da enzima MseI (New England Biolabs), 

2 µL de tampão 2 (tampão da enzima MseI), 2 µg de BSA (New England Biolabs). A 

solução de digestão foi incubada em termociclador MyCycler da BioRAD durante 4 

horas a 37ºC para a digestão do DNA e, após para efetuar a inativação das enzimas, a 

solução permaneceu por mais 20 minutos a 65 ºC.  

(2) Ligação dos adaptadores: adaptadores específicos contendo as seqüências das 

enzimas EcoRI (5’- CTCGTAGACTGCGTACC – 3’/ 5’- CTGACGCATGGTTAA -3’) 

e MseI (5’- GACGATGAGTCCTGAG – 3’/ 5’ - TACTCAGGACTCAT - 3') foram 

ligados às extremidades dos fragmentos de DNA gerados pela restrição. Os adaptadores 

de fita dupla foram previamente preparados misturando-se quantidades equimolares dos 

dois oligos de fita simples (300 pMols da seqüência do adaptador da enzima EcoRI, e 

3000 pMols da  seqüência do adaptador da enzima MseI). A solução foi aquecida a 94ºC 

por 2 minutos no termociclador MyCycler da BioRAD, e foi resfriada lentamente em 

temperatura ambiente. A ligação dos adaptadores às extremidades dos fragmentos foi 

realizada adicionando-se 20 µL da reação de digestão, 3,0 µL de T4 “Buffer” 

(Invitrogen), 0,5 µL (5 pMol/ µL) do adaptador da enzima EcoRI, 0,5 µL (50 pMol/ µL) 

do adaptador da enzima MseI, 0,5 µL de ATP à 10mM (Invitrogen), 0,5  µL de T4 DNA 

ligase à 1U/ µL (Invitrogen) e 5,0 µL de água Milliq autoclavada, sendo que o volume 
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final de reação é igual a 30 µL. A ligação foi realizada por 16 horas a 16ºC, seguido por 

um período se 20 minutos a 65ºC no termociclador MyCycler da BioRAD.  

(3) Reação de pré-amplificação: esta reação foi realizada utilizando-se “primers” 

específicos contendo as seqüências das enzimas EcoRI e MseI. A reação foi feita em um 

volume final igual a 15 µL contendo 3,0 µL da reação de ligação diluída 6x em água 

Milliq autoclavada, 1,5 µL de tampão 10X, 0,9 µL (25 mM) de cloreto de magnésio, 0,9 

µL (2,5 mM) de mix de dNTPs, 1,2 µL (10 µM) de “primer” contendo a seqüência da 

enzima EcoRI (5’ - AGACTGCGTACCAATTC - 3'), 1,2 µL (10 µM) de “primer” 

contendo a seqüência da enzima MseI (5’- GATGAGTCCTGAGTAA), 0,3 µL (1 U/ 

µL)  da enzima Taq DNA polimerase, e 6,0 µL de água Milliq autoclavada. Esta mistura 

foi incubada por 2 minutos a 94 ºC, e em seguida foi submetida a 26 ciclos nas 

seguintes condições: 94ºC por 30 segundos, 56ºC por 30 segundos e 72ºC por 1 minuto. 

Os produtos da reação foram diluídos 10X em água Milliq autoclavada e foram 

armazenados a -20 ºC. 

(4) Amplificação seletiva: Um total de 10 “primers” de EcoRI e de 10 “primers” de 

MseI, contendo três nucleotídeos seletivos cada, foram sintetizados, possibilitando desta 

forma realizar 100 possíveis combinações para a genotipagem dos 60 genótipos. A fim 

de verificar o grau de polimorfismo gerado a partir de cada combinação, cinco acessos 

dentre os 60 foram selecionados para realizar a genotipagem das 100 possíveis 

combinações, sendo que as 20 combinações mais polimórficas de “primers” específicos 

para os adaptadores acrescidos de 3 bases seletivas na extremidade 3’ foram utilizados 

neste processo (Tabela 3). A reação de amplificação foi realizado em um volume final 

de 15 µL contendo 3,0 µL da reação de pré-amplificação diluída 10X em água Milliq 

autoclavada, 1,5 µL de tampão 10x, 0,9 µL (2,5 mM) de cloreto de magnésio, 0,9 µL de 

mix de dNTPs (2,5 mM), 1,2 µL  “primer” (10 µM) contendo a seqüência da enzima 

EcoRI com mais três bases seletivas na extremidade 3’, 1,2 µL de “primer” (10 µM)  

contendo a seqüência da enzima MseI com mais três bases seletivas na extremidade 3’, 

0,3 µL (1 U/ µL) da enzima Taq DNA polimerase, e 6,0 µL de água Milliq autoclavada. 

Esta mistura foi incubada por 2 minutos a 94 ºC, e em seguida foi submetida a 12 ciclos 

nas seguintes condições: 94ºC por 30 segundos, 65ºC por 30 segundos e 72ºC por 1 

minuto; após seguiu-se 23 ciclos nas seguintes condições: 94ºC por 30 segundos, 56ºC 

por 30 segundos e 72ºC por 1 minuto e 72ºC por 5 minutos.  
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Tabela 3 - Seqüências das combinações de pares de “primers” que foram utilizadas para 
realizar o processo de amplificação seletiva dos marcadores AFLPs. 
 

Combinações de pares de “primers” 

EcoRI (GACTGCGTACCAATTCTAA /MseI (GATGAGTCCTGAGTAAGAA ) 

EcoRI (GACTGCGTACCAATTCTCA /MseI (GATGAGTCCTGAGTAAGAA ) 

EcoRI (GACTGCGTACCAATTCTCA /MseI (GATGAGTCCTGAGTAAGAC) 

EcoRI (GACTGCGTACCAATTCTCA /MseI (GATGAGTCCTGAGTAAGAC) 

EcoRI (GACTGCGTACCAATTCTAT/MseI (GATGAGTCCTGAGTAAGTA) 

EcoRI (GACTGCGTACCAATTCTAT/MseI (GATGAGTCCTGAGTAAGTG) 

EcoRI (GACTGCGTACCAATTCTTA/MseI (GATGAGTCCTGAGTAAGAT ) 

EcoRI (GACTGCGTACCAATTCTTG/MseI (GATGAGTCCTGAGTAAGAA ) 

EcoRI (GACTGCGTACCAATTCTTG/MseI (GATGAGTCCTGAGTAAGAT ) 

EcoRI (GACTGCGTACCAATTCTCT /MseI (GATGAGTCCTGAGTAAGAA ) 

EcoRI (GACTGCGTACCAATTCTCT /MseI (GATGAGTCCTGAGTAAGAT ) 

EcoRI (GACTGCGTACCAATTCTCT /MseI (GATGAGTCCTGAGTAAGTA ) 

EcoRI (GACTGCGTACCAATTCTCT /MseI (GATGAGTCCTGAGTAAGTT ) 

EcoRI (GACTGCGTACCAATTCTTT /MseI (GATGAGTCCTGAGTAAGTA ) 

EcoRI (GACTGCGTACCAATTCTTT /MseI (GATGAGTCCTGAGTAAGTC) 

EcoRI (GACTGCGTACCAATTCAAG /MseI (GATGAGTCCTGAGTAACGG) 

EcoRI (GACTGCGTACCAATTCAAG /MseI (GATGAGTCCTGAGTAACCT) 

EcoRI (GACTGCGTACCAATTCAAG /MseI (GATGAGTCCTGAGTAACTC) 

EcoRI (GACTGCGTACCAATTCACC/MseI (GATGAGTCCTGAGTAACGG) 

EcoRI (GACTGCGTACCAATTCACC/MseI (GATGAGTCCTGAGTAACCC) 

 

 Os produtos das amplificações seletivas foram submetidos à eletroforese em géis 

de poliacrilamida denaturantes (7%), corados com nitrato de prata (CRESTE et al., 

2001). 
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3.5 Análise dos resultados 

3.5.1 Estimativa de distâncias genéticas e análises de agrupamentos 

 

 Para a leitura das bandas polimórficas, a presença (1) e ausência (0) dos 

fragmentos obtidos em diferentes genótipos foram consideradas, sendo que para os 

SSRs os dados foram convertidos para freqüências alélicas. Para os AFLPs, a 

similaridade genética foi calculada de acordo com o coeficiente de similaridade de 

JACCARD (1908), utilizando o programa NTSYS-pc, versão2.0j (“Exeter Software”, 

NY; RHOLF 1993). Já para os SSRs, as distâncias genéticas foram calculadas 

utilizando a distância modificada de Rogers (MRD – GOODMAN & STUBER, 1983), 

através do programa TFPGA, versão 1.3 (MILLER, 1997). 

As matrizes de similaridade/distância foram analisadas por UPGMA (“Unweighted 

Pair-Group Method with Arithmetical Averages”), como sugerido por SNEATH (1979). 

A correlação cofenética (rcof) entre a matriz de similaridade original e a matriz de 

similaridade gerada a partir do dendrograma obtido foi produzida como uma forma de 

avaliar a concordância entre os agrupamentos obtidos com cada marcador e sua 

estrutura original (BUSSAB et al., 1990).  

 

3.5.2 Análise do Polimorfismo dos Marcadores (PIC – “Polymorphism Information 

Content”) 

 

 Os marcadores microssatélites e AFLPs obtidos foram analisados pelo número 

de alelos por loco, pela freqüência alélica por loco e pelo conteúdo de polimorfismo 

(PIC) dado pela expressão: PIC = , onde fi é a frequência do 

i-ésimo alelo para uma dada marca, somado ao longo dos n alelos (LINCH & WALSH 

1998). O PIC fornece uma estimativa do poder discriminatório do loco, considerando o 

número de alelos que são expressos e também as freqüências relativas destes alelos. 

 

3.5.3 Análise de “Bootstrap” 
 

A análise de “Bootstrap” foi utilizada para verificar a precisão do número de 

marcas polimórficas de SSRs e AFLPs necessárias para calcular as estimativas das 

distâncias genéticas entre os pares de genótipos de feijão estudados (TIVANG et al., 
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1994). O programa BooD (COELHO, 2002), escrito utilizando a função “RANNUNI” 

do SAS (SAS INSTITUTE, 1989), foi utilizado para empreender estas análises.  

 

3.5.4 Análise multivariada 

 

 A representação dos agrupamentos formados entre os cultivares de feijões 

cariocas foi realizada pela análise de coordenadas principais (PCO - GOWER, 1966), 

em três dimensões, utilizando o “software” NTSYS (RHOLF, 1993). 

 

3.5.5 Teste de atribuição de indivíduos a grupos 

 

 Com base na estatística bayesiana, o programa Structure (PRITCHARD et al., 

2000) foi utilizado alternativamente para inferir os agrupamentos. O número de grupos 

variou de K=2 a K=15, com cinco repetições de cada K conduzidas usando o modelo 

“admixture”, para os dados dos SSRs, e o modelo de “no admixture” para os dados dos 

AFLPs. As freqüências dos alelos foram correlacionadas, ultilou-se 200.000 de período 

de “burn” e 500.000 de MCMC (http://cbsuapps.tc.cornell.edu/structure.aspx), para 

haver uma melhor acuracidade nos resultados gerados. Para verificar qual K era o mais 

adequado para inferir os agrupamentos, foi calculada a razão de verossimilhança do 

conjunto de dados obtidos pela análise do Structure, sendo que a média de cada Ln 

(logaritmo de maior probabilidade de origem individual para encontrar-se em um 

mesmo “cluster”) é calculada (LnPD), e o maior valor da razão de verossimilhança 

(LnPD) forneceu a melhor estimatica de K para o conjunto de acessos avaliados, com o 

menor desvio. 

  

3.5.6 Associação entre as medidas de distâncias genéticas para os diferentes tipos 

de marcadores (AFLPs e SSRs) 

 

 Para realizar a associação (correlação) das matrizes obtidas por meio do 

agrupamento UPGMA, geradas com os resultados da genotipagem dos marcadores 

SSRs e AFLPs, a função Mxcomp do “software” NTSYS-pc, versão2.0j (“Exeter 

Software”; RHOLF 1993) foi utilizada empregando o teste de Mantel (MANTEL, 

1967). Para efetuar a correlação das matrizes foi necessário converter os dados da 
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matriz de dissimilaridade (SSRs) para uma matriz de similaridade, sendo que uma é 

complemento do valor da outra para integrar a unidade. 
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4 RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

4.1 Genotipagem com os marcadores microssatélites (SSRs) 

  

A genotipagem de 85 microssátelites foi realizada por meio da análise de géis de 

poliacrilamida denaturante corados com nitrato de prata. Visando aperfeiçoar a técnica e 

reduzir os gastos com a preparação de diversos géis de poliacrilamida, em um mesmo 

gel, foram aplicados dois diferentes microssatélites, sendo que em uma primeira 

aplicação colocou-se os 30 primeiros acessos amplificados com um SSR, seguidos do 

“ladder” de 10 pb, e depois os outros 30 acessos com outro SSRs, juntamente com outra 

aplicação do “ladder” de 10 pb. Após a entrada do DNA até 1/3 do gel, efetuou-se a 

segunda aplicação dos outros 30 genótipos amplificados com cada microssatélite 

(Figuras 3 e 4).  

 

Figura 3 - Perfil do microssatélite SSR-IAC62 (polimórfico) em gel de acrilamida 6% 
corado com nitrato de prata, com produtos de tamanho de 198 – 210 pb (pares de base), 
em feijão comum. 
 

Ladder 
 

10 pb 

Genótipos de 31 a 60 (segunda aplicação no gel). 

Genótipos de 01 a 30 (primeira aplicação no gel). 

Ladder 
 

330 pb 
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Figura 4 - Perfil dos microssatélites SSR-IAC127(A), com tamanhos entre 168-170, e 
SSR-IAC128 (B) com produtos de tamanho de 168-190 em gel de acrilamida 6% 
corado com nitrato de prata, em feijão comum. Ambos marcadores apresentaram padrão 
polimórfico.  
 

 Dos 85 microssatélites utilizados, 70 (82,4%) apresentaram padrão polimórfico e 

15 (17,6%) padrão monomórfico (Tabela 4). Por meio da genotipagem dos 60 acessos 

do tipo Carioca, utilizando 50 microssatétiltes foi gerado um total de 120 bandas 

polimórficas. O número de alelos variou de 2 a 4, com uma média de 2,4 alelos por 

loco, sendo que os maiores números de alelos observados foram encontrados nos locos 

SSR-IAC10, SSR-IAC11, SSR-IAC46, SSR-IAC62 e SSR-IAC68 (com 4 alelos cada). 

Números idênticos de alelos por loco foram encontrados por CAMPOS et al. (2007) e 

HANAI et al. (2007). CAMPOS et al. (2007) avaliaram 20 microssatélites a partir de 14 

acessos de feijão comum do Banco de Germoplasma do IAC, incluindo genótipos 

Andinos e Mesoamericanos. Quinze microssatélites apresentaram padrão polimórfico, 

apresentando valor médio de 2,07 alelos por loco. HANAI et al. (2007) avaliaram 40 

microssatélites em 23 genótipos de feijão comum de origem Mesoamericana e Andina, 

utilizando microssatélites de origem gênica (provenientes de ESTs) e de origem 

genômica. Do total de microssatélites, 26 SSRs apresentaram padrão polimórfico, sendo 

que foi encontrado de 2 a 7 alelos por loco.    

 

 

 

 

A B 
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Tabela 4 - Dados dos 85 microssatélites que foram utilizados para genotipar os 60 
acessos de feijão comum do grupo ‘Carioca’. Dos 85 SSRs selecionados, 20 foram 
genotipados utilizando a técnica de fluorescência (*).  
 

No Nomenclatura dos 

SSRs 

Motivos Ta Tamanho dos 

fragmentos 

amplificados 

No de 

alelos 

PIC 

01 SSR-IAC01* (CT)8 56 240-262 2 0,43 

02 SSR-IAC05 (TG)6(GA)5 

(AG)10 (ACA)5 

50 164-166 2 0,10 

03 SSR-IAC09 (CA)9C 

(CA)2(TA)6 

56 160-168 2 monomórfico 

04 SSR-IAC10 (GA)12(AG)6 

(AG)6 

56 176-188 4 0,68 

05 SSR-IAC11 (GA)24 56 186-204 4 0,60 

06 SSR-IAC13 (GA)10A 

(GA)4GG (GA)9 

56 180 1 monomórfico 

07 SSR-IAC14* (GT)7 56 226-256 5 0,30 

08 SSR-IAC16 (GA)8 56 220-224 3 0,29 

09 SSR-IAC18* (GT)8 56 270-300 3 0,59 

10 SSR-IAC20 (GA)7AA (GA)2 56 182 1 monomórfico 

11 SSR-IAC21 (AC)6 56 138-140 2 0,40 

12 SSR-IAC22 (TA)8(GA)9 56 146-148 2 0,09 

13 SSR-IAC24 (AC)7(AT)6 56 166-168 2 0,06 

14 SSR-IAC25 (CA)6CAA (CA)2 

CAA(CA) 3CG 

(CA)5 

56 260-300 3 0,49 

15 SSR-IAC27 (GT)5 56 260-278 2 0,11 

16 SSR-IAC28 (GT)5(TC)10(TA)

14 

56 280 1 monomórfico 

17 SSR-IAC29 (GA)23 56 58-158 2 0,10 

18 SSR-IAC32* (TG)7 (TA)6 56 62-80 3 0,48 

19 SSR-IAC34 (GA)12 56 180-182 2 0,49 

20 SSR-IAC35 (CT)5 56 240-242 2 0,50 

21 SSR-IAC45 (TG)5 56 202 1 monomórfico 

22 SSR-IAC46 (CA)7 56 220-260 4 0,63 

23 SSR-IAC47* (GA)20 56 300-330 4 0,56 

Continua 
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Tabela 4 - Continuação 

24 SSR-IAC49 (AG)9 56 228-230 2 0,13 

25 SSR-IAC51 (GA)5 CA (GA)9 

CA (GA)2 

56 150-160 2 0,25 

26 SSR-IAC52 (GA)11 56 221-225 3 0,56 

27 SSR-IAC53 (GA)9 56 164-168 3 0,52 

28 SSR-IAC54 (AC)6 CAAA 

(TA)3 C (AT)5 

56 110-112 2 0,09 

29 SSR-IAC55 (GA)13 56 194-202 3 0,52 

30 SSR-IAC56* (AC)8 56 270-300 3 0,37 

31 SSR-IAC57 (GT)5 56 280 1 monomórfico 

32 SSR-IAC58 (TG)10 56 184 1 monomórfico 

33 SSR-IAC59* (AC)7 61 35-170 3 0,55 

34 SSR-IAC62 (AG)14 45,3 198-210 4 0,67 

35 SSR-IAC63 (AC)6 59,8 210 1 monomórfico 

36 SSR-IAC64* (AC)6 56 270-290 4 0,53 

37 SSR-IAC65 (TG)5 60 270-272 2 0,10 

38 SSR-IAC66 (GA)10 56 136-144 3 0,49 

39 SSR-IAC67 (GT)7 56 110 1 monomórfico 

40 SSR-IAC68 (CT)8 56 260-272 4 0,53 

41 SSR-IAC70 (AC)8 60 186-188 2 0,48 

42 SSR-IAC73 (AT)6(GT)6 60 198-230 3 0,53 

43 SSR-IAC77 (CA)6(CT)4 60 188-190 2 0,44 

44 SSR-IAC83 (TC)11 45 250-260 3 0,61 

45 SSR-IAC87 (AC)9 63,5 220-240 3 0,41 

46 SSR-IAC88 (CA)7(AT)7 60 210-220 3 0,52 

47 SSR-IAC91 (AC)3(TC)2 60 200-210 2 0,06 

48 SSR-IAC96 (CA)5(TA)2 60 254-258 2 0,47 

49 SSR-IAC97 (AC)3(TC)2 60 240 1 monomórfico 

50 SSR-IAC98 (CT)8(TA)3(TG)8 60 230-290 3 0,60 

51 SSR-IAC100 (AT)4(GT)8 60 206-210 2 0,09 

52 SSR-IAC101 (AC)7 60 186-190 2 0,29 

53 SSR-IAC102 (CT)7 GTCA 

(CT)8 

60 176-178 2 0,39 

54 SSR-IAC127 (TA)3 T (TGA)3 G 

(TA)3 

63,3 168-170 2 0,50 

55 SSR-IAC128 (AC)7 GGA (TC)2 56,7 168-190 2 0,31 

Continua 
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Tabela 4 - Continuação 

56 SSR-IAC129 (TG)2 G (CT)2 

TCT (GA)2 

56,7 250-258 2 0,47 

57 SSR-IAC134 (AC)6 56,7 218-250 2 0,41 

58 SSR-IAC136 (CA)7 (AT)5 56,7 240-270 2 0,43 

59 SSR-IAC141 (TCT)3 A (CT)13 59,4 214-218 2 0,40 

60 SSR-IAC143* (TC)2 T (TC)2 T 

(TC)2 

63,3 170-200 4 0,51 

61 SSR-IAC144* (CT)10 56,7 170-220 4 0,70 

62 SSR-IAC147 (CA)5 56,7 230-240 2 0,46 

63 SSR-IAC155 (AG)9 56,7 196-200 2 0,04 

64 SSR-IAC156 (TC)3 TG (GC)2 56,7 230 1 monomórfico 

65 SSR-IAC159 (AC)6/(AC)4 C 

(CT)2 

56,7 284-296 2 0,29 

66 SSR-IAC160 (TG)2 (TA)2 

(TG)5 

56,7 170-174 2 0,44 

67 SSR-IAC166 (CA)2 AA 

(AC)3/(TA)2 GAC 

(TG)3 

56,7 186-190 2 0,05 

68 SSR-IAC167 (TG)7 (CG)3 56,7 138-168 2 0,34 

69 SSR-IAC174 (AT)3 A (AT)2 

(AC)7 TTT (CA)3 

53,2 140 1 monomórfico 

70 SSR-IAC179 (AC)2 CTTT 

(AC)2 CTA (TC)5 

63,3 180-186 2 0,48 

71 SSR-IAC180 (AC)3 T (CA)3 

TAA/ (AC)3(AC)3 

G (CA)2 

63,3 206 1 monomórfico 

72 SSR-IAC181 (AT)2 AC 

(AT)3/(AG)5 TAA 

(AG)2 C (AG)2 

58,4 120 1 monomórfico 

73 SSR-IAC183 (AG)18 A (AC)4 56 190-196 2 0,27 

74 SSR-IAC209 (AC)2 (TG)3 56,7 198-200 2 0,48 

75 SSR-IAC211 (CA)10 (TA)8 43,8 176 1 monomórfico 

76 FJUNA 128* (AG)15 60 260-300 6 0,61 

77 FJUNA 167* (AT)4 AG 

(GT)6/(AT)4 

(GT)6 

60 290-310 4 0,41 

78 FJUNA 210* (CT)10 60 196-210 4 0,64 

Continua 
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Tabela 4 - Continuação 

79 FJUNA 232* (CA)5 60 160-206 3 0,67 

80 FJUNA 235* (AT)2 (GT)3 60 256-300 2 0,36 

81 FJUNA 245* (TC)9 60 200-226 5 0,27 

82 FJUNA 258* (CA)6 60 200-236 4 0,42 

83 FJUNA 390* (GT)4 AT (GT)3 60 190-250 5 0,64 

84 FJUNA 399* (TG)8 60 240-260 4 0,56 

85 FJUNA 414* (AC)11 (AT)12 45 144-296 5 0,69 

 

Adicionalmente, foi realizada a genotipagem dos mesmos acessos com outros 20 

microssatélites utilizando a técnica de fluorescência. Um total de 77 bandas 

polimórficas foi obtido e, o número de alelos variou de 2 a 6, com uma média de 3,9 

alelos por loco. Os maiores números de alelos observados foram encontrados pelos 

microssatélites SSR-IAC14, FJUNA-128, FJUNA245, FJUNA-390 e FJUNA-414. 

A técnica de fluorescência mostrou-se mais eficiente para realizar a genotipagem 

de marcadores microssatélites do que a de gel de poliacrilamida denaturante corado com 

nitrato de prata, posto que, por meio da fluorescência, foi detectado um maior número 

de alelos por loco. A técnica de fluorescência é mais refinada para detectar 

polimorfismo mesmo de 1 pb. É mais eficiente e demanda um tempo menor de preparo 

e avaliação, facilitando a análise de genotipagem com o intuito de avaliar a 

variabilidade genética presente em um determinado conjunto de genótipos.  

MASI et al. (2003) testaram a eficiência das técnicas de PCR “multiplex” com 

SSRs e a genotipagem por fluorescência utilizando genótipos de feijão comum. Neste 

trabalho, os autores concluíram que as duas técnicas são eficientes, economizando o 

tempo de realização. HAO et al. (2008) utilizaram a técnica de “primers” de SSRs 

marcados com fluorescência para avaliar a diversidade genética de 5.029 acessos de 

feijão comum. Os autores formaram um banco de germoplasma na China a partir deste 

estudo. Os autores concluíram que a técnica de genotipagem utilizando “primers” 

marcados com fluorescência foi muito eficiente, posto que, permitiu em um período 

curto de tempo avaliar um grande número de genótipos e dividí-los de acordo com sua 

variabilidade genética.   

Através dos resultados obtidos pela análise realizada pelo programa Structure 

com os dados obtidos com a genotipagem dos SSRs (Figura 5), foi possível dividir os 
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acessos em 10 grupos (K=10; Figura 6), sendo que, abaixo se tem os acessos que 

compõem cada grupo formado: 

• Grupo 1: ‘BRS-Cometa’, ‘BRS-Horizonte’, ‘Aporé’, ‘A-449’, ‘BRS-Pontal’, e 

estes genótipos apresentam o genitor ‘Pérola’ na ascendência (exceto o acesso ‘Aporé’);  

• Grupo 2: ‘IAPAR-72’, ‘IAPAR-57’, ‘IPR-Aurora’, ‘MD-806’ e ‘Mex-279’, 

sendo que os genótipos   ‘IAPAR-72’, ‘IAPAR-57’ e ‘MD-806’ apresentam tolerância 

ao mosaico dourado, que tem como agente causal o vírus BGMV (“Bean Gold Mosaic 

Vírus”); 

• Grupo 3: ‘LH-II’, ‘OPNS-331’, ‘Mar 2’, ‘Taquari’, ‘Pérola’, ‘L-476-2’, ‘Rubi’ e 

‘L 507-1’, onde os genótipos ‘LH-II’ e ‘Taquari’ apresentam o genitor ‘Rubi’ na 

ascendência, e os acessos ‘Pérola’, ‘Mar 2’ e ‘OPNS-331’possuem tolerância a mancha 

angular, causada pelo patógeno Phaseoisariopsis griseola (Sacc.); 

• Grupo 4: ‘BRS-Requinte’, ‘BRSMG-Talismã’, ‘Carioca MG’, ‘CV-48’, 

‘Branquinho’, ‘Carioca Precoce’, ‘FT-Bonito’ e ‘IAC-Carioca Tybatã’, sendo que 

destes somente o acesso ‘IAC-Carioca Tybatã’ não possui grão de tamanho pequeno; 

• Grupo 5: ‘Caneludo’, ‘FEB-186’, ‘FT-Paulistinha’, ‘FEB-200’, ‘IAPAR-81’, 

‘IAC-Carioca Pyatã’, ‘Goytacazes’, ‘IAC-Carioca Aruã e ‘Campeão II’, onde os 

genótipos ‘FEB-186’ e ‘FEB-200’ possuem tolerância a baixa fertilidade; 

• Grupo 6: ‘H96A31-P2-1-1-1-1’, ‘IAC-Alvorada’, ‘Guará’ e ‘IAC-Carioca 

Akytã’, sendo os acessos ‘H96A31-P2-1-1-1-1’, ‘IAC-Alvorada’ tolerantes ao 

escurecimento; 

• Grupo 7: ‘IAPAR-31’, ‘LP88-175’, ‘Juriti’, ‘OPS-16’, ‘Rudá’ e ‘IAPAR-80’, 

sendo os acessos ‘IAPAR-31’, ‘LP88-175’ e ‘IAPAR-80’ pertencentes ao programa de 

melhoramento do IAPAR; 

• Grupo 8: ‘Carioca Lustruso’, ‘H96A28-P4-1-1-1-1’, ‘Carioca Comum’, ‘IAC-

Ybaté’ e ‘H96A102-1-1-152’, sendo que destes, somente o acesso ‘Carioca Comum’ 

não possui listra amarela no grão; 

• Grupo 9: ‘LP 01-38’, ‘LP 9979’, ‘Z-28’, ‘IAPAR-14’ e ‘TO’, sendo os 

genótipos ‘LP 01-38’, ‘LP 9979’, ‘IAPAR-14’ pertencentes ao programa de 

melhoramento do IAPAR, e os acessos ‘TO’ e ‘Z-28’ possuem grãos de tamanho 

grande;  
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• Grupo 10: ‘IAC-Votuporanga’, ‘IAC-Carioca Akytã’, ‘IAC-Aysó’, ‘IAC-

Carioca’ e ‘IAC-Apuã’, onde todos estes genótipos pertencem ao programa de 

melhoramento do IAC. 

Além disso, foi possível verificar que ocorreu uma distribuição dos genótipos de 

acordo com a instituição de melhoramento a que pertencem (Grupo 7, Grupo 9 e Grupo 

10), sendo que esta divisão pode ser atribuída ao fato de cada instituição de pesquisa 

que realiza o melhoramento do feijoeiro possuir objetivos específicos para obter novas 

cultivares, por exemplo, o IAC visa obter cultivares resistentes a antracnose e a mancha 

angular, enquanto que o IAPAR visa obter cultivares resistentes à seca. Ao observar a 

divisão dos 60 acessos em 10 grupos, realizada pelo programa Structure, nota-se que 

exceto pelo Grupo 2, nos demais grupos há uma grande miscigenação alélica (Figura 5), 

e este fato pode ter ocorrido devido aos cruzamentos realizados para obter estes acessos 

(Tabela 2), haja visto que nos programas de melhoramento genitores semelhantes são 

utilizados para obter diferentes variedades. 

Relatos em literatura de trabalhos que realizam estudos de variabilidade genética 

têm utilizado o programa Structure para verificar se a formação dos grupos gerados por 

dendrogramas são de fato robustos, tais como, em feijão (DÍAS & BLAIR, 2006; 

BLAIR et al. 2007), em soja (JUN et al., 2007) e em arroz (GARRIZ et al., 2004), 

sendo que, nestes estudos, os autores encontraram correspondência entre os 

agrupamentos gerados pela análise de UPGMA com os grupos formados através da 

análise dos dados com o programa Structure.  
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Figura 5 - Representação dos 60 genótipos de feijão comum pertencentes ao grupo ‘Carioca’ de acordo com a análise bayesiana do programa 
Structure. Os acessos avaliados foram divididos em 10 grupos (K=10). Os acessos estão representados pelas barras coloridas. A mesma cor em 
acessos diferentes indica que eles pertencem a um mesmo grupo. Cores diferentes no mesmo genótipo indicam a porcentagem do genoma 
compartilhado com cada grupo. As barras na cor cinza representam os grupos encontrados. Q: coeficiente de partição do indivíduo em cada 
grupo. 
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Figura 6 - Gráfico de Pritchard obtido através dos dados gerados pela análise do 
Structure utilizando os dados da genotipagem os marcadores SSRs, com o K variando 
de 2 a 15 grupos, sendo que o valor de K mais provável é aquele que possui uma maior 
verossimilhança (LnPD, circunferência em vermelho).  

  

O dendrograma gerado a partir do agrupamento UPGMA realizado com os 

dados obtidos pela genotipagem dos SSRs com os 60 acessos de feijão comum 

pertencentes ao tipo Carioca (Figura 7) revelou que há uma alta variabilidade genética 

presente entre os acessos e que a estrutura genética deste conjunto de genótipos é fraca, 

sendo que as distâncias genéticas variaram de 0,37 a 0,63. Valores inferiores de 

distância genética foram observados por DÍAZ & BLAIR (2006) ao avaliarem a 

estrutura genética de 60 acessos de feijão comum pertencentes ao “pool” 

mesoamericano utilizando marcadores SSRs, obtiveram uma variação das distâncias 

genéticas de 0,26 a 0,46. Sendo assim, os 60 genótipos avaliados por DÍAZ & BLAIR 

(2006) apresentaram uma menor variabilidade genética do que a encontrada nos 60 

acessos de feijão comum do tipo Carioca, pertencentes ao Banco de Germoplasma do 

IAC. 

Além disso, pelo dendrograma, foi possível dividir os 60 genótipos de feijão 

comum do tipo Carioca em 9 grupos, sendo que para tanto, foi utilizada uma linha de 

corte em torno da distância genética de 0,58, e a composição de cada grupo identificado 

está descrita abaixo. 

K 
LnPD 
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• Grupo 1: ‘A449’, ‘Branquinho’, ‘FT-Bonito’, ‘FT-Porto Real’, ‘BRS-Requinte’, 

‘BRSMG-Talismã’, ‘Carioca MG’, ‘Carioca Precoce’, ‘CV-48’, ‘Guará’, ‘IAC-Carioca 

Apuã’, ‘H96A31-P2-1-1-1-1’, ‘IAC-Alvorada’, ‘Caneludo’, ‘Goytacazes’, ‘FT-

Paulistinha’, ‘FEB-200’, ‘IAPAR81’, ‘IAC-Carioca Tybatã’, ‘IAPAR 57’, ‘IAPAR 80’, 

‘IAPAR 31’, ‘LP 88-175’, ‘OPS-16’, ‘Juriti’, ‘Rudá’, ‘Iac-Votuporanga’, ‘L-476-2’, 

‘LH II’, ‘Taquari’, ‘Pérola’, ‘Mar 2’, ‘OPNS 331’ e ‘Rubi’; 

• Grupo 2: ‘FEB-186’, ‘IAC-Carioca Aruã’ e ‘IAC-Carioca Pyatã’; 

• Grupo 3: ‘Aporé’, ‘BRS-Cometa’, ‘BRS-Horizonte’, ‘BRS-pontal’, ‘Campeão 

II’ e ‘L 507-1’; 

• Grupo 4: ‘IAPAR 72’, ‘MD 806’, ‘IPR-Aurora’ e ‘Mex 279’; 

• Grupo 5: ‘IAC-Aysó’, ‘IAC-Carioca’ e ‘IAC-Carioca Akytã; 

• Grupo 6: ‘IAPAR 14’, ‘LP 01-38’ e ‘LP 9979; 

• Grupo 7: ‘TO’ e ‘Z-28; 

• Grupo 8: ‘Carioca Comum’, ‘Carioca Lustroso’, ‘H96A28-P4-1-1-1-1’ e ‘IAC-

Ybaté’ 

• Grupo 9: ‘H96A102-1-1-152’ (possui o maior grão do conjunto analisado). 

 

Ao realizar a comparação entre os 10 grupos obtidos com a análise do Structure 

com os 9 grupos obtidos com o dendrograma, foi possível verificar que existem 

algumas correspondências entre os grupos gerados pelo o dendrograma com os grupos 

gerados pela análise com Structure com uso de SSRs, sendo que: alguns acessos que 

compõem o Grupo 1 do dendrograma são os mesmos que foram parcialmente os 

seguinte grupos do Structure: Grupo 3 (‘Mar 2’, ‘Taquari’, ‘Pérola’, ‘L-476-2’, ‘Rubi’, 

e ‘LH II’); Grupo 4 (‘BRS-Requinte’, ‘BRSMG-Talismã’, ‘Carioca MG’, ‘CV-48’, 

‘Branquinho’, ‘Carioca Precoce’, ‘FT-Bonito’ e ‘IAC-Carioca Tybatã’); Grupo 6 

(‘H96A31-P2-1-1-1-1’, ‘IAC-Alvorada’ e ‘Guará’) e Grupo 7 (‘IAPAR-31’, ‘LP88-

175’, ‘Juriti’, ‘OPS-16’, ‘Rudá’ e ‘IAPAR-80’). Os acessos ‘Aporé’, ‘BRS-Cometa’, 

‘BRS-Horizonte’, ‘BRS-Pontal’ estão tanto no Grupo 3 do dendrograma quanto no 

Grupo 1 do Structure. Enquanto que, o Grupo 5 do dendrograma possui todos os 

acessos inseridos no Grupo 10 do Structure, e o Grupo 8 do dendrograma é composto 

pelos mesmos acessos do Grupo 8 do Structure, com a exceção do genótipo ‘H96A102-

1-1-152’.  
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O indicativo do desempenho de análise do agrupamento para os dados da 

genotipagem com SSRs dos 60 acessos do tipo Carioca foi obtido pelo coeficiente de 

correlação cofenética (rcof), entre a matriz de dissimilaridade original e a matriz 

cofenética. O rcof obtido foi de 0,66, indicando que o dendrograma não forneceu a 

melhor representação das relações genéticas expressadas pelas distâncias genéticas 

obtidas para o conjunto original dos dados. De fato, as distâncias genéticas não foram 

bem traduzidas nos agrupamentos, visto que cada indivíduo formou quase um 

agrupamento único, indicando que a estrutura genética deste conjunto é de fato fraca. 

A análise de “Bootstrap” empregada para avaliar a acuracidade dos 

agrupamentos gerados pelas análises com SSRs apresentou também uma baixa 

representatividade estatística para a maioria dos nós, o que mostra que os agrupamentos 

gerados não estão estáveis, ou seja, caso outros SSRs sejam incorporados à análise, a 

estrutura do dendrograma pode ser alterada (Figura 7).  

O maior valor de PIC encontrado foi de 0,70 (SSR-IAC144) e o menor PIC foi 

de 0,03 (SSR-IAC155) (Tabela 4). Os valores demonstraram que, no geral, os locos 

avaliados apresentam uma boa informatividade. Outros trabalhos ao utilizarem 

marcadores microssatélites em feijão encontraram valores semelhantes de PIC. 

MÉTAIS et al. (2002), em um estudo com 45 linhagens diferentes de feijão comum 

(Phaseolus vulgaris L.), encontraram valores de PIC entre 0,12 a 0,72, sendo estes 

valores referentes a 15 marcadores microssatélites. BENCHIMOL et al. (2007) ao 

avaliarem a diversidade genética de variedades Andinas e Mesoamericanas, utilizando 

microssatélites, obtiveram uma variação no valor do PIC de 0,05 a 0,83. Contudo deve-

se lembrar que os genótipos avaliados eram mais divergentes, e, além disso, a 

informatividade oferecida pelos SSRs é dependente do número e tipo de genótipos que 

são avaliados. Dos microssatélites utilizados por BENCHIMOL et al. (2007), 53 SSRs 

foram os mesmos utilizados para realizar a análise de diversidade para os 60 genótipos 

de feijão do tipo Carioca, e destes 6 SSRs apresentaram valores de PIC semelhantes 

(SSR-IAC-01, SSR-IAC32, SSR-IAC55, SSR-IAC64, SSR-IAC70 e SSR-IAC-83). 
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Distância Genética de Rogers' Modificada
0.37 0.44 0.50 0.57 0.63

          

 A-449 
 Branquinho 
 FTBonito 

 FTPortoReal 
 BRSRequinte 

 BRSMGTalismã 
 CariocaMG 

 CariocaPrecoce 
 CV48 
 Guará 

 IACApuã 
 H96A31 

 IACAlvorada 
 Caneludo 

 Goytacazes 
 FTPaulistinha 

 FEB200 
 IAPAR81 

 IACTybatã 
 IAPAR57 
 IAPAR80 
 IAPAR31 
 LP88175 

 OPS16 
 Juriti 
 Rudá 

 IACVotuporanga 
 L4762 

 LHII 
 Taquarí 
 Pérola 
 Mar2 

 OPNS331 
 Rubi 

 FEB186 
 IACAruã 
 IACPyatã 

 Aporé 
 BRSCometa 

 BRSHorizonte 
 BRSPontal 
 CampeãoII 

 L5071 
 IAPAR72 

 MD806 
 IPRAurora 

 Mex279 
 IACAysó 

 IACCarioca 
 IACAkytã 
 IAPAR14 

 LP0138 
 LP9979 

 TO 
 Z-28 

 CariocaComum 
 CariocaLustroso 

 H96A28 
 IACYbaté 
 H96A102 

 
Figura 7 - Dendrograma dos 60 genótipos de feijão comum do tipo Carioca, gerado a partir da análise de UPGMA com os dados da 
genotipagem realizada com os 70 marcadores polimórficos do tipo microssatélites. Os valores de “Bootstrap” obtidos estão representados 
na forma de porcentagem (apenas para valores igual ou acima de 40%).  As linhas em azul representam os 9 grupos que podem ser 
visualizados no dendrograma, com o ponte de corte indicado (linha vermelha). 
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 A análise de coordenadas principais (PCO), realizada em três eixos, explicou 

20,95% da variância do total dos dados (1º eixo - 7,61%; 2º eixo - 6,98% e 3º eixo - 

6,35%), sendo que esta variância foi baixa, mas está de acordo com o observado por 

outros trabalhos (BENCHIMOL et al., 2006; ZHANG et al., 2008). Como cerca de 80% 

da variância dos dados foi perdida, esta análise não foi capaz de agrupar claramente os 

acessos (Figura 8). Entretanto, foi possível constatar que o ‘Carioca Comum’ se 

distanciou geneticamente dos demais genótipos com grãos do tipo Carioca (exceto do 

‘IAC-Ybaté’). Isto é interessante, pois na prática há o senso comum de que todos as 

cultivares cariocas são semelhantes, já que o ‘Carioca Comum’ foi a base genética do 

melhoramento dos demais acessos do tipo Carioca. MENEZES et al. (2004) e 

PALOMINO et al. (2005), ao avaliarem a diversidade genética de genótipos de feijão 

comum pertencentes ao grupo ‘Carioca’, utilizando marcadores RAPDs, também 

constataram que os genótipos do tipo Carioca utilizados atualmente pelos agricultores e 

pelos pesquisadores em programas de melhoramento são bem diferentes do ‘Carioca 

Comum’ original. Este deu origem aos demais grãos do mesmo grupo, e portanto, caso 

o melhorista deseje resgatar características agronômicas de interesse que pertençam ao 

acesso ‘Carioca comum’ original, este deverá ser re-introduzido nos programas de 

melhoramento do feijoeiro.    
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Figura 8 - Análise de coordenadas principais (PCO) realizada com os dados obtidos por 
SSRs em 60 acessos de feijão comum do tipo Carioca. Os acessos estão representados 
por números, sendo que a correspondência com os nomes dos genótipos encontra-se na 
Tabela 2. 

 

4.2 Genotipagem com os marcadores AFLPs 

 

A partir de 20 combinações de “primers” específicos foi obtido um total de 725 

bandas, sendo que 635 (87,6%) apresentaram padrão polimórfico (Figura 9) e 90 

(12,4%) apresentaram padrão monomórfico. O número de fragmentos amplificados por 

par de “primers” variou de 71 (E-TAA/M-GAA) a 20 (E-ACC/M-CGG) (Tabela 5).  

Outros trabalhos realizados com feijão comum utilizando marcadores AFLPs também 

observaram índices elevados de polimorfismo.  KUMAR et al. (2008), por meio de 8 

combinações de EcoRI com MseI, avaliaram a diversidade genética de 44 acessos de 

‘Carioca 
Comum’ 

(11) 
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feijão comum, sendo que foram gerados um total de 820 locos, e destes, 698 locos 

foram polimórficos (85%). SVETLEVA et al. (2006) caracterizaram molecularmente 78 

feijões por meio de marcadores ISSRs e AFLPs. Ao todo, os autores utilizaram 4 

seqüências de ISSRs e 3 combinações de EcoRI com MseI, sendo que foram obtidos 

164 locos AFLPs (32,9% de polimorfismo). PAPA & GEPTS (2003) utilizaram 20 

combinações EcoRI com MseI, sendo que foi obtido um total de 213 locos. Destes, 192 

(90,1%) apresentaram padrão polimórfico. Sendo assim, é possível constatar que por 

meio da análise de diversidade realizada com os marcadores AFLPs, os 60 acessos de 

feijão comum do tipo Carioca são bastante divergentes. 

 

 
 
Figura 9 - Representação da genotipagem dos 60 acessos de feijão comum do tipo 
Carioca em gel de poliacrilamida 7% corado com nitrato de prata com os marcadores 
AFLPs (combinação - EcoRI GACTGCGTACCAATTCTTA / MseI GATGAG 
TCCTGAGTAAGAT .

“Ladder” -
tamanho de 

500 pb 

“Ladder” -
tamanho de 

330 pb 
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Tabela 5 - Combinações de pares de “primers” de AFLPs e suas características, que 
foram utilizadas na genotipagem dos 60 acessos de feijão comum do tipo Carioca.  
 

Combinação de 
“primers” 

Numero de bandas Bandas 
polimórficas 

Nível de 
polimorfismo (%) 

E-TAA/M-GAA 71 65 91,5% 
E-TCA/M-GAA 23 21 91,3% 
E-TCA/M-GAC 24 22 91,6% 
E-TCA/M-GAC 33 29 87,9% 
E-TAT/M-GTA 33 29 87,9% 
E-TAT/M-GTG 59 52 88,1% 
E-TTA/M-GAT 34 30 88,2% 
E-TTG/M-GAA 24 20 83,4% 
E-TTG/M-GAT 32 29 90,6% 
E-TCT/M-GAA 27 24 88,9% 
E-TCT/M-GAT 37 34 91,9% 
E-TCT/M-GTA 41 33 80,5% 
E-TCT/M-GTT 42 37 88,0% 
E-TTT/M-GTA 54 47 87,0% 
E-TTT/M-GTC 26 20 83,4% 
E-AAG/M-CGG 47 45 95,7% 
E-AAG/M-CCT 33 29 87,9% 
E-AAG/M-CTC 39 35 89,7% 
E-ACC/M-CGG 20 16 80,0% 
E-ACC/M-CCC 26 18 69,2% 
Total 725 635 87,6% 
 

Os resultados obtidos pelo programa Structure com os dados de AFLP (Figura 

10) permitiram realizar a divisão dos genótipos em dois grandes grupos (K=2, Figura 

11), sendo: 

• Grupo 1: é composto acessos ‘Carioca Precoce’, ‘FEB-186’, ‘L 507-1’, ‘Rubi’, 

‘Rudá’, ‘Juriti’, ‘Z-28’, ‘TO’ e ‘Taquari’, sendo que estes acessos possuem algumas 

características em comum, como: apresentam alta produtividade, grãos relativamente 

maiores; 

• Grupo 2: é composto pelos genótipos ‘A-449’, ‘Goytacazes’, ‘IAPAR-31’, 

‘Aporé’, ‘Guará’, ‘IPR-Aurora’, ‘Branquinho’, ‘H96A-P4-1-1-1-1’, ‘BRS-

Cometa’, ‘H96A102-1-1-152’, ‘BRS-Horizonte’, ‘H96A31-P2-1-1-1-1’, ‘L-476-2’, 

‘BRS-Pontal’, ‘IAC-Alvorada’, ‘LH-II’, ‘BRS-Requinte’, ‘IAC-Apuã’, ‘LP01-38’, 

‘BRS-Talismã’, ‘IAC-Aysó’, ‘LP 9979’, ‘Campeão II’, ‘IAC-Carioca’, ‘LP88-175’, 

‘Caneludo’, ‘IAC-Carioca’, ‘IAC-Carioca Akytã’, ‘Mar 2’, ‘Carioca Comum’, ‘IAC-



 48 

Carioca’, ‘IAC-Carioca Aruã’, ‘MD-806’, ‘Carioca Lustroso’, ‘IAC-Carioca Pyatã’, 

‘Mex 279’, ‘Carioca MG’, ‘IAC-Carioca Tybatã’, ‘OPNS-331’, ‘IAC-Votuporanga’, 

‘OPS-16’, ‘CV-48’, ‘IAC-Yabaté’, ‘Pérola’, ‘IAPAR-14’, ‘FEB -200’, ‘IAPAR-57’, 

‘FT-Bonito’, ‘IAPAR-80’, ‘FT-Paulistinha’, ‘IAPAR-81’, ‘FT-PortoReal’ e ‘IAPAR-

72’, e estes acessos possuem grãos relativamente pequenos.  
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Figura 10 - Representação dos 60 genótipos de feijão comum pertencentes ao grupo ‘Carioca’ genotipados com marcadores AFLPs. 
Utilizando o programa Structure os acessos avaliados foram divididos em 2 grupos. Os acessos estão representados pelas barras coloridas. 
A mesma cor em acessos diferentes indica que eles pertencem a um mesmo grupo. Cores diferentes no mesmo genótipo indicam a 
porcentagem do genoma compartilhado com cada grupo. As barras na cor cinza representam os grupos encontrados. Q: coeficiente de 
partição do indivíduo em cada grupo. 
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Q 
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Figura 11 - Gráfico de Pritchard obtido através dos dados gerados pela análise do Structure 
utilizando os dados da genotipagem os 635 locos polimórficos dos marcadores AFLPs, com o 
K variando de 2 a 15 grupos, sendo que o valor de K mais provável é aquele que possui uma 
maior verossimilhança (LnPD, circunferência em vermelho). 

 

A divisão dos acessos em dois grupos realizada pelo Structure para os dados gerados 

com a genotipagem dos AFLPs não foi tão eficiente e clara quanto a obtida pela mesma 

análise utilizando os dados da genotipagem dos SSRs, pois na ao observar a divisão dos 

acessos com os dados dos AFLPs pelo programa Structure (Figura 10) nota-se que não há 

uma separação distinta dos genótipos, e observa-se um único grupo com um 

compartilhamento de alelos. Isto indica que a análise realizada pelo programa Structure com 

os dados dos AFLPs não forneceu uma divisão consistente dos acessos em grupos bem 

definidos, sendo que isto pode ser atribuído ao fato de que o programa Structure foi 

desenvolvido para avaliar dados de marcadores codominantes, porém pode-se realizar análises 

utilizando marcadores de natureza dominante como os AFLPs, porém haverá uma perda de 

informatividade dos resultados obtidos (PRITCHARD et al., 2000).  

 O dendrograma gerado a partir da análise com os marcadores AFLPs comprovou que 

há grande variabilidade genética presente entre os 60 genótipos avaliados (Figura 12). A 

existência desta variabilidade também foi observada ao realizar a genotipagem dos mesmos 

acessos com marcadores moleculares do tipo microssatélites. A distância genética variou de 

0,09 a 0,63. Entretanto, o dendrograma obtido com AFLPs apresentou uma melhor 

estruturação genética dos genótipos avaliados do que o obtido com SSRs. Esta variabilidade 

pode ser explorada pelos pesquisadores para realizar novos cruzamentos no sentido de gerar 

K 
LnPD 
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cultivares elites que atendam as necessidades do produtor e do consumidor desta leguminosa, 

mantendo os cruzamentos entre genótipos do tipo Carioca e o tipo de grão. 

Utilizando uma linha de corte em torno da distância genética de 0,10, foi possível 

observar a divisão dos acessos em 5 grupos (Figura 12). Assim, tem-se: 

• Grupo 1: é composto por dois subgrupos - (a) Contém os acessos ‘A-449’, 

‘Branquinho’, ‘BRS-Horizonte’, ‘BRS-Cometa’, ‘BRS-Pontal’, ‘BRS-Requinte’, ‘BRSMG-

Talismã’, ‘Carioca Comum’, ‘Caneludo’ e ‘Carioca Lustroso’; e (b) É composto pelos acessos 

‘Carioca Precoce’, ‘FEB-186’, ‘L 507-1’, ‘IAC-Alvorada’, ‘Rubi’, ‘Rudá’, ’Taquarí’, ‘TO’, 

‘Z-28’, ‘Goytacazes’, ‘IAPAR-72’, ‘IPR-Aurora’, ‘LP 01-38’, ‘CV-48’, ‘H96A31-P2-1-1-1-

1’, ‘H96A28-P4-1-1-1-1’, ‘IAC-Apuã’, ‘IAPAR-31’, IAPAR-57’, ‘IAPAR-14’, ‘IAPAR-80’, 

‘Juriti’, ‘LP88-175’, ‘Guará’, ‘Mar 2’. Neste sub-grupo, os acessos ‘Carioca Precoce’, 

‘FEB186’, ‘L 507-1’, ‘Rubi’, ‘Rudá’, ‘Taquari’, ‘TO’ e ‘Z-28’, são encontrados também no 

Grupo 1 do Structure (Figura 10); 

• Grupo 2: é composto pelos genótipos ‘FEB-200’, ‘FT-Bonito’, ‘H96A102-1-1-152’, 

‘IAC-Aysó’, ‘FT-Paulistinha’, ‘FT-Porto Real’, ‘MD-806’, ‘OPS-16’, ‘Pérola’, ‘IAC-

Carioca’, ‘IAC-Carioca Akytã’, ‘IAC-Carioca Pyatã’, ‘L-476-2’, ‘LH-II’, ‘Mex 279’, ‘OPNS-

331’, ‘IAC-Carioca Tybatã’, ‘IAC-Votuporanga’, ‘IAC-Ybaté’, ‘IAPAR-31’; 

• Grupo 3: possui os acessos ‘Campeão II’ e ‘LP9979’; 

• Grupo 4: é formado somente pelo genótipo ‘IAC-Carioca Aruã’; 

• Grupo 5: é composto pelos acessos ‘Aporé’ e ‘Carioca MG’.  

PALOMINO et al. (2005) ao avaliarem a diversidade genética 28 genótipos de feijão 

comum do tipo Carioca utilizando marcadores RAPD verificaram que o acesso ‘IAC-Carioca 

Aruã’ apresentou a maior distância genética, sendo que este formou um sub-grupo a parte. 

Este fato confirmou-se no presente estudo, ou seja, por meio da genotipagem dos acessos com 

os marcadores AFLPs o acesso ‘IAC-Carioca Aruã’ também apresentou a maior distância 

genética (Figura 12), e formou um grupo a parte, isto pode ter ocorrido pois apresentam 

diferenças químicas e morfológicas para os demais grãos de feijão do tipo Carioca, como 

baixas taxas de lignina e componentes fenólicos.  

Os acessos ‘Carioca Comum’, ‘Pérola’ e ‘Carioca MG’ não possuem uma grande 

similaridade genética (Figura 12), posto que encontran-se em grupos distintos de acordo com 

a genotipagem realizada com os marcadores AFLPs. Apesar dos genótipos ‘Pérola’ e ‘Carioca 

MG’ possuírem a cultivar ‘Carioca Comum’ em suas ascendências, uma baixa similaridade 
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genética entre estes acessos era esperada, visto que estes acessos diferem em muitas 

características agonômicas importantes, como resistência a algumas raças da antracnose e da 

mancha angular. Contudo, MACHADO et al. (2000) MENEZES et al., (2004) realizarem 

estudos para estimar a diversidade genética de acessos de feijão comum do tipo Carioca 

utilizando marcadores RAPDs, verificaram que a existência de similaridade genética entre os 

acessos ‘Carioca Comum’, ‘Pérola’ e ‘Carioca MG’, porém os autores relataram que este 

resultado não era esperado.  

O coeficiente de correlação cofenética (rcof) foi utilizado para verificar o desempenho 

da análise do agrupamento obtido entre a matriz de dissimilaridade original e a matriz 

cofenética. O rcof obtido foi igual a 0,75, valor mediano de correspondência entre as distâncias 

genéticas, obtidas pela análise com os AFLPs, com o agrupamento visualizado no 

dendrograma de AFLPs.  

Mesmo assim, a análise de “Bootstrap” empregada para avaliar a acuracidade dos nós 

no agrupamento gerado com AFLPs apresentou uma baixa representatividade estatística para 

a maioria dos nós (Figura 12).  

Os locos AFLPs apresentaram um menor poder discriminatório, visto que o menor 

valor de PIC encontrado foi de 0,03 (E-TAT/M-GTG) e o maior valor de PIC foi de 0,37 (E-

AAG/M-CGG). Isto se deve provavelmente ao fato de que os marcadores SSRs revelam a 

variação intra-alélica, o que não ocorre com os marcadores AFLPs. Os valores de PIC 

encontrados para este tipo de marcador estão de acordo com outros estudos realizados com 

estes marcadores em feijão comum (KUMAR et al., 2008). 
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Figura 12 - Dendrograma dos 60 genótipos de feijão comum do tipo Carioca gerado a partir da análise de similaridade genética a partir dos 
635 locos AFLPs. Os valores de “Bootstrap” obtidos, acima de 40%, estão representados em porcentagem.  As linhas em azul representam 
a divisão entre os 5 grupos que podem ser visualizados no dendrograma, sendo que para efetuar esta divisão utilizou-se uma linha de corte 
(linha vermelha).  
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A análise de coordenadas principais (PCO) realizada com os dados da 

genotipagem dos 60 acessos de feijão comum do tipo Carioca com marcadores AFLPs 

demonstrou que o ‘Carioca Comum’ possui perfil molecular distinto dos demais acessos 

avaliados. Entretanto, a variância dos dados, explicada por esta análise, foi baixa 

(12,64%; 1º eixo - 5,57%, 2º eixo - 3,87% e 3º eixo - 3,20%), e novamente não 

adequada para amostrar a diversidade presente no conjunto de genótipos de feijão 

comum do tipo Carioca avaliados (Figura 13). KUMAR et al. (2008), ao avaliarem a 

diversidade genética de feijão comum com marcadores AFLPs total demonstraram que 

os resultados obtidos pela análise do PCO em três dimensões explicaram 6,19% da 

variação existente entre os acessos estudados. ZHANG et al. (2008) ao avaliarem a 

diversidade genética de variedades de feijão comum da China observaram que o 

resultado advindo da análise do PCO em três dimensões explicou 5,6% da variabilidade 

genética existente entre os genótipos avaliados. Mesmo assim, esta análise evidenciou 

uma proximidade genética entre as cultivares ‘Rubi’, ‘Rudá’, ‘Taquari’, ‘TO’ e ‘Z-28’. 

Este agrupamento também pôde ser observado no dendrograma (Figura 12). 
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Figura 13 - Representação da análise de coordenadas principais (PCO) realizada com 
os dados obtidos por meio da genotipagem dos 60 acessos de feijão comum do tipo 
Carioca com os marcadores AFLPs. Os acessos estão representados por números, sendo 
que a correspondência com os nomes dos genótipos encontra-se na Tabela 2. 
 

4.3 Comparação das análises empregadas com os marcadores SSRs e AFLPs 

 

 O coeficiente de correlação linear das distâncias genéticas obtidas pelos 

marcadores SSRs e AFLPs foi negativo r = -0.08, ou seja, não houve correlação entre os 

dendrogramas obtidos, sendo que, deve-se considerar também a natureza codominante e 

de alta variação dos marcadores SSRs, e que amostra as informações genéticas de forma 

distinta em relação aos marcadores AFLPs. Enquanto os marcadores SSRs podem ser 

gênicos ou genômicos e revelam a variabilidade intra-loco, os marcadores AFLPs 

revelam a variabilidade inter-loco. 
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Os resultados obtidos pelo presente estudo demosntraram que tanto os 

marcadores SSRs quanto os marcadores AFLPs utilizados foram eficientes para acessar 

a diversidade genética presente entre os 60 acessos de feijão comum do tipo Carioca, 

posto que, por meio destes marcadores foi possível verificar que a estrutura genética do 

conjunto avaliado não é forte, sendo que esta não estruturação pode ser atribuída ao 

modo de obtenção dos 60 genótipos de feijão comum do tipo Carioca, ou seja, há 

ocorrência de diversas recombinações para obter os acessos avaliados (Tabela 2). Os 

resultados fornecidos pelos marcadores moleculares utilizados neste estudo poderão ser 

utilizados pelos melhoristas para obter novas cultivares de feijão comum do tipo 

Carioca, sendo que a selecão dos genitores poderá ocorrer utilizando as informações das 

distâncias genéticas de cada acesso associada às características agronômicas desejadas.    

Outros estudos que avaliaram a eficiência e a informatividade dos marcadores 

SSRs e AFLPs para acessar a diversidade genética de um conjunto de acessos de feijão 

comum foram realizados. MARAS et al. (2008) avaliaram a eficiência dos marcadores 

SSRs e AFLPs para estimar a diversidade genética de acessos de feijão comum 

pertencentes aos “pool” mesoamericano e andino. Os autores concluíram que ambos os 

marcadores moleculares foram eficientes para caracterizar os acessos avaliados, sendo 

que ambos marcadores forneceram um alto nível de polimorfismo, e além disso 

observou-se a divisão dos 29 acessos de acordo com o “pool” gênico a que pertenciam. 

MASI et al. (2009) utilizaram marcadores SSRs e AFLPs para analizar a estrutura 

genética de cultivares de feijão comum que apresentavam diferentes hábitos de 

crescimento. Os autores concluíram que tanto os marcadores SSRs quanto os 

marcadores AFLPs foram eficientes para analisar a estrutura genética de acessos de 

feijão comum, e que as informações obtidas com estes marcadores moleculares pode ser 

muito útil para estudar a evolução da estrutura genética de cultivares de feijão comum 

durante o processo de conservação e fornecer informações relevantes e necessárias para 

escolher medidas adequadas para explorar os recursos genéticos vegetais. 
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5 CONCLUSÕES 

 

a) A estrutura da genética do conjunto avaliado não é forte, porém há uma grande 

diversidade genética entre os genótipos avaliados neste estudo.  

 

b) Os marcadores SSRs e AFLPs foram eficientes para acessar a diversidade genética 

existente entre os genótipos do tipo Carioca. 

 

c) A cultivar ‘Carioca comum’, que deu origem as demais cultivares, apresentou-se 

distante geneticamente dos demais genótipos atuais deste tipo de grão.  

 

d) Os acessos foram divididos de acordo com características agronômicas, como: 

tamanho dos grãos, tolerância a doenças que atacam o feijão e aos acessos pertencerem 

a uma determinada instituição de melhoramento.   
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