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RESUMO 

 
ARAÚJO, Marta Assis de. Divergência genética e avaliação agronômica de genótipos de 
feijoeiro-comum sob adubação verde. 2026. Dissertação (Mestrado em Agricultura 
Orgânica). Instituto de Agronomia, Universidade Federal Rural do Rio de Janeiro, 
Seropédica, RJ, 2026. 
 
O feijoeiro-comum (Phaseolus vulgaris L.) é uma das fabáceas mais cultivadas no Brasil, 
desempenhando papel estratégico na segurança alimentar e nutricional, na agricultura familiar 
e na sustentabilidade dos sistemas produtivos. Este trabalho teve como objetivo avaliar a 
divergência genética e o desempenho agronômico de genótipos de feijão em sistema de 
cultivo orgânico, com ênfase na adubação verde. Para isso, foram conduzidos dois 
experimentos complementares. O Experimento I foi realizado em casa de vegetação no 
Departamento de Entomologia e Fitopatologia do Instituto de Ciências Biológicas e da Saúde 
(ICBS), da Universidade Federal Rural do Rio de Janeiro, com a finalidade de estimar a 
divergência genética entre 32 genótipos, utilizando descritores morfológicos e marcadores 
moleculares do tipo Start Codon Targeted (SCoT). As características fenotípicas foram 
avaliadas conforme o protocolo do International Plant Genetic Resources Institute, 
abrangendo atributos como cor, forma e tamanho. Os dados foram submetidos à análise de 
variância (ANOVA), com agrupamento das médias pelo teste de Scott-Knott (P<0,05). As 
distâncias genéticas foram calculadas pelos algoritmos de Gower (dados morfológicos) e 
Sokal (dados moleculares), com agrupamentos realizados pelos métodos de Tocher e 
UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean). O Experimento II foi 
conduzido na Fazendinha Agroecológica, no campus da Universidade Federal Rural do Rio de 
Janeiro, em Seropédica, RJ, visando analisar o desempenho agronômico dos genótipos de 
feijão-comum ‘Constanza’, ‘Anjo’ e ‘Carioca’, previamente selecionados no Experimento I 
por apresentarem melhores médias de componentes de produção e hábito de crescimento. Os 
tratamentos envolveram dois tipos de adubação verde, Crotalaria juncea L. e Gliricidia 
sepium (Jacq.) Steud., além de um controle sem adubação. O delineamento experimental foi 
fatorial (3 × 3), e o plantio do feijão foi realizado em abril de 2025. As médias foram 
comparadas pelo teste de Tukey (P<0,05. Em relação às características morfológicas houve 
diferenças significativas a 5% de probabilidade pelo teste de Scott-Knott. Utilizando a 
distância genética obtida pelo algoritmo de Gower, houve a formação de cinco grupos 
divergentes pelo Método de Otimização de Tocher e seis grupos pelo Método UPGMA. Foi 
observada a porcentagem de polimorfismo de 84,27% utilizando 10 primers do tipo SCoT. O 
maior valor de média geral para a característica produtividade foi observado sob adubação 
com gliricídia, com destaque para o genótipo ‘Carioca’ com 1629,83 kg.ha-1, enquanto o 
‘Constanza’ e o ‘Anjo’ não se diferiram entre si e valor foi 341,00 e 312,25 kg.ha-1, 
respectivamente. A abordagem busca integrar conhecimentos genéticos, agronômicos e 
ecológicos, contribuindo para o desenvolvimento de cultivares adaptadas às características 
edafoclimáticas da região e para o fortalecimento da agricultura sustentável. 
 

Palavras-chave: Phaseolus vulgaris L. Marcadores morfológicos e moleculares. Start Codon 
Targeted (SCoT). Gliricidia sepium, Crotalaria juncea L. Cultivo orgânico. 

 



 

 
 

 
ABSTRACT 

 
ARAÚJO, Marta Assis de. Genetic divergence and agronomic evaluation of common bean 
genotypes under green manure. 2026. Dissertation (Master's in Organic Agriculture). 
Institute of Agronomy, Federal Rural University of Rio de Janeiro, Seropédica, RJ, 2026. 
 
The common bean (Phaseolus vulgaris L.) is one of the most widely cultivated legumes in 
Brazil, playing a strategic role in food and nutritional security, family farming, and the 
sustainability of production systems. This study aimed to evaluate the genetic divergence and 
agronomic performance of bean genotypes under organic cultivation, with emphasis on green 
manuring. Two complementary experiments were conducted. Experiment I was carried out in 
a greenhouse at the Department of Entomology and Plant Pathology, Institute of Biological 
and Health Sciences (ICBS), Federal Rural University of Rio de Janeiro, to estimate genetic 
divergence among 32 genotypes using morphological descriptors and Start Codon Targeted 
(SCoT) molecular markers. Phenotypic traits were assessed according to the International 
Plant Genetic Resources Institute protocol, covering attributes such as color, shape, and size. 
Data were subjected to analysis of variance (ANOVA), with mean grouping by the Scott-
Knott test (P<0.05). Genetic distances were calculated using the Gower algorithm 
(morphological data) and the Sokal algorithm (molecular data), with clustering performed by 
Tocher’s optimization method and the UPGMA (Unweighted Pair Group Method with 
Arithmetic Mean). Experiment II was conducted at the Agroecological Farm, Federal Rural 
University of Rio de Janeiro, Seropédica, RJ, to analyze the agronomic performance of the 
bean genotypes ‘Constanza’, ‘Anjo’, and ‘Carioca’, previously selected in Experiment I for 
their superior production components and growth habit. Treatments involved two types of 
green manuring, Crotalaria juncea L. and Gliricidia sepium (Jacq.) Steud., plus a control 
without green manure. The experimental design was factorial (3 × 3), and bean planting was 
carried out in April 2025. Means were compared using Tukey’s test (P<0.05). Significant 
differences at 5% probability were observed for morphological traits by the Scott-Knott test. 
Using genetic distance obtained by the Gower algorithm, five divergent groups were formed 
by Tocher’s method and six groups by UPGMA. A polymorphism percentage of 84.27% was 
observed using 10 SCoT primers. The highest overall mean for yield was obtained under 
gliricidia green manuring, with the ‘Carioca’ genotype standing out at 1629.83 kg·ha⁻¹, while 
‘Constanza’ and ‘Anjo’ did not differ significantly, with yields of 341.00 and 312.25 kg·ha⁻¹, 
respectively. This approach integrates genetic, agronomic, and ecological knowledge, 
contributing to the development of cultivars adapted to the edaphoclimatic conditions of the 
region and to the strengthening of sustainable agriculture. 
 
Key words: Phaseolus vulgaris L. Morphological and molecular markers. Start Codon 
Targeted (SCoT). Gliricidia sepium. Crotalaria juncea L. Organic cultivation. 
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1. INTRODUÇÃO 

O feijoeiro-comum (Phaseolus vulgaris L.) é uma das fabáceas mais relevantes para a 
alimentação humana, especialmente no Brasil, onde compõe a base da dieta e contribui de 
forma significativa para a segurança nutricional e alimentar. Além de ser fonte expressiva de 
proteínas, fornece carboidratos, fibras e minerais essenciais, desempenhando papel 
fundamental na saúde da população. O consumo médio per capita é de 12,7 kg/hab/ano, 
variando conforme a região e a preferência por tipos de grãos (EMBRAPA, 2023a). Essa 
diversidade varietal reflete a ampla variabilidade genética da espécie, que garante adaptação a 
diferentes ambientes, estabilidade produtiva e manutenção da qualidade nutricional, 
consolidando o feijão como alimento de importância cultural e socioeconômica (OLIVEIRA 
et al. 2023). 

A espécie apresenta ampla diversidade genética, com origem em dois centros 
principais de domesticação, Mesoamérica e Andes e significativa variabilidade morfológica e 
agronômica entre os genótipos cultivados. Essa diversidade constitui base essencial para 
programas de melhoramento genético, permitindo a seleção de cultivares mais produtivas, 
resistentes a doenças e adaptadas às condições edafoclimáticas brasileiras (BORÉM 2005). 

O avanço da agricultura orgânica tem ampliado a demanda por cultivares adaptadas a 
sistemas sustentáveis, que excluem insumos sintéticos e valorizam práticas como a adubação 
verde. (ROSSET e ALTIERI, 2022). Fabáceas como Crotalaria juncea L. e Gliricidia sepium 
(Jacq.) Steud. destacam-se por melhorar a fertilidade do solo, controlar nematoides e 
estimular a microbiota benéfica, em alinhamento com princípios agroecológicos  

A adubação verde aumenta a matéria orgânica, reduz a dependência de insumos 
químicos e favorece a ciclagem de nutrientes (ABRANCHES, 2021; BEVILAQUA, 2021; 
MIRANDA et al., 2024). A crotalária se sobressai pela alta produção de biomassa e supressão 
de nematoides (PEREIRA et al., 2005), enquanto a gliricídia contribui com biomassa contínua 
por meio de podas regulares (ARAÚJO et al., 2024; FREITAS et al., 2020). Essas espécies 
fortalecem o manejo sustentável, reduzem custos e aumentam a eficiência agrícola (LIMA 
FILHO et al., 2023). 

As análises multivariadas têm se mostrado fundamentais na avaliação da divergência 
genética do feijoeiro-comum, permitindo identificar padrões de variação entre genótipos e 
subsidiar estratégias de conservação e uso da diversidade (HERIQUE et al. 2020). A 
caracterização da diversidade por meio dessas análises é essencial para a formação e 
manutenção de bancos de germoplasma, garantindo a preservação da variabilidade genética e 
ampliando as possibilidades de utilização em programas de melhoramento (LEITE et al. 
2019). 

A aplicação eficiente dessa diversidade depende da integração de dados fenotípicos e 
agronômicos, que orientam cruzamentos direcionados e aumentam a probabilidade de 
obtenção de genótipos superiores, com maior estabilidade produtiva e qualidade nutricional. 
Nesse contexto, o melhoramento participativo tem ganhado relevância ao envolver 
agricultores familiares na seleção e validação de cultivares, promovendo maior adaptação às 
condições locais e fortalecendo a agricultura sustentável. Essa abordagem contribui para 
democratizar o acesso às tecnologias de melhoramento e valorizar o conhecimento 
tradicional, ampliando o impacto social e econômico da cultura do feijão (LIMA et al. 2025). 

Complementando a avaliação fenotípica tradicional e acelerando o desenvolvimento 
de cultivares adaptadas e resistentes, os marcadores moleculares constituem ferramentas 
essenciais para o avanço da genética vegetal, pois permitem identificar regiões específicas do 
genoma associadas a características de interesse agronômico (NAIR e PANDEY, 2024). 
Técnicas como SSR (Simple Sequence Repeat) também chamados microssatélites, SNP 
(Single Nucleotide Polymorphism), RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA) e 
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marcadores baseados em PCR (Polymerase Chain Reaction) têm sido amplamente utilizadas 
em estudos de diversidade genética, mapeamento de genes e seleção assistida (COLLARD e 
MACKILL, 2009; RAI, 2023; YEKEN et al. 2022). Esses recursos ampliam a eficiência dos 
programas de melhoramento, fornecendo dados precisos sobre a variabilidade genética e as 
relações evolutivas entre diferentes genótipos (SILVEIRA et al. 2019). 

Apesar dos avanços no melhoramento genético do feijoeiro-comum e da crescente 
adoção de práticas agroecológicas, ainda são escassas as informações sobre o desempenho 
agronômico e a diversidade genética de genótipos de P. vulgaris em sistemas de cultivo 
associados à adubação verde, especialmente com espécies como C. juncea e G. sepium. Essa 
lacuna limita a seleção de materiais mais responsivos e adaptados a sistemas sustentáveis, 
dificultando a integração entre variabilidade genética, práticas de manejo e demandas da 
agricultura orgânica. Assim, torna-se necessário investigar como diferentes genótipos se 
comportam sob essas condições, de modo a orientar estratégias de melhoramento e ampliar a 
base genética disponível para cultivares adaptadas a sistemas sustentáveis.
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2. OBJETIVOS 
 

2.1. Objetivo geral 

A partir de análises de divergência genética utilizando marcadores morfológicos e 
moleculares em trinta e dois genótipos de feijoeiro-comum (Phaseolus vulgaris L.), este 
estudo tem como objetivo identificar genótipos promissores e submetê-los a diferentes 
condições de adubação verde com Crotalaria juncea L. e Gliricidia. Sepium (Jacq Steud). 
visando à avaliação da eficiência produtiva em ambiente de campo sob manejo orgânico. 

2.2. Objetivos específicos 

i Caracterizar morfologicamente os 32 genótipos de feijoeiro-comum, com base nos 
descritores definidos pelo International Plant Genetic Resources Institute (IPGRI); 

ii Estimar a divergência genética entre os genótipos por meio de marcadores moleculares do 
tipo amplificador de DNA, utilizando o primer SCoT (Start Codon Targeted); 

iii Selecionar genótipos com elevado potencial agronômico e adaptativo, para utilização em 
sistemas de cultivo orgânico; 

iv Relacionar os dados obtidos por meio dos marcadores morfológicos e moleculares com as 
características agronômicas dos genótipos avaliados; 

v Avaliar a eficiência da adubação verde sobre o desempenho produtivo dos genótipos 
selecionados, considerando parâmetros como número de vagens por planta, número de 
sementes por vagem, peso de 100 sementes e produtividade total; 

vi Identificar os genótipos mais responsivos às práticas de adubação verde, por meio de 
análise integrada dos dados morfológicos, moleculares e agronômicos, contribuindo para o 
avanço dos programas de melhoramento genético voltados à agricultura orgânica da região. 
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3. REVISÃO DE LITERATURA 

 
3.1. Centro de origem e diversidade da espécie  

A domesticação do feijoeiro comum (Phaseolus vulgaris L.) teve origem em dois 
centros principais localizados no continente americano: o Centro Mesoamericano e o Centro 
Andino. Evidências obtidas por meio de estudos genéticos demonstram que essas regiões 
foram responsáveis pelo surgimento de linhagens distintas da espécie, refletindo uma 
expressiva diversidade genética entre os grupos populacionais cultivados em cada área. A 
domesticação ocorreu em dois pools genéticos independentes: Mesoamérica e Andes 
(VAVILOV, 1931, citado por DEBOUCK, 1991; GEPTS; DEBOUCK, 1991).  

Segundo Borém et al. (2021), a origem americana do P. vulgaris é inequívoca, sendo a 
América Central considerada o principal centro de origem. Formas silvestres da espécie ainda 
são encontradas nas Américas e são reconhecidas como ancestrais das variedades cultivadas 
atuais. No Brasil, ambas as origens estão presentes, com predominância da mesoamericana. 
Estima-se que quatro em cada cinco variedades cultivadas no país sejam de origem 
mesoamericana. 

O Brasil é considerado um dos centros de diversidade secundário do feijão, abrigando 
diversas variedades tradicionais (BURLE et al 2010). Vale ressaltar que há uma relação entre 
o tamanho dos grãos e a origem genética dos feijões, grãos pequenos estão associados ao 
mesoamericano, enquanto os de grãos maiores pertencem ao grupo andino (BORÉM et al., 
2005).  

O feijão-comum apresenta ampla variabilidade genética, refletida na diversidade de 
cultivares desenvolvidas por instituições de pesquisa como a EMBRAPA (2023b) e 
universidades brasileiras. Essas cultivares são adaptadas às distintas condições 
edafoclimáticas do território nacional, visando otimizar o desempenho agronômico e a 
estabilidade produtiva (CÔELHO, 2021). De forma geral, classificam-se em três principais 
grupos comerciais, com base na coloração e padrão dos grãos: carioca, preto e os 
denominados tipos especiais. Os tipos carioca e preto predominam no mercado formal, 
enquanto os especiais são comercializados em feiras populares e circuitos alternativos 
(DIDONET; ALCÂNTARA, 2021). 

Nesse sentido, o reconhecimento e a utilização das variedades locais de feijão 
desempenham papel estratégico na conservação dos recursos genéticos, contribuindo para a 
ampliação e renovação dos bancos de germoplasma. Além disso, essa prática se mostra 
fundamental para mitigar a erosão genética das cultivares, assegurando a manutenção da 
variabilidade necessária ao desenvolvimento sustentável da cultura. 

O feijoeiro pertence à família Fabaceae, ordem Fabales e gênero Phaseolus L. Trata-se 
de uma planta autógama, cujas flores abrigam os órgãos reprodutivos masculinos e femininos, 
favorecendo a autofecundação (BORÉM, 2005). A espécie apresenta ampla variabilidade 
morfológica, refletida na coloração, forma e tamanho dos grãos, bem como nas características 
das flores e vagens (RODRIGUES, 2023). 

A cor do tegumento dos grãos pode variar entre tons uniformes e padrões com estrias, 
pontuações ou manchas, com aspecto brilhante, opaco ou intermediário. Essa diversidade é 
utilizada para classificação comercial em tipos como carioca, preto, mulatinho, roxo, entre 
outros (EMBRAPA, 2023c).  

As flores do feijoeiro apresentam variações de cor, brancas, rosadas ou violáceas e as 
vagens podem ser retas, arqueadas ou recurvadas, com hábito de crescimento determinado ou 
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indeterminado. Essa diversidade morfológica é relevante para a seleção de cultivares 
adaptadas a diferentes ambientes e sistemas de produção (PAULA, 2023).  
 
3. 2.  A importância da cultura do feijoeiro comum  

O P. vulgaris, conhecido como feijoeiro-comum, é uma das fabáceas de maior 
expressão na agricultura mundial, destacando-se por sua ampla adaptabilidade, valor 
nutricional e importância socioeconômica. No Brasil, essa cultura é cultivada em todas as 
regiões, por agricultores que operam desde sistemas altamente tecnificados até práticas 
tradicionais de agricultura familiar (SILVA, 2022).  

Sua composição nutricional é notável, sendo rica em proteínas de origem vegetal, 
fibras alimentares, ferro, zinco, potássio e vitaminas do complexo B. Por essas características, 
e valor de mercado acessível o feijão constitui um alimento básico na dieta de milhões de 
pessoas, especialmente em países da América Latina, África e Ásia, onde desempenha papel 
estratégico na segurança alimentar e nutricional. (SANTOS, 2020). 

A produção mundial de feijão-comum é estimada em cerca de 12 milhões de toneladas 
anuais, destinadas ao consumo de aproximadamente 400 milhões de pessoas. A América 
Latina concentra grande parte dessa produção, com o Brasil ocupando posição de destaque 
como terceiro maior produtor global e principal consumidor da fabácea (CONAB, 2025). 
Segundo dados da Companhia Nacional de Abastecimento, em 2025 o Brasil produziu 
3.073,4 mil toneladas de feijão, com produtividade média de 1.139 kg ha⁻¹, em uma área 
cultivada de 2.697,7 mil hectares.  

O cultivo do feijoeiro- comum no Brasil é realizado em três épocas distintas ao longo 
do ano, o que permite uma oferta contínua do produto no mercado interno. A primeira safra, 
conhecida como safra das águas, tem sua semeadura entre os meses de agosto e dezembro. A 
segunda safra, ou safra da seca, ocorre entre janeiro e abril. Já a terceira safra, denominada de 
inverno ou terceira época, é semeada entre maio e julho (CONAB, 2024).  

Apesar da ampla adaptabilidade da cultura a diferentes tipos de solo, condições 
climáticas e sistemas de produção, a produtividade média nacional ainda apresenta restrições. 
Entre os principais entraves estão o desempenho limitado dos genótipos em condições de 
campo, a variabilidade climática e as práticas de manejo empregadas (SILVA, 2022). Soma-
se a esses fatores a predominância da colheita manual, realizada por arranquio ou com auxílio 
de pequenas máquinas, geralmente na fase de maturação fisiológica, momento em que ocorre 
a alteração da coloração das vagens e os grãos atingem sua tonalidade definitiva. 

Para garantir a qualidade comercial e nutricional dos grãos durante o armazenamento, 
é necessário manter condições adequadas de temperatura e umidade, preservando a 
viabilidade fisiológica e o valor nutricional por até um ano (DIDONET; ALCÂNTARA, 
2021). 

 
3.3. Divergência genética por meio de marcadores morfológicos e moleculares do tipo 
SCoT. 

A análise da divergência genética entre genótipos constitui etapa essencial nos 
programas de melhoramento de plantas, uma vez que possibilita a identificação de 
variabilidade útil para a seleção de cultivares superiores. Essa caracterização pode ser 
realizada por meio de marcadores morfológicos e moleculares, que diferem quanto ao nível de 
precisão, aplicabilidade e sensibilidade às condições ambientais (DIAS et al., 2015).  

A utilização eficiente dessa diversidade depende da análise integrada de dados 
moleculares e fenotípicos. A partir dessas informações, é possível realizar cruzamentos 
direcionados, aumentando a probabilidade de obtenção de genótipos superiores, com maior 
estabilidade produtiva e qualidade nutricional. 
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Os marcadores morfológicos baseiam-se em atributos fenotípicos visíveis e 
mensuráveis, como coloração, forma, tamanho de grãos e hábito de crescimento. Tais 
características refletem a interação entre genótipo e ambiente, sendo expressas em diferentes 
condições de cultivo (BORÉM; MIRANDA, 2009). Entre as principais vantagens dessa 
abordagem destacam-se a facilidade de observação, o baixo custo operacional e a 
aplicabilidade em experimentos de campo. Entretanto, a forte influência ambiental sobre os 
caracteres fenotípicos representa uma limitação significativa, podendo comprometer a 
precisão da análise genética. Dessa forma, torna-se imprescindível o rigor metodológico na 
condução dos experimentos, com controle de variáveis ambientais e utilização de 
delineamentos estatísticos adequados para assegurar confiabilidade nos resultados (DIAS et 
al., 2015). 

Estudos baseados em marcadores moleculares têm possibilitado o agrupamento de 
genótipos segundo sua similaridade genética, revelando a estrutura populacional e as relações 
evolutivas entre os acessos (DIAS et al., 2015). Os marcadores moleculares são ferramentas 
fundamentais na genética vegetal, pois permitem identificar regiões específicas do genoma 
associadas a características de interesse agronômico (NAIR; PANDEY, 2024). Essa 
caracterização é fundamental para a formação de bancos de germoplasma e para a 
conservação da variabilidade genética. Técnicas como SSR (microssatélites), SNP 
(polimorfismos de nucleotídeo único), RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA) e 
marcadores baseados em PCR têm sido amplamente aplicadas em estudos de diversidade 
genética, mapeamento de genes e seleção assistida (COLLARD; MACKILL, 2009; RAI, 
2023; YEKEN et al., 2022).  

A incorporação desses marcadores aos programas de melhoramento promove avanços 
significativos na obtenção de cultivares adaptadas às condições ambientais e às demandas do 
mercado. No contexto da seleção assistida por DNA, destacam-se pela capacidade de 
identificar alelos associados a características agronômicas relevantes (BORÉM; MIRANDA, 
2009). Essa abordagem acelera o desenvolvimento de novas linhagens, otimiza a escolha de 
genitores, reduz custos com ensaios de campo e contribui para a conservação da variabilidade 
genética por meio da formação de bancos de germoplasma e da identificação de genótipos 
promissores (SILVA et al., 2019). Esses recursos aumentam a eficiência dos programas de 
melhoramento, fornecendo dados precisos sobre variabilidade genética e relações evolutivas 
entre genótipos (SILVEIRA et al., 2019).  

Entre os diferentes tipos de marcadores, os SCoT (Start Codon Targeted) têm se 
destacado pela simplicidade metodológica, elevada reprodutibilidade e por não exigirem 
conhecimento prévio do genoma. Baseados em regiões conservadas próximas ao códon de 
iniciação da tradução, permitem amplificar sequências codificantes e detectar variações com 
relevância funcional, sendo especialmente úteis em germoplasmas diversos, como os de 
Phaseolus vulgaris. A utilização dos primers SCoT favorece a integração de dados 
moleculares e fenotípicos, fornecendo informações estratégicas para o desenvolvimento de 
cultivares mais produtivas, resistentes e adaptadas a diferentes condições ambientais, 
reforçando o papel da diversidade genética como base para a sustentabilidade agrícola (RAI, 
2023). 

 
3.4. Melhoramento genético e o sistema de cultivo orgânico 

A seleção de genótipos adaptados ao cultivo orgânico é essencial para garantir que 
essas variedades tenham desempenho competitivo frente às cultivares convencionais. Esse 
aspecto é particularmente relevante para pequenos produtores, que encontram no sistema 
orgânico uma alternativa viável e economicamente sustentável (BELTRAME et al., 2020). A 
integração entre práticas como o uso de adubos verdes e o melhoramento genético favorece a 
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identificação de materiais que respondem positivamente a essas condições, resultando em 
ganhos de produtividade aliados à sustentabilidade.  

Apesar dos avanços, o melhoramento genético voltado ao sistema orgânico ainda 
enfrenta desafios significativos. Entre eles destacam-se a escassez de sementes certificadas, a 
limitada oferta de cultivares específicas, a insuficiência de investimentos em pesquisa 
agroecológica e as barreiras de acesso às tecnologias por parte dos agricultores familiares 
(LIMA et al., 2025). 

O melhoramento genético e o cultivo orgânico compartilham objetivos 
complementares na busca por uma agricultura eficiente e ambientalmente equilibrada. 
Enquanto o melhoramento busca desenvolver variedades resistentes a doenças, produtivas e 
adaptadas a condições adversas, o cultivo orgânico valoriza práticas que respeitam os 
princípios ecológicos e promovem a saúde do solo. A combinação dessas abordagens permite 
selecionar genótipos altamente adaptáveis ao sistema orgânico, otimizando a produção sem 
comprometer os fundamentos da agroecologia. No caso do feijoeiro, por exemplo, os 
programas de melhoramento têm priorizado o aumento da produtividade e da resistência a 
pragas e doenças, conciliando atributos agronômicos e comerciais com as preferências 
regionais quanto ao tipo de grão (SILVA, 2022). 

Nesse cenário, o melhoramento de plantas, processo sistemático de alteração da 
composição genética das espécies vegetais, por meio de técnicas como seleção, cruzamentos 
controlados e, mais recentemente, biotecnologia e edição gênica para atender às necessidades 
humanas, animais e ambientais, configura-se como uma estratégia essencial para promover a 
produtividade de forma sustentável e equilibrada (BORÉM; MIRANDA, 2020). 

 
3.5. Manejo orgânico e adubação verde em feijoeiro comum 

A adubação verde consiste no cultivo de espécies vegetais para produção de biomassa 
e enriquecimento do solo, promovendo fertilidade e estímulo à microbiota benéfica, além de 
atuar como prática conservacionista ao preservar a estrutura e a biodiversidade (ROSSET; 
ALTIERI, 2022; LIMA FILHO et al., 2023). Nascimento et al. (2008) demonstraram que o 
uso de espécies de cobertura em sistemas de plantio direto e convencional favorece a 
estabilidade de agregados, a infiltração de água e, consequentemente, o rendimento do 
feijoeiro comum. Já a agricultura orgânica caracteriza-se pela exclusão de insumos sintéticos 
e pela adoção de práticas integradas, como rotação de culturas, compostagem e cobertura 
vegetal, que visam manter os ciclos naturais e garantir sustentabilidade social, ambiental e 
econômica (SILVA; LIMA, 2022). 

O feijoeiro-comum, cultivado em todas as regiões do Brasil, apresenta elevada 
exigência em macronutrientes como nitrogênio, fósforo e potássio, fundamentais para 
crescimento, enraizamento e resistência a estresses. Nesse contexto, a adubação verde reduz a 
dependência de fertilizantes químicos, melhora a disponibilidade de nutrientes e fortalece a 
resiliência da cultura frente a pragas e doenças. Espécies como crotalária e gliricídia têm 
mostrado respostas diferenciadas: a crotalária destaca-se pela alta fixação de nitrogênio e 
impacto positivo na produtividade do feijão (ARAÚJO, 2024), enquanto a gliricídia fornece 
biomassa abundante e nutrientes de liberação gradual, favorecendo a conservação da umidade 
e a atividade microbiana (ARAÚJO et al., 2024). 

Assim, a integração entre manejo orgânico e adubação verde não apenas supre as 
necessidades nutricionais do feijoeiro, mas também fortalece a autonomia dos agricultores e 
contribui para sistemas produtivos mais sustentáveis. A perspectiva da agricultura orgânica 
depende da seleção de genótipos adaptados, do fortalecimento de programas de melhoramento 
participativo e da valorização dos conhecimentos tradicionais, assegurando maior eficiência e 
resiliência frente às demandas por alimentos saudáveis. 
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3.6. Espécies crotalária e gliricídia utilizadas como adubos verdes 
Espécies da família Fabaceae, como a crotalária (Crotalaria juncea L.) e a gliricídia 

(Gliricidia sepium (Jacq.) Steud.), são amplamente utilizadas em sistemas de adubação verde 
devido à elevada produção de biomassa e à capacidade de fixação biológica de nitrogênio 
(LIMA FILHO et al., 2023).  

A crotalária apresenta parâmetros agronômicos relevantes: densidade de semeadura 
entre 27 e 35 kg/ha, produção de 40 a 60 t/ha de massa verde e 10 a 15 t/ha de massa seca, 
com fixação estimada de 300 a 450 kg/ha de nitrogênio. Seu cultivo em rotação ou sucessão 
ao feijoeiro contribui para a fertilidade do solo, para a melhoria da qualidade das sementes, 
controle de nematoides além de favorecer a estrutura física do solo e a ciclagem de nutrientes 
(PEREIRA et al.2005). Estudos demonstram que cultivares de feijão submetidos à adubação 
verde com crotalária apresentaram ganhos significativos na produtividade de grãos e na 
qualidade fisiológica das sementes (ARAÚJO, 2024). 

A gliricídia, por sua vez, é uma fabácea arbórea com produção de biomassa variando 
de 10 a 40 Mg ha⁻¹, utilizada principalmente como cobertura morta. Sua decomposição 
gradual promove liberação lenta de nutrientes, conservação da umidade e estímulo à 
microbiota do solo. Além do nitrogênio, fornece cálcio e magnésio, atuando na supressão de 
plantas espontâneas e na sustentabilidade dos sistemas produtivos (ARAÚJO, 2024; 
ARAÚJO et al., 2024). 

Comparativamente, a crotalária é mais indicada para cultivos anuais e práticas de 
rotação, com impacto direto na produtividade do feijão, enquanto a gliricídia se destaca em 
sistemas agroflorestais e perenes, pela capacidade de fornecer biomassa contínua e nutrientes 
de liberação progressiva.  

Estudos como os de Garé et al. (2020) reforçam que a integração de diferentes 
espécies de adubos verdes potencializa a ciclagem de nutrientes e a sustentabilidade dos 
sistemas orgânicos, evidenciando que a escolha da espécie deve ser orientada pelos objetivos 
agronômicos. (fixação de nitrogênio, aporte de biomassa ou cobertura do solo), condições 
edafoclimáticas, ciclo de desenvolvimento e pela resposta da cultura principal. Aspectos como 
disponibilidade de sementes e viabilidade econômica também são determinantes para a 
eficiência do manejo. 
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4. MATERIAL E MÉTODOS 

 

4.1. Experimentos: 
Para avaliar a divergência genética e o desempenho agronômico de genótipos de 

feijoeiro-comum (Phaseolus vulgaris L.) foram realizados dois experimentos (Experimento I 
e Experimento II). Os genótipos avaliados estão listados na Tabela 1. 

 
Tabela 1: Código, nome comum e origem dos trinta e dois genótipos de feijoeiro-comum 
(Seropédica, RJ, 2024). 

Cód. Nome comum Origem 
1 Vagem alessa Pesagro, Seropédica, RJ 
2 Constanza Fazendinha Agroecológica, Seropédica, RJ 
3 Carioca Fazendinha Agroecológica, Seropédica, RJ 
4 Preto fazendinha Fazendinha Agroecológica, Seropédica, RJ 
5 Anjo Pesagro, Seropédica, RJ 
6 Iraí Pesagro, Seropédica, RJ 
7 Bola Pesagro, Seropédica, RJ 
8 Vagem novirex Pesagro, Seropédica, RJ 
9 Vermelho  Pesagro, Seropédica, RJ 
10 Rajado UFRRJ, Seropédica, RJ 
11 Preto UFRRJ, Seropédica, RJ 
12 Vermelho escuro UFRRJ, Seropédica, RJ 
13 Vermelho 2 UFRRJ, Seropédica, RJ 
14 Mulato UFRRJ, Seropédica, RJ 
15 Carioca variado UFRRJ, Seropédica, RJ 
16 Vermelho 3  UFRRJ, Seropédica, RJ 
17 Carioca rosa  UFRRJ, Seropédica, RJ 
18 Feijão jalo UFRRJ, Seropédica, RJ 
19 Feijão manteiga  UFRRJ, Seropédica, RJ 
20 Sangerê toro  UFRRJ, Seropédica, RJ 
21 Esplêndido  UFRRJ, Seropédica, RJ 
22 Rajado roxo  Lençóis Paulista, SP 
23 Bolinha crioulo  Lençóis Paulista, SP 
24 Rosinha crioulo  Lençóis Paulista, SP 
25 Jalo crioulo  Lençóis Paulista, SP 
26 Manteigão  UFRRJ, Seropédica, RJ 
27 Vermelho 4  UFRRJ, Seropédica, RJ 
28 Carioca 2 UFRRJ, Seropédica, RJ 
29 Carioca 3 UFRRJ, Seropédica, RJ 
30 Branco  UFRRJ, Seropédica, RJ 
31 Miúdo UFRRJ, Seropédica, RJ 
32 Marrom  UFRRJ, Seropédica, RJ 
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4.1.1. Experimento I  
O Experimento I foi realizado para estimar a divergência genética entre 32 genótipos 

de P. vulgaris L. por meio de descritores morfológicos estabelecidos pelo IPGRI e pela 
análise molecular utilizando o marcador SCoT. Ele foi conduzido em casa-de-vegetação no 
Departamento de Entomologia e Fitopatologia do Instituto de Ciências Biológicas e da Saúde 
(ICBS), da Universidade Federal Rural do Rio de Janeiro (UFRRJ).  

O plantio inicial foi realizado em copos plásticos com capacidade de 250 mL, 
preenchidos com substrato orgânico. Posteriormente, procedeu-se ao plantio definitivo em 
vasos de 11 litros, no mês de maio de 2024. Cada vaso recebeu cinco sementes e, após o 
desbaste, foram mantidas duas plantas por unidade experimental. A irrigação por aspersão 
assegurou a uniformidade no desenvolvimento das plantas e nas avaliações subsequentes. A 
análise morfológica teve início imediatamente após o florescimento.  
 
 4.1.1.1. Características morfológicas  
 

Os descritores morfológicos avaliados foram de acordo com IPGRI (International 
Plant Genetic Resources Institute, 2001): (Figuras 1, 2 e 3).  

 
a) Cor do estandarte (CE): observação efetuada em flores recém-abertas, as cores das 

pétalas são altamente variáveis após a abertura, podendo ser: 1 Branco; 2 Verde; 3 
Lilás; 4 Branco com margens lilás; 5 Branco raiado de vermelho; 6 Lilás escuro com 
margens roxas; 7 Lilás escuro com manchas arroxeadas; 8 Vermelho carmim; 9 Roxo; 
(Figura 4). 

b) Cor da vagem (COV): observação sobre a vagem imatura, mas completamente 
desenvolvida, variando entre: 1 Roxo escuro; 2 Vermelho carmim; 3 Verde raiado de 
roxo; 4 Verde raiado carmim; 5 Verde raiado vermelho claro; 6 Rosa escuro; 7 Verde 
normal; 8 Verde brilhante; 9 Verde baço a cinzento prateado; 10 Amarelo dourado ou 
amarelo; 11 Amarelo claro a branco;  

c) Comprimento da vagem (CV): média (cm) medida do comprimento das maiores 
vagens imaturas, mas completamente desenvolvidas;  

d) Curvatura da vagem (CUV): observada em vagem imatura, mas completamente 
desenvolvida. Podendo apresentar quatro formas: 3 Direita; 5 Ligeiramente curva; 7 
Curva; 9 Duplamente curva;  

e) Cor da vagem à maturação fisiológica (CVMF): 1 Roxo escuro; 2 Vermelho; 3 Rosa; 4 
Amarelo; 5 Amarelo claro com manchas ou raiada; 6 Verde persistente;  

f) Lóculos por vagem (NLV): número de lóculos observados na vagem mais longa de 10 
plantas normais ao acaso;  

g) Forma da semente (FS): a semente foi retirada da parte média da vagem, podendo ser: 
1 Redonda; 2 Oval; 3 Cuboide; 4 Reniforme; 5 Alongada truncada;  

h) Altura da planta (ALT): foi calculado a média(cm), à maturação, medida realizada 
desde a cicatriz cotiledonar até à extremidade da planta;  

i) Diâmetro do caule (DC): medido (mm), à maturação, em plantas à densidade de 
cultura;  

j) Largura da vagem (LV): foi feito a média (mm), medida da largura das maiores 
vagens imaturas, mas completamente desenvolvidas;  

k) Comprimento do ápice da vagem (CAV): medido em milímetros, desde o fim do 
último lóculo; 

l) Posição do ápice da vagem (PAV): 1 Marginal; 2 Não marginal; 
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m) Orientação do ápice da vagem (OAV): o ápice da vagem pode curvar-se: 3 Para cima 
(no sentido dorsal); 5 Direito; 7 Para baixo (no sentido ventral);  

n) Dimensões da semente x) média, em milímetros, de 10 sementes em cada uma das 
plantas. X.1. Comprimento (CS): medido paralelamente ao hilo. X.2. Largura (LS);  

o) Hábito de Crescimento (HC) Os genótipos foram classificados em quatro tipos: 1 
determinada arbustiva; 2 indeterminada arbustiva, com guia central; 3 indeterminada 
semi- trepadeira ou prostada, com muitas guias laterais; 4 indeterminada trepadeira.  

p) Tipo de grão (TG): os grãos foram classificados em seis tipos: 1 Carioca, grãos bege 
com estrias marrons; 2 Marrom; 3 Branco; 4 Branco e vermelho; 5 Vermelho; 6 
Rajado, grãos com coloração variada, como branco com manchas marrons, ou preto 
com manchas brancas etc.; 7 Verde; 8 Preto.  

q) Produção de sementes por planta (PS): foi feita a pesagem, em gramas, de todas as 
sementes de cada planta. 
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Figura 1: Imagem dos grãos de dezesseis genótipos de feijoeiro-comum de 1 a 16. (Seropédica, RJ,2024). Fonte: Autoral, 2024. 
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Figura 2: Imagem dos grãos de dezesseis genótipos de feijoeiro-comum de 17 a 32.  (Seropédica, RJ,2024). Fonte: Autoral, 2024. 
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Figura 3: Cor do estandarte: lilás (A, B); branco (C); Roxo (D, E, F). Cor da vagem: verde 
(G); Roxo escuro (H); verde raiado de vermelho (I); rosa escuro (J e L). Fonte: Autoral, 
2024. 

 
4.1.1.1.1. Delineamento experimental 
O experimento foi estruturado em um delineamento inteiramente casualizado, com 

três repetições por tratamento. Após a confirmação da homogeneidade das variâncias 
residuais das variáveis quantitativas, procedeu-se à análise de variância (ANOVA). As 
médias dos tratamentos foram comparadas utilizando o teste de Scott-Knott, adotando-se um 
nível de significância de 5%. 

 
 

4.1.1.2. Análise via marcadores moleculares 
4.1.1.2.1. Extração de DNA 

As extrações de DNA e análises de PCR foram realizadas no Laboratório de Genética 
e Melhoramento Vegetal, do Departamento de Genética, do Instituto de Ciências Biológicas e 
da Saúde da Universidade Federal Rural do Rio de Janeiro. 

Em casa-de-vegetação, as sementes de cada genótipo foram semeadas em copos 
plásticos de 250mL contendo substrato comercial orgânico. Logo após a germinação, foram 
coletados dois folíolos recém-expandidos de cada genótipo para as análises. As extrações de 
DNA foram realizadas de acordo com o protocolo modificado de Edwards et al (1991). 

Após as extrações, a qualidade do DNA extraído foi verificada em gel de agarose 
1,5% e a quantificação foi realizada em espectrofotômetro NanoDrop 1000. Após a 
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quantificação, as amostras de DNA foram diluídas para a concentração de 10 ng/µL e 
armazenadas em freezer a -20 ºC.  
 

4.1.1.2.2. Amplificação do DNA e análise por eletroforese 
A amplificação dos fragmentos de DNA foi realizada por meio da técnica de Reação 

em Cadeia da Polimerase (PCR), conduzida em termociclador modelo Veriti 96 Well 
Thermal Cycler (Applied Biosystems). As condições da reação foram padronizadas da 
seguinte forma: desnaturação inicial a 94 °C por 3 minutos, seguida por 40 ciclos de 
desnaturação a 94 °C por 1 minuto, anelamento (temperatura específica para cada primer) por 
1 minuto e extensão a 72 °C por 3 minutos. Após os ciclos, foi realizada uma extensão final a 
72 °C por 7 minutos, encerrando com resfriamento a 4 °C. 

Os produtos amplificados foram submetidos à separação por eletroforese em gel de 
agarose a 1,5%, preparado com tampão TBE 1X. O gel foi corado com brometo de etídio e 
posteriormente fotodocumentado sob luz ultravioleta. As bandas geradas foram avaliadas 
quanto à intensidade e reprodutibilidade, sendo consideradas para análise aquelas que 
apresentaram maior nitidez e consistência nos perfis de amplificação. 

Os primers SCoT baseiam-se em regiões conservadas ao redor do códon de iniciação 
da tradução (ATG). São dominantes, semelhantes aos RAPD, mas com maior 
reprodutibilidade. Permitem gerar perfis genéticos sem necessidade de informações prévias 
sobre o genoma da espécie (Tabela 2). 
 

Tabela 2: Lista dos iniciadores SCoT utilizados em trinta e dois genótipos de feijoeiro 
comum. 

Primer Sequência (5′-3′) 
SCoT 1 5'-CAACA ATGGCTACCACCA-3'  
SCoT 2 5'-CAACAATGGCTACCACCC-3'  

SCoT 5 5'-CAACAATGGCTACCACGA-3'  
SCoT 7 5'-CAACAATGGCTACCACGG-3'  
SCoT 12 5'-ACGACATGGCGACCAACG-3'  
SCoT 13 5'-ACGACATGGCGACCATCG-3'  
SCoT 16 5'-ACCATGGCTACCACCGAC-3'  

SCoT 17 5'-ACCATGGCTACCACCGAG-3'  

SCoT 25 5'-ACCATGGCTACCACCGGG-3' 
SCoT 30 5'-CCATGGCTACCACCGGCG-3'  

                     Fonte: Adaptada de COLLARD e MACKILL (2009).  

 
4.1.1.3. Análises estatísticas da divergência genética 
A análise da divergência genética foi realizada com base em atributos qualitativos e 

quantitativos, empregando o algoritmo de Gower para o cálculo das distâncias genéticas. Para 
os dados provenientes de marcadores moleculares, utilizou-se o coeficiente de similaridade 
de Sokal. Os agrupamentos genéticos foram obtidos por meio dos métodos de Otimização de 
Tocher e do agrupamento hierárquico UPGMA (Unweighted Pair Group Method using 
Arithmetic Averages). 

Todas as análises estatísticas foram conduzidas com o auxílio do software Genes 
(CRUZ, 2013). 
 
 



 

16 
 

4.1.2. Experimento II 
O Experimento II foi realizado na Fazendinha Agroecológica no campus da 

Universidade Federal Rural do Rio de Janeiro (UFRRJ), em Seropédica, RJ.  
Foram avaliados três genótipos previamente selecionados no Experimento I, com base 

no desempenho produtivo e hábito de crescimento. Os genótipos foram cultivados sob três 
condições de adubação verde: crotalária (Crotalaria juncea L.), gliricídia (Gliricidia sepium 
(Jacq) Steud. e um tratamento controle (sem adubação verde).  
 

4.1.2.1. Condições edafoclimáticas 
O município de Seropédica está situado nas coordenadas 22° 44′ 38″ de latitude sul e 

43° 42′ 28″ de longitude oeste, a uma altitude de 26 metros acima do nível do mar. O clima 
da região, segundo a classificação de Köppen, é caracterizado como tropical com estação 
seca (Aw), apresentando temperatura média anual de 24 °C e precipitação média de 1.260 
mm. As temperaturas (°C) mínimas, médias e máximas e precipitação (mm) durante a 
execução do experimento II estão na Figura 4. 

 

 
Figura 4: Dados de precipitação (mm), temperaturas mínima, média e máxima obtidas 
da Estação Meteorológica Ecologia Agrícola. Seropédica, RJ (INMET, Instituto 
Nacional de Meteorologia). 2025. 

 

4.1.2.2. Plantio e condução experimental 
Os resultados da análise de solo coletado de 0 a 20 cm, realizada no Laboratório de 

Solos do CEPAO/PESAGRO – RIO estão na Tabela 3. 
 

Tabela 3: Análise de solo da área experimental. 

Prof. 
 

Textura 
 

pH 
 

M.O. K Ca Mg Al H+
Al 

Na SB P K 

cm (Expedida) Em 
água 

g.Kg-1 cmolc.dm-3 Mg.dm-3 

0-20 Arenosa 5,72 66,57 0,24 2,04 0,80 0 2,15 0,03 3,11 188 93 
(*) Extrator Mehlich; SB – soma de bases trocáveis. Textura arenosa: baixa retenção de água e nutrientes. O pH 5,72 é 
adequado para feijão, mas pode limitar a disponibilidade de alguns nutrientes. Matéria orgânica (M.O.): moderada, mas pode 
ser melhorada. Baixos teores de K, Ca e Mg: indicam necessidade de reposição via fontes orgânicas. Ausência de alumínio 
tóxico (Al = 0): excelente para o desenvolvimento radicular. Fósforo (P = 188 mg/dm³): muito elevado, não requer 
suplementação. Potássio disponível (K = 93 mg/dm³): moderado, mas pode ser rapidamente lixiviado. 
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Foram avaliados três genótipos de feijão-comum, Genótipo 2 (Constanza); Genótipo 3 
(Carioca); Genótipo 5 (Anjo), em dois tipos de adubação verde (gliricidia e crotalária) 
(Figuras 5 e 6) e um controle. Foram avaliados nove tratamentos (Fatorial 3 x 3). No controle 
foram realizadas capinas de acordo com o crescimento de plantas espontâneas.  

 
 

 
Figura 5: Gliricídia do banco de fabáceas da Fazendinha Agroecológica. Fonte: Autoral, 
2025. 

 
Para a avaliação dos genótipos sob diferentes tipos de adubação verde em condições 

de campo, o plantio da crotalária foi efetuado em dezembro de 2024, enquanto a gliricídia foi 
obtida já preparada no banco de podas de fabáceas da Fazendinha Agroecológica (Figura 5). 
A gliricídia foi utilizada a massa seca, 6 kg por parcela. Foi realizada irrigação por aspersão 
de forma complementar. Em abril de 2025, procedeu-se ao plantio dos genótipos de feijão no 
campo para avaliação do desempenho agronômico.  

A crotalária para adubação verde foi semeada durante a estação das chuvas, logo após 
seu desenvolvimento, antes da floração foi incorporada ao solo para a realização do cultivo 
do feijoeiro-comum. (Figura 6). 

 
Figura 6: Crotalária em desenvolvimento para posterior porte e utilização como adubo 
verde. Fonte: Autoral,2024.  
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Foram avaliadas as seguintes características morfológicas e de produção de acordo 

com os descritores propostos pelo IPGRI (2001) para P. vulgaris: 
 
a) Altura da planta (ALT): Média, em centímetros, à maturação, de 5 plantas, medida 

desde a cicatriz cotiledonar até à extremidade da planta; 
b) Largura da vagem (LV): Média, em milímetros, da largura das 10 maiores vagens 

imaturas, mas completamente desenvolvidas (em torno de 50 a 60 dias após a semeadura); de 
10 plantas normais, ao acaso. 

c) Comprimento da vagem (CV): Média, em centímetros, do comprimento das 10 
maiores vagens imaturas, mas completamente desenvolvidas, de 10 plantas normais, ao 
acaso. 

d) Número de vagens por planta (NVP): Número médio de sementes por vagem, 
determinado pela contagem de uma vagem de cada uma das 10 plantas avaliadas.  

f) Peso da semente (P100): Peso de 100 sementes, em miligramas, até à primeira casa 
decimal, à umidade de 12-14%. 

i) Produtividade (PROD): pesado a massa total da parcela e extrapolada para um 
hectare. 
 

4.1.2.3. Delineamento experimental e análises estatísticas 
O delineamento experimental foi em blocos casualizados, em arranjo fatorial 3 × 3, 

totalizando nove tratamentos, cada um com quatro repetições, resultando em 36 parcelas de 2 
× 2 m (área total de 14 × 34 m). As parcelas foram compostas por quatro linhas de 2,0 m de 
comprimento, sendo as avaliações realizadas em duas linhas centrais, considerando 1,0 m útil 
e desconsiderando 0,5 m nas extremidades. A semeadura foi realizada com densidade de 10 
sementes por metro linear, adotando espaçamento de 0,5 m entre linhas, como mostra a 
Figura 7. 

Após a verificação da homogeneidade das variâncias residuais e a realização da 
análise de variância (ANOVA), as médias dos tratamentos foram comparadas pelo teste de 
Tukey, ao nível de 5% de probabilidade. 

 

 
Figura 7: Área experimental. Fonte: Autoral, 2024. 
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5. RESULTADOS E DISCUSSÃO 
5.1. Comparação de descritores quantitativos e qualitativos 

A avaliação dos caracteres morfológicos revelou ampla variabilidade entre os 
genótipos analisados, destacando atributos importantes para diferenciação varietal e potencial 
de valorização comercial (Tabelas 4, 5, 6 e 7). Houve diferenças significativas a 5% de 
probabilidade entre as médias dos genótipos para todas as características quantitativas 
avaliadas, confirmando a ampla variabilidade genética existente no feijoeiro.  

Em relação ao comprimento da vagem (CV), os genótipos foram classificados em dois 
grupos. O primeiro grupo foi constituído por todos os genótipos com valores superiores a 
13,4 cm, entre os quais se encontram ‘Esplêndido’, ‘Miúdo’, ‘Vagem novirex’, ‘Rosinha 
crioulo’, ‘Vagem alessa’ e ‘Feijão jalo’, com comprimentos de 18,3; 17,9; 16,6; 16,0; 14,6 e 
14,0 cm, respectivamente (Tabela 4). O segundo grupo, por sua vez, reuniu os genótipos de 
menor comprimento de vagem dentre eles os genótipos ‘Mulato’ e ‘Marrom’, ambos com 8,5 
cm.  

A largura da vagem (LV) apresentou coeficiente de variação de apenas 6,3%, 
indicando boa precisão experimental. Para esta característica pelo teste de Scott Knott a 5% 
de probabilidade houve a formação de quatro grupos distintos de genótipos (Tabela 4). O 
genótipo de maior LV foi o ‘Rajado’, e o genótipo de menor LV foi o ‘Vagem novirex’ com 
15,2 e 9,0 mm respectivamente. A formação de grupos distintos para CV e LV confirma que 
essas variáveis são descritores morfológicos relevantes para a diferenciação entre genótipos 
(SILVA, 2005).  

Em relação ao número de lóculos por vagem (NLV), foi possível identificar a 
formação de quatro grupos distintos entre os genótipos avaliados. O genótipo ‘Esplêndido’ 
apresentou desempenho marcadamente superior, com valor acima de 14,7, constituindo um 
grupo isolado. O genótipo ‘Miúdo’, com 12 lóculos, formou um segundo agrupamento. A 
maioria dos genótipos, com valores superiores a 5,3, reuniu-se em um terceiro grupo.  

O grupo com menor número de lóculos por vagem (NLV) foi composto por 12 
genótipos, todos com valores inferiores a 5,3. Pesquisas como a de Ferro Bisneto et al. (2022) 
têm destacado o NLV como um descritor morfológico relevante para a identificação da 
divergência genética entre acessos de feijão. Além disso, essa característica apresenta relação 
direta com o potencial produtivo, uma vez que maior número de lóculos implica em maior 
quantidade de sementes por vagem e, consequentemente, em maior rendimento por planta. 

Na característica altura da planta (ALT) foram identificados quatro grupos. O 
primeiro incluiu os genótipos com alturas superiores a 150 cm. O segundo reuniu plantas 
acima de 98 cm. O terceiro grupo foi formado por genótipos com alturas entre 65 e 98 cm. Os 
genótipos com alturas entre 45 e 65 cm, constituíram o quarto grupo (Tabela 4). Para Leite et 
al. (2019) a altura das plantas, apresenta relação com rendimento de grãos. 

No que diz respeito ao diâmetro do caule (DC), apenas o genótipo ‘Esplêndido’ (G 
21) apresentou o maior valor registrado (9,3 mm), destacando-se dos demais. Os outros 
genótipos, que exibiram diâmetros inferiores a 6,7 mm, foram agrupados em um segundo 
conjunto (Tabela 4), resultando na formação de dois grupos distintos. Embora porte elevado e 
caule robusto possam indicar maior potencial produtivo, também acarretam desafios de 
manejo, sobretudo em sistemas orgânicos, evidenciando a necessidade de práticas 
agronômicas adequadas, como o tutoramento. Ademais, plântulas mais longas tendem a 
apresentar melhor estabelecimento, pois absorvem maior quantidade de nutrientes e luz solar, 
favorecendo o desenvolvimento de plantas vigorosas e menos suscetíveis à competição com 
espécies espontâneas (COSTA et al., 2024a). 
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Tabela 4: Médias de cinco caraterísticas morfológicas avaliadas em 32 genótipos de 
feijoeiro- comum (Seropédica, 2024). 

Genótipo CV LV  NLV ALT DC 
1 Vagem alessa 14,6a 11,7c 5,4c 74,0c 5,2b 
2 Constanza 11,4b 12,7c 4,0d 45,2d 6,3b 
3 Carioca 9,4b 10,2d 4,7d 86,7c 5,3b 
4 Preto fazendinha 9,5b 10,5d 5,7c 81,7c 4,8b 
5 Anjo 12,0b 12,5c 3,9d 51,8d 4,5b 
6 Iraí 11,8b 11,8c 4,4d 117,5b 5,8b 
7 Bola 9,9b 10,5d 4,5d 57,0d 5,2b 
8 Vagem Novirex 16,6a 9,0d 5,3c 56,7d 4,5b 
9 Vermelho 9,5b 10,1d 5,7c 117,5b 4,3b 
10 Rajado 13,0b 15,2a 5,5c 48,3d 5,2b 
11 Preto 9,2b 9,4d 4,9d 57,2d 5,2b 
12 Vermelho escuro 9,4b 9,9d 4,7d 81,5c 5,2b 
13 Vermelho 2 9,4b 10,1d 5,3c 73,6c 5,5b 
14 Mulato 8,5b 10,2d 5,3c 110,5b 4,2b 
15 Carioca variado 10,1b 10,9d 6,3c 135,2b 5,2b 
16 Vermelho 3 8,7b 10,1d 5,9c 87,7c 4,3b 
17 Carioca rosa 9,5b 9,5d 6,1c 150,3a 4,8b 
18 Feijão jalo 14,0a 13,2b 5,7c 75,0c 5,7b 
19 Feijão manteiga 12,0b 11,9c 5,1d 54,7d 5,0b 
20 Sangerê toro 11,7b 11,5c 4,9d 118,0b 4,8b 
21 Esplendido 18,3a 10,0d 14,8a 172,3a 9,3a 
22 Rajado rosa 13,4b 11,2d 5,4c 70,7c 6,0b 
23 Bolinha Crioulo 9,7b 11,7c 4,8d 77,2c 5,2b 
24 Rosinha Crioulo 16,0a 10,3d 5,8c 104,5b 4,7b 
25 Jalo crioulo 11,7b 12,5c 5,0d 108,8b 5,0b 
26 Manteigão 12,8b 13,9b 4,2d 65,7c 5,0b 
27 Vermelho 4 9,9b 10,3d 6,1c 105,0b 5,2b 
28 Carioca 2 11,0b 10,8d 5,7c 98,8b 4,7b 
29 Carioca 3 9,6b 10,8d 6,3c 115,3b 4,3b 
30 Branco 12,7b 11,9c 5,7c 98,2b 5,0b 
31 Miúdo 17,9a 9,4d 12,0b 179,7a 6,7b 
32 Marrom 8,5b 10,4d 6,1c 101,5b 4,0b 

Média 11,59 11,08 5,8 90,9 5,2 
CV (%) 20,21 6,3 11,5 18,2 15,0 

CV: Comprimento da vagem, cm; LV: Largura da vagem, mm; NLV: Número de lóculos por vagem; ALT: 
Altura da planta cm; DC: Diâmetro do caule, mm. *Médias Seguidas de mesma letra não se diferem entre si 
pelo teste de Scott Knott a 5% de probabilidade. 
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Foram identificados quatro grupos distintos para o comprimento do ápice da vagem 
(CAV), Tabela 5. O genótipo ‘Vagem novirex’ destacou-se estatisticamente, apresentando 
comprimento médio de 23,4 mm e formando grupo isolado pelo teste de Scott-Knott (p ≤ 
0,05). O maior comprimento do ápice pode contribuir para a diferenciação varietal e 
valorização comercial, reforçando o potencial desse genótipo em programas de 
melhoramento voltados ao mercado de hortaliças, considerando que, neste caso, a parte 
consumida é a própria vagem (EMBRAPA, 2022). Os demais genótipos se distribuíram em 
agrupamentos intermediários e de menor desempenho.  

Para o comprimento da semente (CS) (Tabela 5) foram observados dois grupos 
principais: um formado pelos genótipos ‘Branco’, ‘Manteigão’ ,‘Jalo’, ‘Anjo’ e ‘Constanza’ 
com os maiores valores 15,3; 16; 16,2; 19,7 e 20,3 mm, respectivamente e outro formado 
pelos genótipos‘Vermelho’, ‘Miúdo’ e ‘Esplêndido’ com os menores comprimentos, o que 
pode indicar menor valor comercial (EMBRAPA, 2021) No estudo de Silveira et al. (2019), o 
maior valor para comprimento de semente foi observado no acesso vermelho (8,9 mm), 
confirmando a expressiva diversidade morfológica. 

A largura da semente (LS) também formou quatro grupos (Tabela 5), sendo o grupo 
de maior média composto pelos genótipos ‘Vermelho escuro’ (5,0 mm), ‘Iraí’ (5,0 mm), 
‘Branco’ (5,1 mm), ‘Anjo’ (5,3 mm), ‘Constanza’ (5,4 mm), ‘Rajado’ (6,3 mm) e 
‘Manteigão’ (6,4 mm), exibindo as sementes mais largas. Essa característica é relevante, pois 
sementes maiores e mais largas tendem a ser mais valorizadas comercialmente (CERUTTI et 
al., 2021). 

A produção medida pelo peso de sementes por planta (PS) apresentou média geral de 
5,7 g e coeficiente de variação (CV = 30,2%). Foram identificados dois grupos principais, 
como demonstra a tabela 5, um com desempenho superior, com peso entre 5,9 e 9,1 g, 
destacando genótipos como 'Feijão jalo’ (9,1 g), 'Vermelho escuro’ (7,2 g), 'Marrom’ (7,1 g), 
‘Feijão manteiga’ (7,0 g), 'Carioca variado’(7,0 g) e 'Carioca 2’ (7,0 g) e outro de menor 
desempenho com valores entre 3 e 5,33 g. Segundo Cerutti et al. (2021) o peso de sementes é 
um dos principais componentes do rendimento em feijão-comum, refletindo tanto o potencial 
produtivo quanto a qualidade comercial do grão. Esses resultados sugerem que tais genótipos 
possuem elevado potencial comercial e agronômico, sendo candidatos promissores para 
programas de melhoramento genético e sistemas de cultivo que valorizem tanto a 
produtividade quanto a qualidade do grão. 
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Tabela 5: Médias de quatro caraterísticas avaliadas em trinta e dois genótipos de feijoeiro- 
comum (Seropédica, 2024). 

Genótipo  CAV CS LS PS 
1 Vagem alessa 19,1b 12,0b 4,5b 3,8b 
2 Constanza 20,3b 14,4a 5,4a 6,7a 
3 Carioca 9,8d 9,5c 4,5b 5,0b 
4 Preto fazendinha 9,8d 8,9c 4,5b 4,5b 
5 Anjo 19,7b 13,6a 5,1a 5,0b 
6 Iraí 14,4c 11,9b 5,0a 3,7b 
7 Bola 13,4c 9,1c 4,5b 3,9b 
8 Vagem Novirex 23,4a 12,8b 3,6d 6,7a 
9 Vermelho 11,3d 8,2d 3,2d 4,5b 
10 Rajado 14,9c 13,b 5,9a 6,3a 
11 Preto 9,0d 9,4c 3,2d 3,0b 
12 Vermelho escuro 10,3d 10,1c 5,3a 7,2a   
13 Vermelho 2 9,5d 9,6c 4,2c 6,4a 
14 Mulato 8,3d 8,9c 3,3d 4,8b 
15 Carioca variado 8,8d 9,3c 4,3b 7,0a 
16 Vermelho 3 9,0d 9,3c 3,6d 5,9a 
17 Carioca rosa 7,0d 9,0c 3,3d 4,9b 
18 Feijão jalo 16,2c 14,2a 4,9b 9,1a 
19 Feijão manteiga 16,5c 12,5b 4,4b 7,0a 
20 Sangerê toro 16,9c 11,3b 4,3b 4,7b 
21 Esplendido 5,9d 7,4d 4,1c 6,5a 
22 Rajado rosa 13,1c 12,0b 4,5b 4,5b 
23 Bolinha Crioulo 14,1c 9,3c 4,7b 5,3b 
24 Rosinha Crioulo 6,3d 9,1c 3,8c 6,1a 
25 Jalo crioulo 16,4c 10,7c 4,6b 5,0b 
26 Manteigão 16,0c 14,7a 5,2a 6,4a 
27 Vermelho 4 8,3d 9,7c 3,9c 6,3a 
28 Carioca 2 11,4d 9,7c 4,2c 7,0a 
29 Carioca 3 9,8d 9,3c 4,2c 5,6a 
30 Branco 15,3c 13,5a 5,0a 6,9a 
31 Miúdo 11,2d 7,4d 3,8c 4,2b 
32 Marrom 8,2d 8,9c 3,9c 7,1a 

Média 12,6 10,6 4,3 5,7 
CV (%) 16,1 8,2 11,2 30,2 

CAV: Comprimento do ápice da vagem, mm; CS: Comprimento da semente, mm; LS: 
Largura da semente, mm; PS: Peso de semente por planta, g. *Médias Seguidas de mesma 
letra não se diferem entre si pelo teste de Scott Knott a 5% de probabilidade. 
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A análise da cor do estandarte evidenciou diversidade cromática restrita, com 50% 
dos genótipos de estandartes brancos e menor frequência de lilás e roxo (Tabela 6). Esses 
resultados corroboram os achados de Olímpio et al. (2023) e Zambom et al. (2023), que 
observaram baixa variação dessa característica e concluíram que a cor do estandarte não se 
configura como descritor eficiente para indicar dissimilaridade. Dessa forma, confirma-se que 
essa variável apresenta baixa contribuição para a caracterização da variabilidade genética em 
feijoeiro-comum. 

A cor da vagem (COV) (Tabela 6) também apresentou ampla variação, incluindo 
verde normal, verde brilhante, verde raiado de roxo, verde raiado de vermelho claro, além de 
tonalidades raras como rosa escuro e roxo escuro. A maioria dos genótipos exibiu vagens 
verdes normais, mas alguns, como ‘Constanza’, ‘Esplêndido’ e ‘Miúdo’, destacaram-se pelo 
verde brilhante acima do normal. Outros mostraram raiados em roxo ou vermelho claro, 
enquanto os genótipos ‘Vermelho 2’ e ‘Rosinha Crioulo’ exibiram rosa escuro e os genótipos 
‘Mulato’ e ‘Carioca rosa’ apresentaram roxo escuro (Tabela 6), características incomuns que 
podem agregar valor em nichos de mercado. (COSTA et al., 2024b). 

Para a característica curvatura da vagem (CUV) houve predominância de vagens 
ligeiramente curvas corresponde ao padrão típico em feijões do tipo vagem, indicando 
estabilidade morfológica dentro do grupo. Entretanto, a presença de genótipos com vagens 
retas (‘Feijão manteiga’ e ‘Carioca 2’) ou acentuadamente curvas (‘Branco’ e ‘Miúdo’) revela 
variabilidade genética. Essa diversidade pode ser explorada em programas de melhoramento, 
seja para atender preferências de mercado (vagens mais uniformes e retas) ou para identificar 
genótipos com maior adaptação a determinadas condições de cultivo. (Tabela 6). 

Na maturação fisiológica, a cor da vagem (CVMF) houve ampla variabilidade 
observada desde tons amarelos claros até rosa, roxo escuro e verde persistente, demonstra a 
riqueza genética da coleção avaliada. Esse fenótipo é relevante porque a cor da vagem pode 
estar associada à aceitação comercial, à identificação varietal e até a mecanismos de defesa 
da planta (como maior resistência a estresses ou pragas em genótipos de coloração mais 
intensa). Por exemplo, genótipos como ‘Vermelho’, ‘Bolinha crioulo’ e ‘Rosinha crioulo’ 
exibiram coloração rosa, enquanto ‘Preto’, ‘Vermelho escuro’, ‘Mulato’ e ‘Miúdo’ 
apresentaram vagens roxas, o que pode indicar maior concentração de pigmentos fenólicos. 
Já o ‘Carioca variado’ manteve vagens verdes, fenótipo que pode estar ligado a maior 
persistência da clorofila (Tabela 6).  

A forma da semente (FS) mostrou-se um atributo relevante para classificação 
comercial e rendimento de beneficiamento. As formas predominantes foram cuboides e 
reniformes. O genótipo ‘Bola’ apresentou sementes ovais, enquanto os genótipos ‘Sangêre 
toro’ e ‘Vermelho 4’ exibiram sementes alongadas truncadas, características menos comuns 
que podem ser valorizadas em determinados mercados (EMBRAPA, 2021) O genótipo 
‘Miúdo’ apresentou sementes redondas (Tabela 6), conferindo diversidade adicional ao 
conjunto e reforçando o potencial de diferenciação varietal. No estudo de Olimpio et al 
(2023), a predominância observada foi da forma alongada e truncada, presente em maior 
parte das 67 variedades analisadas. Em seguida, se destacaram as formas cuboide e oval, que 
representaram proporções intermediárias da população. Já as formas reniforme e redonda 
foram menos frequentes, aparecendo em menor número de acessos, sendo a última restrita a 
poucos indivíduos específicos. Vital et al. (2024) integraram dados fenotípicos e análises de 
diversidade, evidenciando a relação entre divergência genética e contrastes morfológicos, 
sobretudo em características de sementes e vagens com diferentes padrões de coloração e 
forma.  
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Tabela 6: Características qualitativas avaliadas em 32 genótipos de feijão- comum (Seropédica, 2024). 

Genótipo CE COV CUV CVMF FS 

1 Vagem alessa Branco Verde normal Ligeiramente curva Amarelo Reniforme 

2 Constanza Branco Verde brilhante acima do 
normal 

Ligeiramente curva Amarelo Reniforme 

3 Carioca Branco Verde normal Ligeiramente curva Amarelo claro com manchas ou 
raiada 

Cuboide 

4 Preto fazendinha Roxo Verde raiado de roxo Ligeiramente curva Amarelo claro com manchas ou 
raiada 

Cuboide 

5 Anjo Branco Verde normal Ligeiramente curva Amarelo claro com manchas ou 
raiada 

Reniforme 

6 Iraí Lilás Verde raiado de vermelho 
claro                   

Ligeiramente curva Amarelo claro com manchas ou 
raiada 

Cuboide 

7 Bola Lilás Verde raiado de roxo Ligeiramente curva Amarelo claro com manchas ou 
raiada 

Oval 

8 Vagem Novirex Roxo Verde raiado de roxo Ligeiramente curva Amarelo claro com manchas ou 
raiada 

Cuboide 

9 Vermelho Branco Verde raiado de vermelho 
claro 

Ligeiramente curva Rosa Cuboide 

10 Rajado Lilás Verde raiado de vermelho 
claro 

Ligeiramente curva Amarelo claro com manchas ou 
raiada 

Cuboide 

11 Preto Roxo Verde raiado de roxo  Ligeiramente curva Roxo escuro Reniforme 

12 Vermelho 
escuro 

Branco Verde normal Ligeiramente curva Roxo escuro Cuboide 

13 Vermelho 2 Branco Rosa escuro Ligeiramente curva Amarelo Cuboide 

14 Mulato Roxo Roxo escuro Ligeiramente curva Roxo escuro Cuboide 

15 Carioca variado Branco Verde normal Ligeiramente curva Verde persistente Cuboide 

16 Vermelho 3 Branco Verde raiado de vermelho 
claro  

Ligeiramente curva Amarelo claro com manchas ou 
raiada 

Reniforme 
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17 Carioca rosa Roxo Roxo escuro Ligeiramente curva Amarelo claro com manchas ou 
raiada 

Cuboide 

18 Feijão jalo Roxo Verde normal Ligeiramente curva Amarelo claro com manchas ou 
raiada 

Cuboide 

19 Feijão manteiga Lilás Verde normal Direita Amarelo Cuboide 

20 Sangerê toro Lilás Verde normal Ligeiramente curva Amarelo Alongada 
truncada 21 Esplendido Roxo Verde brilhante acima do 

normal 
Ligeiramente curva Amarelo Reniforme 

22 Rajado rosa Lilás Verde raiado de roxo Ligeiramente curva Amarelo claro com manchas ou 
raiada 

Cuboide 

23 Bolinha Crioulo Lilás Verde normal Ligeiramente curva Rosa Cuboide 

24 Rosinha 
Crioulo 

Branco Rosa escuro Ligeiramente curva Rosa Reniforme 

25 Jalo crioulo Lilás Verde normal Ligeiramente curva Amarelo Reniforme 

26 Manteigão Lilás Verde normal Ligeiramente curva Amarelo claro com manchas ou 
raiada 

Reniforme 

27 Vermelho 4 Branco Verde normal Ligeiramente curva Amarelo Alongada 
truncada 28 Carioca 2 Branco Verde normal Direita Rosa Cuboide 

29 Carioca 3 Branco Verde normal Ligeiramente curva Amarelo claro com manchas ou 
raiada 

Cuboide 

30 Branco Branco Verde raiado de roxo Curva Amarelo claro com manchas ou 
raiada 

Cuboide 

31 Miúdo Branco Verde brilhante acima do 
normal 

             Curva Roxo escuro Redonda 

32 Marrom Branco Verde raiado de roxo Ligeiramente curva Rosa Cuboide 

CE: Cor do estandarte; COV: Cor da vagem; CUV: curvatura da vagem; CVMF: Cor da vagem à maturação fisiológica; FS: Forma da semente. 
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A posição do ápice da vagem (PAV) mostrou-se predominantemente marginal na 
maioria dos genótipos avaliados, padrão característico que contribui para a uniformidade da 
arquitetura da planta. Apenas os genótipos ‘Constanza’ e ‘Carioca 2’ apresentaram ápice não 
marginal, configurando exceções dentro do conjunto (Tabela 7). Essa variação pode 
influenciar diretamente a facilidade de colheita, sobretudo em sistemas mecanizados ou de 
cultivo orgânico, nos quais o manejo simplificado é desejável (SILVA, 2005). 

A orientação do ápice da vagem (OAV) variou entre ventral, dorsal e direito, sendo o 
tipo ventral o mais frequente, especialmente entre genótipos de hábito arbustivo e semi-
trepadeira. Já as orientações dorsais e direita ocorreram com maior frequência nos genótipos 
de hábito trepador, sugerindo uma possível relação entre o porte da planta e a posição do 
ápice da vagem. (Tabela 7). Essa diversidade morfológica reforça a importância do caráter 
como indicador de adaptação ao sistema de cultivo conforme observado em estudos de 
caracterização morfofisiológica do feijoeiro (COSTA et al., 2024a). 

O hábito de crescimento (HC) apresentou ampla variação, abrangendo os tipos 
indeterminado arbustivo, indeterminado semi‑trepadeira, e indeterminado trepadeira. Os 
genótipos indeterminados arbustivos, como ‘Vagem alessa’, ‘Carioca’, ‘Anjo’ e ‘Carioca 
variado’, mostraram-se mais adequados para cultivos com menor necessidade de suporte, 
sendo especialmente indicados para sistemas orgânicos ou mecanizados. Já os genótipos 
semi-trepadeiras, como ‘Constanza’, ‘Preto fazendinha’, ‘Iraí’, ‘Bola’, ‘Vagem novirex’, 
‘Rajado’, ‘Mulato’, ‘Vermelho 3’, ‘Carioca rosa’, ‘Jalo’, ‘Feijão manteiga’, ‘Rajado roxo’, 
‘Rosinha crioulo’, ‘Vermelho 4’, ‘Carioca 2’ e ‘Branco’, apresentaram crescimento 
indeterminado com muitas guias laterais, exigindo maior atenção ao manejo, mas oferecendo 
flexibilidade em diferentes sistemas de cultivo. Por sua vez, os genótipos trepadores, como 
‘Vermelho’, ‘Preto’, ‘Vermelho escuro’, ‘Vermelho 2’, ‘Sangerê toro’, ‘Esplêndido’, 
‘Bolinha crioulo’, ‘Jalo crioulo’, ‘Manteigão’, ‘Carioca 3’, ‘Miúdo’ e ‘Marrom’ (Tabela 7), 
necessitam de tutoramento ou consórcios com culturas de suporte, mas podem proporcionar 
vantagens como maior cobertura do solo e melhor aproveitamento vertical do espaço. 

Em relação ao TG (Tabela 7), houve uma ampla varição de (cor, forma, tamanho) de 
tegumento observado, com predominância dos cariocas, rajado, preto, vermelho e marrom. 
Isso reforça que o padrão e a cor das sementes são determinantes tanto para a classificação 
comercial quanto para a preferência dos consumidores, corroborando os achados de Costa et 
al. (2024a). Esse resultado está em consonância com os achados de Henrique et al. (2020) e 
Silveira et al. (2019), que destacaram ampla variabilidade genética em acessos de feijão-
comum com diferentes padrões de coloração e morfologia de sementes.  

Genótipos como ‘Constanza’, ‘Iraí’, ‘Rajado’e ‘Rajado roxo’ exibiram grãos do tipo 
rajados, enquanto ‘Carioca’, ‘Carioca variado’, ‘Carioca rosa’, ‘Carioca 2’ e ‘Carioca 3’ 
foram classificados como tipo carioca, um dos mais populares no Brasil (Tabela 7). Os 
genótipos ‘Preto fazendinha’, ‘Vagem novirex’, ‘Preto’, ‘Jalo’ e ‘Esplêndido’ apresentaram 
grãos pretos, e os genótipos ‘Vermelho’, ‘Vermelho escuro’, ‘Vermelho 2’, ‘Vermelho 3’, 
‘Sangerê toro’, ‘Rosinha crioulo’ e ‘Vermelho 4’ mostraram grãos vermelhos, ambos com 
potencial para atender nichos específicos de mercado. Além disso, foram observados grãos 
verdes, brancos e bicolores, como o branco e vermelho do genótipo ‘Anjo’, ampliando ainda 
mais o espectro de uso e comercialização desses materiais. A diversidade de tipos de grão é 
amplamente reconhecida como fator de valorização comercial e de aceitação pelo 
consumidor (CARBONELL et al, 2021). 

A análise de atributos como morfologia da vagem, hábito de crescimento e tipo de 
grão revelou uma diversidade expressiva entre os genótipos avaliados. Ao caracterizar os 
genótipos com base em seus traços morfológicos e agronômicos, permite identificar 
características desejáveis e direcionar os esforços para o desenvolvimento de variedades com 
atributos específicos, visando melhorar suas qualidades agronômicas, adaptabilidade às 
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condições ambientais e valor comercial (COSTA et al., 2024b). Além disso, pesquisas 
apontam que o hábito de crescimento e o tipo de grão influenciam diretamente a adaptação ao 
ambiente e a preferência do consumidor, reforçando a importância da diversidade genética 
para atender diferentes demandas de mercado (LEITE et al., 2019). 

Em síntese, as características qualitativas analisadas reforçam a ampla variabilidade 
genética presente entre os genótipos, o que é altamente desejável em programas de 
melhoramento e na seleção de cultivares adaptadas a diferentes sistemas de produção. A 
escolha de genótipos com hábito de crescimento compatível com o sistema de cultivo, 
orientação de vagem favorável ao manejo e tipos de grão com boa aceitação comercial pode 
contribuir significativamente para o sucesso agronômico e econômico da cultura (COSTA et 
al., 2024b; FERRO BISNETO et al., 2022). 
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Tabela 7: Características qualitativas avaliadas em 32 genótipos de feijão- comum (Seropédica, 2024). 

Genótipo PAV OAV HC TG 

1 Vagem alessa Marginal Ventral Indeterminada arbustiva Branco 

2 Constanza Não Marginal Ventral Indeterminado semi- trepadeira Rajado 

3 Carioca Marginal Ventral Indeterminado arbustivo Carioca 

4 Preto fazendinha Marginal Dorçal Indeterminado semi- trepadeira Preto 

5 Anjo Marginal Dorçal Indeterminado arbustivo Branco e vermelho 

6 Iraí Marginal Direito Indeterminado semi- trepadeira Rajado 

7 Bola Marginal Direito Indeterminado semi- trepadeira Verde 

8 Vagem Novirex Marginal  Direito Indeterminado semi- trepadeira Preto 

9 Vermelho Marginal Dorçal Indeterminado trepadeira Vermelho 

10 Rajado Marginal Ventral Indeterminado semi- trepadeira Rajado 

11 Preto Marginal  Direito Indeterminado trepadeira Preto 

12 Vermelho escuro Marginal Direito Indeterminado trepadeira Vermelho 

13 Vermelho 2 Marginal Direito Indeterminado trepadeira Vermelho 

14 Mulato Marginal Direito Indeterminado semi- trepadeira Marrom 

15 Carioca variado Marginal Ventral Indeterminado arbustivo Carioca 

16 Vermelho 3 Marginal Direito Indeterminado semi- trepadeira Vermelho 

17 Carioca rosa Marginal  ventral Indeterminado semi- trepadeira Carioca 

18 Feijão jalo Marginal  Direito Indeterminado semi- trepadeira Preto 

19 Feijão manteiga Marginal Dorçal Indeterminado semi- trepadeira Marrom 

20 Sangerê toro Marginal Ventral Indeterminado trepadeira Vermelho 
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21 Esplendido Marginal Ventral Indeterminado trepadeira Preto 

22 Rajado rosa            Marginal Direito Indeterminado semi- trepadeira Rajado 

23 Bolinha Crioulo Marginal Direito Indeterminado trepadeira Verde 

24 Rosinha Crioulo Marginal  Direito Indeterminado semi- trepadeira Vermelho 

25 Jalo crioulo Marginal  Direito Indeterminado trepadeira Marrom 

26 Manteigão Marginal Direito Indeterminado trepadeira Marrom 

27 Vermelho 4 Marginal Direito Indeterminado semi- trepadeira Vermelho 

28 Carioca 2 Não Marginal Dorçal Indeterminado semi- trepadeira Carioca 

29 Carioca 3 Marginal Ventral Indeterminado trepadeira Carioca 

30 Branco Marginal Dorçal Indeterminado semi- trepadeira Branco 

31 Miúdo Marginal Ventral Indeterminado trepadeira Verde 

32 Marrom Marginal  Dorçal Indeterminado trepadeira Marrom 

PAV: Posição do ápice da vagem; OAV: Orientação do ápice da vagem; HC: Hábito de crescimento; TG: Tipo do grão. 
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5.2. Avaliação da divergência genética via marcadores morfológicos 

A maior distância genética observada foi de 0,56 entre os genótipos ‘Mulato’ e 
‘Constanza’. Enquanto ‘Constanza’ pertence ao grupo dos maiores grãos, ‘Mulato’ está 
associado aos menores comprimentos e larguras, refletindo diferenças marcantes nos 
descritores relacionados ao tamanho e formato do grão (Tabela 8). Em contraste, as menores 
distâncias genéticas foram registradas entre pares de genótipos dentro dos grupos Carioca, 
Rajado Roxo e Vermelho: 0,08 entre ‘Carioca variado’ e ‘Carioca’; 0,08 entre ‘Íraí’ e 
‘Rajado roxo’; 0,09 entre ‘Vermelho 3’ e ‘Rosinha crioulo’; e 0,09 entre ‘Vermelho escuro’ e 
‘Vermelho 2’. Apesar da elevada proximidade genética, esses últimos se diferenciam pela 
coloração da vagem e pela cor da vagem à maturação fisiológica (CVMF), sendo verde 
normal e roxo escuro em ‘Vermelho escuro’, e rosa escuro e amarelo em ‘Vermelho 2’. Esses 
resultados evidenciam, por um lado, a existência de genótipos altamente divergentes, como 
‘Mulato’ e ‘Constanza’, que podem ser explorados em programas de melhoramento para 
ampliar a variabilidade genética. Por outro lado, a elevada similaridade entre genótipos de um 
mesmo grupo confirma a consistência da classificação varietal, mas também alerta para a 
necessidade de evitar redundância em cruzamentos. Além disso, a presença de diferenças 
morfológicas em genótipos geneticamente próximos reforça a importância de integrar 
descritores fenotípicos e moleculares na caracterização, garantindo tanto a diversidade 
genética quanto a adequação às demandas comerciais e de mercado. 
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Tabela 8: Distâncias genéticas entre 32 genótipos de feijoeiro-comum obtidas por meio do Algoritmo de Gower. 

 
1- Vagem alessa; 2- Constanza; 3- Carioca; 4- Preto Fazendinha; 5- Anjo; 6- Iraí; 7- Bola; 8- Vagem Novirex; 9- Vermelho; 10- Rajado; 11- 
Preto; 12- Vermelho Escuro; 13- Vermelho 2; 14- Mulato; 15- Carioca Variado; 16- Vermelho 3; 17- Carioca rosa; 18- Feijão jalo; 19- Feijão 
manteiga; 20- Sangerê toro, 21- Esplendido; 22- Rajado roxo; 23- Bolinha crioulo; 24- Rosinha crioulo; 25- Jalo crioulo; 26- Manteigão; 27- 
Vermelho 4; 28- Carioca 2; 29- Carioca 3; 30- Branco; 31- Miúdo; 32- Marrom. 
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Foram formados cinco grupos (Figura 8) por meio do método de Otimização de 

Tocher, fundamentado em matriz de dissimilaridade. Esse procedimento busca minimizar a 
dissimilaridade intragrupos e, simultaneamente, maximizar a divergência intergrupos, 
permitindo uma compreensão mais precisa da variabilidade genética entre indivíduos ou 
populações. Tal abordagem possibilita identificar agrupamentos distintos e avaliar a 
consistência da variabilidade dentro e entre os grupos (CRUZ et al., 2014). 

A maior distância genética entre grupos (0,53) foi observada entre o Grupo 2, 
formado pelos genótipos ‘Preto’, ‘Mulato’ e ‘Carioca rosa’, e o Grupo 5, composto 
exclusivamente por ‘Constanza’, caracterizado por grãos grandes e rajados. Essa separação 
reflete a divergência entre tipos comerciais distintos e indica elevado potencial para 
cruzamentos capazes de ampliar a variabilidade genética. Por outro lado, a maior divergência 
intragrupo (0,27) ocorreu no Grupo 4, que reúne genótipos com vagens maiores. Embora 
compartilhem esse traço, apresentam diferenças expressivas em outros descritores 
morfológicos e produtivos, como número de lóculos por vagem, diâmetro do caule, peso e 
forma da semente, além de atributos qualitativos como coloração da vagem e tipo de grão. 
Essa heterogeneidade interna reforça que a variabilidade genética não se restringe a um único 
caráter, mas resulta da interação de múltiplos descritores, justificando a maior distância 
dentro do grupo. Os resultados corroboram observações anteriores de Coêlho (2021), que 
identificaram ampla variabilidade genética entre acessos de feijão-comum, e de Ferro Bisneto 
et al. (2022), que destacaram diversidade tanto entre variedades quanto dentro de grupos 
aparentados.  

A análise das distâncias médias intra e intergrupos pelo método de Tocher demonstra 
que os agrupamentos coincidem em grande parte com os tipos comerciais de feijão (carioca, 
preto, branco, rajado e vermelho), reforçando a aplicabilidade dos resultados em programas 
de melhoramento. As maiores distâncias intergrupos indicam elevado potencial para 
cruzamentos entre genótipos de diferentes tipos comerciais, enquanto a variabilidade 
intragrupo evidencia oportunidades de seleção dentro de cada grupo. Os descritores 
quantitativos, peso e comprimento da semente, número de lóculos por vagem, comprimento 
da vagem e diâmetro do caule, e qualitativos, curvatura e coloração da vagem, forma da 
semente, tipo de grão e cor do estandarte, foram os principais responsáveis pela 
dissimilaridade, confirmando que a análise multivariada é capaz de captar tanto atributos de 
mercado quanto diferenças estruturais relevantes para o melhoramento genético. 



 

33 
 

 
Figura 8: Distâncias médias intra e intergrupos estimados pelo método de Otimização de 
Tocher. 1- Vagem alessa; 2- Constanza; 3- Carioca; 4- Preto Fazendinha; 5- Anjo; 6- Iraí; 7- 
Bola; 8- Vagem Novirex; 9- Vermelho; 10- Rajado; 11- Preto; 12- Vermelho Escuro; 13- 
Vermelho 2; 14- Mulato; 15- Carioca Variado; 16- Vermelho 3; 17- Carioca rosa; 18- Feijão 
jalo; 19- Feijão manteiga; 20- Sangerê toro, 21- Esplendido; 22- Rajado roxo; 23- Bolinha 
crioulo; 24- Rosinha crioulo; 25- Jalo crioulo; 26- Manteigão; 27- Vermelho 4; 28- Carioca 
2; 29- Carioca 3; 30- Branco; 31- Miúdo; 32- Marrom. 

 
 

A análise multivariada dos cinco grupos evidencia padrões distintos de agrupamento 
entre os genótipos avaliados. Na tabela 9 encontram-se os grupos formados pelo método de 
Otimização de Tocher.  

O Grupo 1, que concentrou a maior parte dos genótipos (75%), apresentou baixa 
variabilidade em altura da planta e número de lóculos por vagem, sugerindo que tais 
descritores não foram determinantes para a formação dos grupos. A ampla diversidade 
morfológica observada em forma e cor das sementes e coloração do estandarte, embora 
relevante para caracterização, não foi suficiente para promover separação, indicando que 
atributos qualitativos tiveram menor peso na divergência genética. 

O Grupo 2, formado por ‘Mulato’, ‘Carioca rosa’ e ‘Preto’, destacou-se por sementes 
de menor largura, mas diferenciou-se principalmente por descritores qualitativos, como 
coloração da vagem, forma da semente, hábito de crescimento e tipo de grão. Nesse caso, 
observa-se que a divergência foi explicada por variáveis morfológicas de maior contraste 
visual, reforçando o papel dos descritores qualitativos na diferenciação quando os 
quantitativos se mostram homogêneos.  

O Grupo 3, representado por ‘Vagem novirex’ e ‘Jalo’, apresentou maior peso de 
sementes, além de vagens longas e flores roxas. Apesar do porte baixo, esses genótipos se 
destacaram por atributos produtivos, sugerindo que variáveis relacionadas ao rendimento 
tiveram maior influência no agrupamento do que características morfológicas de cor ou 
forma. 
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O Grupo 4, composto por ‘Esplêndido’ e ‘Miúdo’, reuniu plantas de porte elevado 
(superior a 150 cm) e vagens longas de coloração verde brilhante. O agrupamento foi 
fortemente influenciado por descritores de tamanho das estruturas reprodutivas, como 
comprimento da vagem e dimensões da semente, indicando que esses atributos foram 
determinantes para a separação. 

O Grupo 5, representado exclusivamente por ‘Constanza’, destacou-se como o grupo 
dos maiores grãos, isolando-se devido ao comprimento, largura e peso superiores das 
sementes. Essa singularidade evidencia que os descritores de tamanho e peso da semente 
exerceram forte influência na divergência genética, diferenciando-o dos demais grupos.  
 
Tabela 9: Agrupamento dos 32 genótipos de feijão- comum obtido pelo método de 
Otimização de Tocher, baseado em caracteres morfológicos.  

 
Grupo Genótipos  (%) 

I 6-Iraí, 22-Rajado roxo, 7-Bola, 23-Bolinha Crioulo, 12-Vermelho 
escuro, 13-Vermelho 2, 16-Vermelho 3, 24-Rosinha crioulo, 25-Jalo 
crioulo, 20-Sangerê toro, 29-Carioca 3, 9-Vermelho, 3-Carioca, 1-
Vagem alessa, 28-Carioca 2, 15-Carioca variado, 19-Feijão manteiga, 
27-Vermelho 4, 32-Marrom, 26-Manteigão, 30-Branco, 4-Preto 
fazendinha, 5-Anjo, 10-Rajado. 

75,00 

II 14-Mulato, 17-Carioca rosa, 11-Preto 9,40 
III 8-Vagem novirex, 18-Feijão jalo 6,25 
IV 21-Esplendido, 31-Miúdo 6,25 
V 2-Constanza 3,10 

  
Os agrupamentos iniciais obtidos pelo método de Otimização de Tocher (Figura 9) 

apresentaram coeficiente de correlação cofenética (CCC) de 0,82, indicando boa 
representatividade da matriz de dissimilaridade. Já o método hierárquico UPGMA, aplicado 
com o critério de corte de Mojena, resultou na formação de seis grupos. A comparação entre 
os dois métodos permite avaliar a concordância e discordância dos agrupamentos, destacando 
quais genótipos se mantiveram estáveis e quais sofreram reestruturação. 

O Grupo 1 no UPGMA reuniu a maior parte dos genótipos (‘Iraí’, ‘Rajado roxo’, 
‘Bola’, ‘Rajado’, ‘Vagem alessa’, ‘Feijão manteiga’, ‘Sangerê toro’, ‘Jalo crioulo’, 
‘Manteigão’, ‘Anjo’, ‘Branco’, ‘Carioca’, ‘Carioca variado’, ‘Carioca 2’, ‘Carioca 3’, 
‘Vermelho’, ‘Marrom’, ‘Vermelho escuro’, ‘Vermelho 2’, ‘Bolinha crioulo’, ‘Vermelho 3’, 
‘Rosinha crioulo’ e ‘Vermelho 4’). Trata-se do conjunto mais numeroso e heterogêneo, mas 
sem a presença de genótipos de tipo de grão preto. Esse padrão reforça que descritores como 
cor e tipo de grão tiveram papel relevante na separação, já que os pretos foram deslocados 
para outro agrupamento. 

O Grupo 2, formado por ‘Mulato’, ‘Carioca rosa’, ‘Preto fazendinha’ e ‘Preto’, 
destacou-se por reunir genótipos com estandarte roxo, sugerindo que esse descritor contribuiu 
de forma significativa para a divergência. É importante notar que o ‘Preto fazendinha’, 
anteriormente não associado ao grupo dos pretos, foi incluído aqui, mostrando uma 
reestruturação em relação ao método de Tocher. 

O Grupo 3, composto por ‘Vagem novirex’ e ‘Jalo’, manteve a proximidade 
observada no método de Tocher. Ambos apresentam sementes pretas de forma cuboide e 
flores roxas, diferenciando-se apenas pela coloração da vagem. A manutenção desse 
agrupamento em ambos os métodos reforça a forte similaridade morfológica entre esses 
genótipos. 
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O Grupo 4 restrito ao genótipo ‘Constanza’, representante dos rajados de grãos 
grandes. O isolamento desse material em ambos os métodos evidencia sua elevada 
divergência genética, especialmente quanto ao tamanho das sementes, confirmando tratar-se 
de um genótipo distinto dentro do conjunto avaliado.  

O Grupo 5 Incluiu exclusivamente o genótipo ‘Esplêndido’, caracterizado por plantas 
mais altas, maior número de lóculos e diâmetro de caule superior. A separação individual 
reforça que atributos estruturais, como porte e robustez, tiveram peso relevante na 
divergência.  

O Grupo 6 pelo método UPGMA isolou o genótipo ‘Miúdo’, também associado ao 
tipo vagem. Sua separação individual em relação ao genótipo ‘Esplêndido’ foi explicada por 
diferenças em descritores morfológicos quantitativos, como número de lóculos por vagem, 
diâmetro do caule, peso e comprimento da semente, e curvatura da vagem, além de 
descritores qualitativos como coloração da vagem na maturação fisiológica, forma da 
semente e tipo de grão. Essas características conferem ao ‘Miúdo’ singularidade morfológica 
e produtiva, evidenciando que o método hierárquico foi mais sensível às variações estruturais 
e qualitativas entre os genótipos.  

De forma geral, os descritores quantitativos de sementes e vagens foram os principais 
responsáveis pela divergência genética observada, enquanto os caracteres qualitativos de cor 
e porte atuaram como complementares, sendo mais bem captados pelo método hierárquico 
UPGMA. 
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Figura 9: Método de agrupamento UPGMA- dissimilaridade entre genótipos. Definido ponto de corte, critério de Mojena (1977). 1- Vagem 
alessa; 2- Constanza; 3- Carioca; 4- Preto Fazendinha; 5- Anjo; 6- Iraí; 7- Bola; 8- Vagem Novirex; 9- Vermelho; 10- Rajado; 11- Preto; 12- 
Vermelho Escuro; 13- Vermelho 2; 14- Mulato; 15- Carioca Variado; 16- Vermelho 3; 17- Carioca rosa; 18- Feijão jalo; 19- Feijão manteiga; 
20- Sangerê toro, 21- Esplendido; 22- Rajado roxo; 23- Bolinha crioulo; 24- Rosinha crioulo; 25- Jalo crioulo; 26- Manteigão; 27- Vermelho 4; 
28- Carioca 2; 29- Carioca 3; 30- Branco; 31- Miúdo; 32- Marrom. 
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5.3 Avaliação da divergência genética via marcadores moleculares. 

A análise de polimorfismo e distância genética por meio de primers SCoT constitui 
uma estratégia relevante para a caracterização da variabilidade genética em populações de 
feijoeiro-comum. Os polimorfismos detectados refletem diferenças nas regiões conservadas 
próximas ao códon de iniciação, possibilitando a identificação de padrões distintos entre 
genótipos e a estimativa da distância genética entre acessos (YEKEN et al., 2022; CABRAL 
et al., 2018).  

A utilização dos dez primers SCoT resultou na amplificação de 86 bandas, das quais 
72 foram polimórficas, correspondendo a um percentual médio de polimorfismo de 84,27%. 
A média de bandas por primer foi de 8,6 (Tabela 10), confirmando a eficiência da técnica na 
caracterização genética. Os marcadores apresentaram diferentes níveis de informatividade: 
SCoT 02 e SCoT 07 revelaram elevada diversidade (85,7% de polimorfismo), enquanto 
SCoT 12, 16, 17, 25 e 30 atingiram 87,5%. O SCoT 13 destacou-se com 91,6% de 
polimorfismo, sugerindo forte variabilidade genética, embora tenha registrado uma banda 
monomórfica presente em todos os genótipos, indicando região conservada. 

De modo geral, os resultados confirmam que os marcadores SCoT são altamente 
informativos, com a maioria dos percentuais superiores a 85%, corroborando com estudos 
anteriores. Esses valores ampliam a evidência de robustez já destacada por Collard e Mackill 
(2009), que estabeleceram os fundamentos metodológicos da técnica. No estudo conduzido 
por Hromadová et al. (2023), cinco primers SCoT foram aplicados em 34 genótipos de feijão-
comum, resultando na amplificação de 82 fragmentos de DNA, dos quais 66 foram 
polimórficos (≈67,3%). Os autores compararam a eficiência dos marcadores RAPD e SCoT 
no germoplasma avaliado e confirmaram a capacidade dos SCoT em revelar diversidade 
genética mesmo com número reduzido de primers, embora com percentuais inferiores aos 
observados neste trabalho. Já Yeken et al. (2022) avaliaram 87 acessos de feijão-comum com 
oito primers SCoT e obtiveram 118 fragmentos, dos quais 105 foram polimórficos, 
correspondendo a 88,98% de polimorfismo valores próximos aos observados no presente 
estudo. O percentual variou de 71,43% a 94,74% entre os diferentes primers e Rai (2023) 
demonstrou a aplicação da técnica cDNA-SCoT em estudos de expressão gênica diferencial, 
reforçando seu potencial funcional. 

Os percentuais de polimorfismo superiores aos relatados em alguns estudos podem ser 
atribuídos à maior diversidade genética do germoplasma avaliado, à origem geográfica 
distinta dos acessos, à escolha e número de primers utilizados, muitos deles altamente 
informativos, e às diferenças metodológicas na amplificação. Esses fatores, em conjunto, 
reforçam a robustez da técnica SCoT e explicam a elevada capacidade de discriminação 
observada neste trabalho. 
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Tabela 10: Número de bandas amplificadas e porcentagem de polimorfismo obtidos entre 
trinta e dois genótipos de feijoeiro comum a partir da amplificação de 10 primers SCoT (Start 
Codon Targeted).  
 

Nome do 

primer 

Nº total de 

bandas 

Nº total de bandas 

polimórficas 

Porcentagem de polimorfismo 

(%) 

SCoT 01 6 5 83,3 

SCoT 02 9 8 88,8 

SCoT 05 11 6 54,5 

SCoT 07 7 6 85,7 

SCoT 12 8 7 87,5 

SCoT 13 12 11 91,6 

SCoT 16 8 7 87,5 

SCoT 17 9 8 88,8 

SCoT 25 8 7 87,5 

SCoT 30 8 7 87,5 

Total 86 72  842,7 

Média 8,6 7,2 84,27 

 
 

O primer SCoT 13 apresentou o maior número de bandas amplificadas, totalizando 12 
(Figura 10), enquanto o menor número foi observado para o primer SCoT 01, com apenas 6 
bandas registradas. 
 

 
Figura 10: Perfis de bandas com marcador SCoT 13 para acessos de feijão- comum. 
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A análise da distância genética binária de Sokal (Tabela 11) evidenciou amplitudes 
entre 0,35 e 0,75, valores compatíveis com os relatados em diferentes estudos que utilizaram 
marcadores moleculares. Yeken et al. (2022), ao empregar marcadores SCoT em acessos de 
feijão-comum, observaram percentuais elevados de polimorfismo e amplitudes de distância 
genética semelhantes às encontradas neste trabalho. Cabral et al. (2018), utilizando RAPD e 
ISSR, também identificaram ampla variabilidade genética entre genótipos, com distâncias 
médias próximas às aqui registradas. Já Hromadová et al. (2023), ao comparar SCoT e RAPD 
em cultivares de feijão, confirmaram a capacidade desses marcadores em revelar divergência 
genética significativa, mesmo com número reduzido de primers. Esses resultados 
demonstram que a faixa de distâncias observada neste estudo é consistente com a literatura, 
reforçando a robustez da análise multivariada e a aplicabilidade dos diferentes tipos de 
marcadores moleculares na caracterização da diversidade genética em feijoeiro-comum. 

A maior divergência (0,75) foi observada entre genótipos de grupos comerciais 
distintos, corroborando resultados moleculares que também identificaram maior distância 
entre acessos de diferentes tipos de grão. Em contraste, a menor distância (0,35) entre 
‘Carioca’ e ‘Preto’ sugere proximidade genética, padrão igualmente descrito em análises com 
ISSR, nas quais genótipos de diferentes grupos comerciais compartilharam regiões 
conservadas. Esses achados reforçam que tanto os descritores morfológicos quanto os 
marcadores moleculares convergem na indicação de genitores contrastantes para ampliar a 
variabilidade genética e de genótipos próximos para seleção de linhagens superiores, 
confirmando a robustez da análise multivariada na caracterização da diversidade em 
feijoeiro-comum.  

A comparação entre os resultados obtidos neste estudo e os de Zambom et al. (2023) 
evidencia a elevada eficiência dos marcadores moleculares na caracterização da diversidade 
genética em feijoeiro-comum. Enquanto os marcadores ISSR (Inter Simple Sequence Repeat) 
amplificaram 23 primers resultando em 158 bandas, das quais 92,4% foram polimórficas, os 
SCoT utilizados neste trabalho geraram 86 bandas, com 84,27% de polimorfismo. Apesar da 
diferença percentual, ambos os métodos confirmam a robustez da análise molecular e a 
capacidade de revelar variabilidade genética entre acessos. 
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  Tabela 11: Distâncias genéticas entre 32 genótipos de feijoeiro-comum obtidas pela Distância genética Binária de Sokal 

 
 

 
1- Vagem Alessa; 2- Constanza; 3- Carioca; 4- Preto Fazendinha; 5- Anjo; 6- Iraí; 7- Bola; 8- Vagem Novirex; 9- Vermelho; 10- Rajado; 11- 
Preto; 12- Vermelho Escuro; 13- Vermelho 2; 14- Mulato; 15- Carioca Variado; 16- vermelho3; 17- Carioca Rosa; 18- Feijão Jalo; 19- Feijão 
Manteiga; 20- Sangerê Toro, 21- Esplêndido; 22- Rajado Roxo; 23- Bolinha Crioulo; 24- Rosinha Crioulo; 25- Jalo Crioulo; 26- Manteigão; 27- 
Vermelho 4; 28- Carioca 2; 29- Carioca 3; 30- Branco; 31- Miúdo; 32- Marrom. 
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A otimização de Tocher baseada em marcadores moleculares resultou na formação de 
11 grupos (Tabela 12), em contraste com os 5 grupos obtidos a partir de descritores 
morfológicos, evidenciando maior poder discriminatório dos dados genéticos. Cinco 
genótipos se mostraram tão divergentes que se isolaram em grupos únicos, indicando elevado 
potencial para uso em programas de melhoramento. A diversidade morfológica observada 
dentro de alguns grupos sugere que genótipos fenotipicamente distintos podem apresentar 
proximidade genética, reforçando a importância de não inferir divergência apenas com base 
em caracteres visíveis. Esses resultados corroboram estudos anteriores com diferentes 
marcadores moleculares (SCoT, RAPD, ISSR e SSR), que também relataram maior número 
de grupos e maior amplitude de divergência genética em comparação às análises 
morfológicas. Assim, confirma-se que a integração entre descritores fenotípicos e marcadores 
moleculares é fundamental para uma caracterização abrangente da diversidade genética em 
feijoeiro-comum. 

 
 

Tabela 12: Agrupamento dos 32 genótipos de feijão-comum obtido pelo método de 
Otimização de Tocher, baseado em caracteres moleculares. 

 
Grupo Genótipos (%) 

I 3-Carioca, 11-Preto, 5-Anjo, 13-Vermelho 2, 15-Carioca variado, 1-
Vagem alessa, 9-Vermelho 

21,9 

II 6-Iraí, 14-Mulato, 4-Preto fazendinha, 16-Vermelho 3, 12-Vermelho 
escuro, 2-Constanza, 28-Carioca 2 

21,9 

III 18-Feijão jalo, 24-Rosinha crioulo, 32-Marrom, 30-Branco, 22-Rajado 
roxo 

15,6 

IV 27-Vermelho 4, 29-Carioca 3, 31-Miúdo, 19-Feijão manteiga 12,5 
V 23-Bolinha crioulo, 26-Manteigão 6,3 
VI 7-Bola, 8-Vagem novirex  6,3 
VII 17-Carioca rosa 3,1 
VIII 10-Rajado 3,1 
IX 25-Jalo crioulo 3,1 
X 21-Esplêndido 3,1 
XI 20-Sangêre toro 3,1 

 
 

A representatividade do dendrograma obtido pelo método UPGMA aplicado com o 
critério de corte de Mojena, foi confirmada pelo coeficiente de correlação cofenética (CCC = 
0,76), indicando ajuste moderado a satisfatório entre a matriz de dissimilaridade e a 
representação dendrogramática (Figura 11). Resultados semelhantes já haviam sido relatados 
por Yeken et al. (2022) e Hromadová et al. (2023), que também observaram agrupamentos 
consistentes com a origem genética e características fenotípicas dos acessos. De forma 
complementar, Collard e Mackill (2009) validaram a técnica SCoT em arroz, demonstrando 
que os agrupamentos obtidos por UPGMA refletiram informações taxonômicas e de pedigree 
conhecidas, confirmando a robustez do método e a aplicabilidade dos marcadores SCoT em 
estudos de diversidade genética. 

A comparação entre os agrupamentos obtidos pelos métodos Tocher e UPGMA 
revelou diferenças importantes. Enquanto o Tocher na análise molecular formou 11 grupos, o 
UPGMA mostrou maior sensibilidade ao separar os acessos em 16 grupos. Alguns genótipos, 
como ‘Constanza’, ‘Bola’, ‘Vagem Novirex’ e ‘Bolinha Crioulo’, permaneceram isolados em 
grupos distintos, confirmando sua elevada divergência genética. Outros, como ‘Branco’, 
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‘Marrom’ e ‘Rajado Roxo’, mudaram de agrupamento em relação ao Tocher, evidenciando 
que a proximidade morfológica nem sempre corresponde à proximidade genética. Esses 
resultados reforçam que a integração entre descritores fenotípicos e marcadores moleculares é 
essencial para uma caracterização abrangente da diversidade genética em feijoeiro-comum. 
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Figura 11:  Método de agrupamento UPGMA- dissimilaridade entre genótipos. Definido ponto de corte, critério de Mojena (1977). 1- Vagem 
alessa; 2- Constanza; 3- Carioca; 4- Preto Fazendinha; 5- Anjo; 6- Iraí; 7- Bola; 8- Vagem Novirex; 9- Vermelho; 10- Rajado; 11- Preto; 12- 
Vermelho Escuro; 13- Vermelho 2; 14- Mulato; 15- Carioca Variado; 16- Vermelho 3; 17- Carioca rosa; 18- Feijão jalo; 19- Feijão manteiga; 
20- Sangerê toro, 21- Esplendido; 22- Rajado roxo; 23- Bolinha crioulo; 24- Rosinha crioulo; 25- Jalo crioulo; 26- Manteigão; 27- Vermelho 4; 
28- Carioca 2; 29- Carioca 3; 30- Branco; 31- Miúdo; 32- Marrom. 
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5.4. Avaliação de genótipos em dois tipos de adubação verde 
 
A escolha dos três genótipos avaliados em campo foi resultado de uma análise inicial 

de 32 materiais de feijão-comum, caracterizados por descritores morfológicos do IPGRI. Essa 
triagem permitiu selecionar aqueles com melhor desempenho em componentes de produção e 
porte da planta, conciliando diversidade genética e viabilidade experimental. A redução para 
três genótipos foi necessária para adequar o delineamento em blocos casualizados, garantindo 
equilíbrio entre representatividade genética e limitações práticas de espaço, manejo e 
recursos. Dessa forma, os tratamentos refletiram genótipos promissores sem comprometer a 
robustez estatística e a execução do experimento. 

Na análise de variância (Tabela 13) observou-se que algumas características 
apresentaram maior precisão experimental, enquanto outras mostraram maior sensibilidade às 
condições ambientais e ao manejo. O número de vagens por planta destacou-se como a 
variável mais instável, corroborando estudos anteriores que apontam sua maior suscetibilidade 
a fatores externos. Já variáveis como comprimento da vagem e peso de cem sementes 
apresentaram maior consistência, indicando menor influência de fatores não controlados. 

Esses resultados reforçam a importância de considerar tanto a representatividade 
genética quanto a viabilidade experimental na condução de ensaios, assegurando que as 
conclusões sejam aplicáveis em sistemas de adubação verde e contribuam para práticas 
agrícolas mais sustentáveis. 
 
Tabela 13: Resumo da análise de variância de sete características avaliadas em três genótipos 
de feijoeiro-comum em dois tipos de adubação verde e controle.  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Característica QMerro Média geral CV (%) 

ALT 82,92 42,60 21,38 

LV 0,46 12,12 5,59 

CV 0,29 10,29 5,29 

NVP 3,43 7,61 24,36 

NSV 0,46 4,09 16,62 

P100 17,12 40,09      10,32 

PROD 7772,23 519,52 16,97 
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A avaliação dos parâmetros agronômicos listados na (Tabela 14) revelou efeitos 
contrastantes entre os tratamentos de adubação verde e os genótipos analisados, corroborando 
estudos que destacam a influência de práticas de manejo sobre a expressão fenotípica em 
Phaseolus vulgaris L. (LEITE et al., 2019).  

Na característica altura da planta (ALT), Com exceção do genótipo ‘Constanza’ no 
tratamento sem adubação, os genótipos ‘Anjo’ e ‘Carioca’ apresentaram maior altura sob 
adubação com gliricídia. No entanto, na comparação entre genótipos, não houve diferenças 
significativas no controle e na crotalária. Sob gliricídia, o genótipo ‘Constanza’ apresentou 
altura inferior em relação ao ‘Anjo’ e ‘Carioca’, que não diferiram entre si (p<0,05) (Tabela 
14). 

Para a largura da vagem (LV), observou-se redução significativa sob gliricídia em 
todos os genótipos em relação ao tratamento sem adubação. Em relação ao tratamento com 
crotalária o genótipo ‘Anjo’ manteve valores semelhantes (p>0,05) entre controle e crotalária. 
Na comparação entre genótipos, não houve diferenças nos tratamentos controle e com 
gliricídia, mas sob adubação com crotalária o genótipo ‘Constanza’ foi inferior ao ‘Anjo’ 
(Tabela 14). 

No comprimento da vagem (CV), o genótipo ‘Carioca’ não apresentou diferenças 
entre tratamentos. Já o genótipo ‘Anjo’ apresnetou maior comprimento sob crotalária em 
comparação ao controle e à gliricídia (p<0,05). Entre genótipos, não foram observadas 
diferenças significativas em nenhuns dos tratamentos (p>0,05) (Tabela 14). 

Quanto ao número de vagens por planta (NVP), ‘Constanza’ e ‘Anjo’ não diferiram 
entre os tratamentos com diferentes tipos de adubações (p>0,05), enquanto ‘Carioca’ 
destacou-se sob gliricídia, com valores significativamente superiores (p<0,05). Na 
comparação entre genótipos, no controle ‘Anjo’ e ‘Carioca’ foram superiores a ‘Constanza’ 
(p<0,05); sob crotalária não houve diferenças (p>0,05); e sob gliricídia ‘Carioca’ foi superior 
a ‘Constanza’ e ‘Anjo’ (p<0,05) (Tabela 14). 

Para o número de sementes por vagem (NSV), todos os genótipos apresentaram maior 
número sob gliricídia (p<0,05). No controle não houve diferenças entre genótipos (p >0,05). 
Sob crotalária, ‘Constanza’ foi inferior a ‘Anjo’ (p<0,05), enquanto ‘Carioca’ não se diferiu 
estatisticamente dos genótipos ‘Constanza’ e ‘Anjo’ (p>0,05). Sob gliricídia, o genótipo 
‘Carioca’ foi superior ao ‘Constanza’, enquanto que o genótipo ‘Anjo’ não se diferiu 
significativamente dos genótipos ‘Constanza’ e ‘Carioca’ (p>0,05) (Tabela 14). 

Em relação ao peso de 100 sementes (P100), houve redução significativa sob gliricídia 
em todos os genótipos (p<0,05). No controle e na gliricídia não houve diferenças entre 
genótipos (p>0,05). Já sob crotalária, ‘Anjo’ apresentou maior peso, sendo superior a 
‘Carioca’ e ‘Constanza’(p<0,05) (Tabela 14). 

Na produtividade (PROD), ‘Constanza’ manteve baixos valores nos tratamentos 
controle e na adubação com crotalária, com ligeiro incremento sob gliricídia, onde houve 
diferença entre o tratamento controle e aduabação com crotalária (p<0,05) neste genótipo. O 
genótipo ‘Anjo’ apresentou maior produtividade no controle e na crotalária, enquanto 
‘Carioca’ destacou-se expressivamente sob gliricídia, sendo significativamente superior aos 
demais genótipos (p<0,05) (Tabela 14)..  

De modo geral, a adubação verde com gliricídia promoveu incrementos expressivos 
em altura, número de sementes por vagem e produtividade, especialmente para o genótipo 
‘Carioca’, que se mostrou o mais responsivo. O genótipo ‘Anjo’ apresentou bom desempenho 
sob controle e crotalária, enquanto ‘Constanza’ manteve valores inferiores em todas as 
variáveis, confirmando menor potencial produtivo. Esses resultados evidenciam que a escolha 
do genótipo e da adubação verde influencia diretamente o desempenho agronômico do 
feijoeiro, destacando a gliricídia como alternativa promissora para incremento da 
produtividade. 
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Tabela 14: Teste de média entre os diferentes genótipos em diferentes tipos de adubação 
verde em feijoeiro-comum. 

ALT (cm) 
 Controle Crotalária Gliricídia Média 
Constanza 35,90 A ab 24,80 A b 49,87 B a 36,86 
Anjo 36,30 A b 25,90 A b 70,30 A a 44,17 
Carioca 38,30 A b 32,60 A b 69,40 A a 46,77 
Média 36,83 27,77 63,19  

LV (mm) 
 Controle Crotalária Gliricídia Média 
Constanza 12,85 A a 11,20 B b 11,02 A b 11,69 
Anjo 12,65 A a 13,00 A a 11,17 A b 12,27 
Carioca 13,50 A a 12,30 AB b 11,65 A b 12,48 
Média 13,00 12,17 11,28  

CV (cm) 
 Controle Crotalária Gliricídia Média 
Constanza 10,23 A ab 10,95 A a 9,48 A b     10,22 
Anjo 10,17 A b 11,20 A a 9,59 A b     10,32 
Carioca 10,42 A a 10,50 A a 10,11 A a 10,34 
Média 10,27 10,88 9,73  

NVP 
 Controle Crotalária Gliricídia Média 
Constanza 4,50 B a 4,90 A a 7,37 B a 5,59 
Anjo 9,13 A a 5,90 A a 6,80 B a 7,28 
Carioca 8,00 A b 6,00 A b 15,87 A a 9,96 
Média 7,21 5,60 10,01  

NSV 
 Controle Crotalária Gliricídia Média 
Constanza 3,07 A b 2,40 B b 4,67 B a 3,38 
Anjo 3,30 A b 4,40 A b 5,75 AB a 4,48 
Carioca 3,47 A b 3,50 AB b 6,27 A a 4,41 
Média 3,28 3,43 5,56  

P100 (gramas) 
 Controle Crotalária Gliricídia Média 
Constanza 48,67 A a 41,40 B a 24,22 A b 38,10 
Anjo 45,92 A a 50,80 A a 27,37 A b 41,36 
Carioca 50,52 A a 41,70 B b 30,25 A c 40,82 
Média 48,37 44,63 27,28  

PROD (kg.ha-1) 
 Controle Crotalária Gliricídia Média 
Constanza 161,33 B b 207,00 B ab 341,00 B a 236,44 
Anjo 558,00 A a 669,00 A a 312,25 B b    513,08 
Carioca 665,77 A b 131,50 B c 1629,83 A a 809,03 
Média 461,70 335,83 761,03  
ALT: Altura da planta; LV: Largura da vagem; CV: Comprimento da vagem; NVP: Número de vagem por 
planta; NSV: Número de sementes por vagem; P100: Peso de cem sementes; PROD: Produtividade. Médias 
seguidas por mesma letra maiúscula na coluna e minúscula na linha não diferem entre si pelo teste de Tukey a 
5% de probabilidade. 
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6. CONCLUSÕES 
 
O feijoeiro-comum apresenta ampla variabilidade genética e fenotípica, evidenciada 

por diferenças morfológicas e produtivas. Essa diversidade confirma o potencial dos 
descritores morfológicos e agronômicos para diferenciação varietal e valorização comercial. 
Os agrupamentos mostraram consistência da variabilidade, destacando genótipos singulares, 
enquanto a análise de variância reforçou a necessidade de múltiplos descritores para avaliação 
agronômica. Para os ensaios de campo, foram selecionados ‘Carioca’, ‘Constanza’ e ‘Anjo’ 
por apresentarem médias favoráveis de produção e porte. Os marcadores SCoT demonstraram 
alta eficiência na caracterização genética. Nos sistemas de adubação verde, a Gliricidia 
sepium proporcionou maior produtividade, com destaque para o genótipo ‘Carioca’. A 
compreensão da diversidade e dinâmica genética do feijoeiro é essencial para conservação e 
uso sustentável, reforçando o papel estratégico do Brasil como centro secundário de 
diversidade e a importância de investir em pesquisa e valorização de variedades tradicionais 
para uma agricultura resiliente e sustentável.
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