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Resumo-  O feijão comum (Phaseolus vulgaris L.) é uma importante fonte alimentar. No estado do Espírito 
Santo é um dos produtos agrícolas de maior importância econômica, e o aumento da produtividade pode 
ocorrer com o uso de materiais melhorados geneticamente, selecionadas para cada região. Neste trabalho 
foram analisados 15 genótipos locais de feijoeiro e comparados a 5 genótipos comerciais mais adaptados a 
região do sul do estado do Espírito Santo, utilizando marcadores moleculares RAPD (Random Amplified 
Polymorphic DNA) e SCAR (Sequence Characterized Amplified Regions). As amostras foram submetidas a 
análises de divergência genética, sendo que o genótipo resgatado FORT 13 apresentou similaridade 
genética com a variedade IAPAR-81, cultivar comercial, indicando ser um genótipo promissor para o cultivo 
na região sul do Espírito Santo. A cultivar Formosa se mostrou a mais divergente em relação aos demais 
genótipos. Este fato indica que, para o seu desenvolvimento, foram utilizados genitores com base genética 
diferente dos demais cultivares comerciais. 

. 
 
Palavras-chave:  Feijão comum, RAPD, SCAR, diversidade genética, marcadores moleculares. 
Área do Conhecimento: Agronomia 
 
Introdução 
 

O feijão-comum (Phaseolus vulgaris L.) é um dos 
alimentos básicos da população mundial sendo uma 
das principais fontes de proteínas na dieta alimentar 
da população economicamente menos favorecida 
(SCHWARTZ et al., 1996).  

No estado do Espírito Santo o feijão é o terceiro 
produto agrícola de importância econômica, 
ocupando uma área de aproximadamente 24,4 mil 
hectares com a produção de 19,1 mil toneladas, e 
produtividade de 783 kg/ha na safra de 2006/2007 
(CONAB, 2007). O aumento da produtividade pode 
ocorrer caso sejam utilizadas sementes melhoradas 
e selecionadas para cada região, assim como 
espaçamento e densidade de plantios adequados. 

O feijoeiro é uma planta autógama e, como tal, 
possui uma baixa taxa de fecundação cruzada, 
inferior a 3%, podendo chegar a 10,6% em algumas 
regiões (BORÉM et al., 1997). Em razão dessa 
característica, grande parte dos agricultores não 
compra semente, preferindo utilizar as sementes 
oriundas da safra anterior, ou a conseguem de 
vizinhos. Esta prática de obtenção de sementes é 
uma realidade no município de Muqui, ES.  

Caracteres fenotípicos, tradicionalmente usados 
para estimar a diversidade genética, são de 
importância limitada, uma vez que são geralmente 
influenciados pelo ambiente e respectivo estádio de 
desenvolvimento da planta, sendo que, em algumas 
espécies, um adequado nível de polimorfismo 
fenotípico não está disponível (TATINENI et al., 
1996). Por sua vez, marcadores de DNA são 
independentes das condições ambientais, 
demonstram alto nível de polimorfismo, são 
abundantes e possuem herança mendeliana o que 
possibilita uma descrição mais detalhada da 
estrutura genética de populações (WILLIAMS et al., 
1990). Os marcadores moleculares mais utilizados 
para a análise de diversidade genética em feijão são 
os RAPDs (Random Amplified Polimorphic DNA) 
(HAGIWARA et al., 2001). As informações geradas 
com o uso dos marcadores RAPD e SCAR,  serão 
usadas para seleção de genótipos mais adaptados 
à região sul do estado do Espírito Santo, e 
posteriormente, estes genótipos serão fornecidos 
aos pequenos agricultores da região. Futuramente, 
estas informações serão úteis no direcionamento de 
cruzamentos em programas de melhoramento.  
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Metodologia 
 

Neste experimento foram utilizados 15 genótipos 
locais de feijoeiro pertencentes à comunidade de 
Fortaleza, Muqui, Espírito Santo, e mais alguns 
cultivares comerciais: Carioca, Formosa, IAPAR 81, 
e Pérola, como referência mostrado na Tabela 1. 
Estes genótipos foram cultivados em casa de 
vegetação no Centro de Ciências Agrárias da 
Universidade Federal do Espírito Santo. Cada 
genótipo foi plantado em um vaso.  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
Cinco folhas de cada planta foram coletadas e 

utilizadas para extração de DNA, que foi realizada 
de acordo com o protocolo de Doyle e Doyle (1990), 
com algumas modificações propostas por Abdelnoor 
et al. (1995). 

As amostras de DNA foram amplificadas pela 
técnica de RAPD de acordo com Alzate-Marin et al. 
(2001) e pela técnica de SCAR (QUEIROZ et al., 
2004). Os marcadores RAPD que apresentaram 
maior polimorfismo entre genótipos de feijoeiros 
avaliados no Programa de Melhoramento do 
Feijoeiro do BIOAGRO/UFV foram os escolhidos 
para esta análise.  

O registro de dados foi feito a partir das bandas 
polimórficas detectadas entre os cultivares. Foi 

gerada uma matriz de valores binários, onde a 
codificação (0) significou ausência e (1) presença da 
banda. 

As estimativas de similaridade genética foram 
feitas de acordo com o complemento aritmético do 
coeficiente de coincidências simples (SNEATH e 
SOKAL, 1973), e com o método de similaridade de 
Jaccard (1901). 

Os valores de dissimilaridade (1-valor de 
similaridade) genética foram organizados em 
matrizes, e empregados na análise de agrupamento 
pela ligação média entre grupos (UPGMA). As 
análises de divergência genética e de agrupamento 
foram realizadas com o auxílio do programa 
computacional Genes (CRUZ, 2001). 

 
Resultados  

 
De acordo com o modelo de análise multivariada 

foram computadas as medidas de dissimilaridade 
com base em variáveis binárias. Na Tabela 2, são 
apresentadas as medidas de dissimilaridade 
expressas pela distância entre pares de genótipos, 
pode-se observar que os genótipos 8 (FORT 13) e 
12 (IAPAR-81) são similares (d(8;12)= 0,21) e que os 
genótipos 5 (FORT 09) e 17 (FORT 38) são também 
similares entre si (d(5;17)= 0,23). Os 20 genótipos 
analisados formaram grupos de similaridade e 
dissimilaridade. Observa-se, ainda na Tabela 1, que 
o genótipo 20 (Formosa) é o mais divergente, em 
relação aos demais genótipos. Essas relações 
foram agrupadas no dendograma, representado na 
Figura 1. 
 
Discussão 
 

De acordo com o dendograma, os genótipos 
agrupados apresentam maior semelhança genética. 
Essa semelhança é devido ao fato dos genótipos 
terem sido resgatados na mesma região do sul do 
Espírito Santo, onde é disseminada a prática de 
obtenção de sementes com produtores vizinhos. 

O genótipo 8 (FORT 13), de acordo com os 
resultados, apresentou muita semelhança com o 
genótipo 12 (IAPAR-81), dessa forma o FORT13 
pode ser considerado um genótipo promissor para o 
cultivo na região sul do Espírito Santo, uma vez que 
o IAPAR 81 (cultivar comercial do grupo carioca, 
moderadamente resistente à antracnose, ferrugem, 
oídio e resistente a vírus do mosaico comum) é 
adaptável em diversas regiões do Brasil.  

Os genótipos comerciais 5 (FORT 09) e 17 
(FORT 38) também apresentaram elevada 
similaridade, entretanto, não se apresentaram 
similares aos cultivares comerciais conhecidos, 
adaptados ao cultivo no sul do estado do Espírito 
Santo.  

O genótipo 20 (Formosa) é também uma cultivar 
comercial adaptada em diversas regiões do Brasil. 
Porém, de acordo com os resultados, apresentou-se 

Número do 
genótipo Genótipo 

1 FORT 01 

2 FORT 04 

3 FORT 05 

4 FORT 06 

5 FORT 09 

6 FORT 11 

7 FORT 12 

8 FORT 13 

9 FORT 14 

10 FORT 19 

11 FORT 23 

12 IAPAR-81 

13 Carioca 

14 FORT 30 

15 FORT 30 

16 FORT 37 

17 FORT 38 

18 Monte Alegre 

19 Ouro Negro 

20 Formosa 

Tabela 1: Relação com nomes dos genótipos. 
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divergente dos outros comerciais analisados. Este 
fato indica que, para o seu desenvolvimento, foram 

utilizados genitores com base genética diferente dos 
demais cultivares comerciais.   

 
 

 
Figura 1: Dendograma obtido pelo método UPGMA a partir da medida de dissimilaridade entre os 20 
genótipos apresentados na tabela 1. 
 
 

Tabela 2: Matriz de dissimilaridade entre os genótipos. Os genótipos correspondentes aos valores de 1 a 20 
podem ser observados na Tabela 1. 
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Conclusão 
 

De acordo com os resultados obtidos, conclui-se 
que os marcadores moleculares do tipo RAPD e os 
SCARs são eficientes para caracterização da 
diversidade genética de acessos de feijoeiro. Mas, 
as análises de similaridade nos permitiram 
selecionar apenas um genótipo resgatado (FORT 
13) que apresentou similaridade genética com a 
variedade IAPAR-81. Portanto, estão sendo 
realizadas novas análises moleculares empregando 
um número maior de marcadores e de variedades 
comerciais, para servirem de referência, de forma a  
possibilitar uma melhor seleção dos genótipos 
resgatados e, posteriormente, serem realizadas 
análises morfoagronômicas para otimizar esta 
seleção. 
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