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RESUMO

O objetivo deste trabalho foi analisar a diversidade genética de 22 acessos de feijão-fava (Phaseolus lunatus L.) oriun-

dos dos Estados do Ceará, Paraíba e Pernambuco, que compõem a Coleção de Germoplasma do Departamento de Agro-

nomia da UFRPE, através de marcadores RAPD e caracterizar quatorze desses genótipos através de marcadores morfoló-

gicos. Para caracterização da variabilidade genética foram utilizados 60 locos polimórficos. Pela análise de agrupamento

verificou-se a formação de dois grupos, quatro subgrupos e elevada variabilidade genética entre os acessos. Os acessos

mais próximos geneticamente, foram FA-01 e FA-02, provenientes do Ceará, com grau de similaridade de 85,4%, e os

mais distantes, foram FA-07 e FA-20 oriundos do Ceará e Pernambuco, respectivamente, com grau de similaridade de

35,9%. Quanto à caracterização morfológica, observou-se que o genótipo FA-13 se destacou dos demais, por apresentar

maiores valores no peso das sementes, no número de sementes por vagem, comprimento e largura da vagem, enquanto

o genótipo FA-16 apresentou menores valores de peso de 100 sementes, sementes muito pequenas, menor número de

vagem por planta, menor comprimento de vagem e menor produção de semente por planta.

Palavras-chave: diversidade genética, fava, marcadores RAPD, marcadores morfológicos

Morphological and molecular characterization
of accessions of lima-beans (Phaseolus lunatus L.)

ABSTRACT

The objective of this work was to analyze genetical diversity of twenty-two accessions of lima-beans (Phaseolus lunatus L.),

coming from the States of Ceará, Paraíba and Pernambuco, Brazil, part of the Germoplasm Collection of the Agronomy

Department of Federal Rural University of Pernambuco, by RAPD markers, as well as to characterize fourteen of these

genotypes by means of morphological markers. To characterize the genetic variability, sixty polymorphic loci were used.

By the sample analysis the formation of two groups and four subgroups was observed and high genetic variability among

the accessions was noticed. The genetically closer genotypes were FA-01 and FA-02, from Ceará State, with 85% of similarity,

and the less similar ones were FA-07 and FA-20, from Ceará and Pernambuco States, respectively, with 35.9% similarity.

Related to the morphological characterization, it was noticed that the genotype FA-13 in comparison to others presented

higher values of seed weight, number of seeds per pod, length and width of pod, while the FA-16 genotype showed lower

values for weight of one hundred seeds, very small seeds, lower number of pods per plant, lower length of pod and lower

production of seed per plant.
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INTRODUÇÃO

A família Fabaceae, uma das maiores entre as dicotiledô-
neas, com 643 gêneros, reúne 18.000 espécies distribuídas
em todo o mundo, estando concentrada nas regiões tropicais
e subtropicais (Broughton et al., 2003). A espécie Phaseolus
lunatus L., também conhecida como feijão-fava ou feijão-
lima, é cultivada na América do Norte, na América do Sul,
na Europa, no leste e oeste da África e no sudeste da Ásia
(Baudoin, 1988).

No Brasil, apesar de cultivada em todos os Estados e de
apresentar capacidade de adaptação mais ampla que o fei-
jão-comum (Phaseolus vulgaris L.), o cultivo do feijão-fava
ainda tem pouca relevância. Acredita-se que as principais
razões para o cultivo relativamente limitado, sejam: a maior
tradição de consumo do feijão-comum, o paladar do feijão-
fava e o seu tempo de cocção mais longo. A importância
econômica e social se deve principalmente à sua rusticidade
em regiões semi-áridas do Nordeste brasileiro, o que possi-
bilita prolongar a colheita em período seco (Azevedo et al.,
2003). Os grãos verdes e secos, as vagens verdes e as folhas
do feijão-fava, podem ser consumidos pelo homem; trata-se
de uma das principais leguminosas cultivadas na região tro-
pical, que apresenta potencial para o fornecimento de prote-
ína vegetal à população e diminuição da dependência, qua-
se exclusiva, do feijão-comum do grupo carioca (Vieira,
1992). De acordo com Oliveira et al. (2004), o feijão-fava é,
hoje, uma alternativa de renda e fonte alimentar para a po-
pulação da região Nordeste do Brasil, que o consome sob a
forma de grãos maduros ou verdes. Ainda segundo os mes-
mos autores, o Estado da Paraíba, onde é cultivado em qua-
se todas as microrregiões, vem-se destacando como um dos
maiores produtores nacionais.

A caracterização morfológica fornece uma série de infor-
mações a respeito da variabilidade genética de cada acesso
estudado. Esses dados auxiliam na caracterização de germo-
plasma, possibilitando grandes avanços na descrição da di-
vergência genética entre acessos. A variabilidade genética só
pode ser eficientemente utilizada se for devidamente avalia-
da e quantificada, sendo a descrição das introduções ou aces-
sos fundamental para a manutenção e exploração do poten-
cial das coleções; tal caracterização pode ser feita por meio
de marcadores ou descritores morfológicos e/ou moleculares
(Singh, 2001).

Diversos autores (Nienhuis et al., 1995; Vera et al., 1999;
Beebe et al., 2000; Eichenberg et al., 2000) têm utilizado
marcadores RAPD no agrupamento de genótipos de feijão,
de acordo com o centro de domesticação sendo, portanto,
eficazes na avaliação da variabilidade genética dentro e en-
tre populações de plantas e na elucidação de parentescos entre
acessos. O uso de marcadores moleculares representa uma
ferramenta significativa em programas de melhoramento
genético em plantas, pois oferece possibilidades no manejo
de coleções, permite a comparação entre indivíduos, identi-
ficando duplicatas, além de possibilitar a classificação do
germoplasma em grupos de interesse para os diferentes pro-
gramas de melhoramento (Eichenberg et al., 2000).

A seleção assistida por marcadores moleculares, pode

permitir a identificação da presença ou ausência de gene(s)
ligado(s) a características específicas para fins de melhora-
mento, com a vantagem de se fazer as análises antes da re-
alização de experimentos de campo; assim, diminuem-se os
custos com adubação, capina, irrigação, além de redução no
número de gerações necessárias no desenvolvimento de va-
riedades. Atualmente, há inúmeros tipos de marcadores mo-
leculares que se diferem quanto à habilidade em detectar
diferenças entre indivíduos, custo, facilidade de uso, consis-
tência e repetibilidade (Ferreira & Grattapaglia, 1998).

O presente trabalho teve como objetivo avaliar a variabi-
lidade genética de 22 acessos de feijão-fava (P. lunatus L.)
coletados nos Estados do Ceará, Paraíba e Pernambuco, que
compõem a Coleção de Germoplasma do Departamento de
Agronomia da Universidade Federal Rural de Pernambuco,
por meio de marcadores RAPD, e caracterizar 14 desses ge-
nótipos, por meio de marcadores morfológicos.

MATERIAL E MÉTODOS

A condução do experimento de campo foi realizado na
área experimental do Departamento de Agronomia da Uni-
versidade Federal Rural de Pernambuco, Município do Re-
cife (8° 10’ 52” S, 34° 54’ 47” W, 2 m de altitude), no ano
agrícola 2004. Utilizaram-se 22 acessos coletados junto aos
pequenos produtores dos Municípios dos Estados do Ceará
(Quixeramobim), Paraíba (Campina Grande) e Pernambuco
(Gravatá) que constituem a coleção de germoplasma da Área
de Fitotecnia da UFRPE, relacionados na Tabela 1. Todos os

oãçanimoneD ralupopemoN aicnêdecorP otnemugetodroC

1-AF ohlev-ed-ahlerO EC,mibomarexiuQ oterpmococnarbodajaR

2-AF - EC,mibomarexiuQ acnarB

3-AF - EC,mibomarexiuQ adajnaralaahcnamacnarB

4-AF - EC,mibomarexiuQ morrammocemerC

5-AF agietnaM EC,mibomarexiuQ emerC

6-AF - EC,mibomarexiuQ aterP

7-AF - EC,mibomarexiuQ acnarB

8-AF - EC,mibomarexiuQ ahlemreV

9-AF - EC,mibomarexiuQ oterpmococnarB

11-AF - EC,mibomarexiuQ ohlemrevmococnarbodajaR

31-AF ahlevo-ed-ohlO EC,mibomarexiuQ oterpmococnarB

41-AF - EC,mibomarexiuQ ocnarbmocmorraM

51-AF avlA EC,mibomarexiuQ acnarB

61-AF - EP,átavarG ohniV

71-AF - EP,átavarG oxormocmorramodajaR

81-AF - EP,átavarG emercmocoxoR

91-AF - EP,átavarG oxormocmorramodajaR

02-AF - EP,átavarG oxormocmorramodajaR

12-AF - EC,mibomarexiuQ morrammococnarbodajaR

42-AF - BP,ednarGanipmaC emercmocmorraM

52-AF - BP,ednarGanipmaC emercmocoterP

72-AF - BP,ednarGanipmaC acnarB

Tabela 1. Relação dos acessos de P. Lunatus, nomes populares,
procedência e cor do tegumento da Coleção de Germoplasma do
Departamento de Agronomia da UFRPE, utilizados na caracterização
molecular e morfológica
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acessos foram avaliados quanto à variabilidade genética, por
meio de marcadores RAPD, e 14 desses: FA-1, FA-3, FA-7,
FA-8, FA-9, FA-11, FA-13, FA-16, FA-17, FA-18, FA-19,
FA-20, FA-25 e FA-27, por terem completado o ciclo repro-
dutivo, também foram avaliados em relação a caracteres
morfológicos.

Caracterização molecular
As análises moleculares foram realizadas no Laboratório

de Bioquímica e Seqüenciamento de DNA Profª Tânia Fal-
cão, do Departamento de Biologia da Universidade Federal
Rural de Pernambuco.

O DNA foi extraído a partir de folhas jovens dos 22 aces-
sos, coletadas no décimo sexto dia após o plantio. O proto-
colo de extração de DNA seguiu metodologia proposta por
Doyle & Doyle (1990) com as modificações propostas por
Martins et al. (2004). Cerca de 300 mg de folhas jovens fo-
ram congelados e macerados em almofariz de porcelana, em
presença de nitrogênio líquido e acondicionados em micro-
tubos de 2,0 mL; ao material macerado adicionaram-se
700 µL de tampão de extração (4,9 mL de CTAB 5%; 6,9 mL
NaCl 5M; 0,9 mL EDTA 0,5 M; 2,49 mL Tris-HCl (pH 8,0)
1,0 M; 24,9 µL ß-mercaptoetanol).

O DNA extraído de cada amostra foi quantificado em gel
de agarose a 0,8% por comparação visual da intensidade de
fluorescência das bandas comparadas com as do DNA fago
(40, 20, 10 e 5 ng de DNA fago); para tanto aplicaram-se,
em cada poço do gel, 5 µL da amostra e 2 µL do tampão de
corrida. Em um dos poços foram aplicados 2 µL do marca-
dor de DNA Ladder-1 Kb, PLUS e, após aplicação, realizou-
se uma eletroforese horizontal de imersão a 100 V, até que a
linha de fronte chegasse a 5 cm de corrida. O gel foi corado
em solução de brometo de etídio (10 mg mL-1) e visualizado
sobre luz ultravioleta. Após a quantificação o DNA foi dilu-
ído, ficando com a concentração de 25 ng mL-1 para reali-
zação das reações.

Realizaram-se as reações de amplificação obedecendo
protocolo estabelecido por Martins et al. (2004). As ampli-
ficações, em um volume final de 15 µL, continham:
25 mg mL-1 de DNA genômico; 10 mM Tris-HCl (pH 8,3);
50 mM KCl; 100 mM de cada um dos dNTPs; 1,4 mM de
MgCl2; 10 pmol de primer (oligonucleotídeos decâmeros de
seqüência aleatória) e uma unidade de Taq DNA polimerase
e água estéril para que se completasse o volume final da re-
ação. Controles foram feitos pela substituição do DNA ge-
nômico, por água estéril.

De início, empregaram-se 37 primers da Operon Techo-
nologies e da InvitrogenTM Life Technologies, a saber:
OP-AA02, OP-A12, OP-A15, OP-A18, OP-A20, OP-B10,
OP-B12, OP-B13, OP-B18, OP-C08, OP-C15, OP-C17,
OP-D03, OP-D05, OP-D06, OP-D07, OP-D08, OP-D13,
OP-E02, OP-F04, OP-T17, B-01, B-02, B-05, B-06, B-07,
B-08, B-09, B-10, C-02, C-03, C-04, C-05, C-06, C-07, C-08
e C-09, baseados no trabalho de Martins (1999).

As amplificações foram realizadas através de termocicla-
dor (Programmable Thermal Controller, Modelo PTC-
100TM), no qual as amostras foram submetidas a ciclos de
amplificações, usando-se programa composto por 40 ciclos,

sendo cada ciclo formado de uma etapa de desnaturação a
94 °C, durante 15 s, uma etapa de anelamento a 35 °C por
30 s, uma etapa de extensão a 72 °C por 60 s, seguida de uma
etapa de alongamento a 72 °C por 7 min, finalizando com
4 °C, por tempo indeterminado. Os produtos das amplifica-
ções foram separados por eletroforese, a uma migração de
100 V por 2 h, em gel de agarose a 1,2%, imerso em tam-
pão TAE 1x (Trisma-Base 90 mM; EDTA 1 mM, pH 8,0).
Terminada a corrida, os géis foram corados em solução de
brometo de etídio (10 mg mL-1), durante 2 min e colocados,
em seguida, 15 min, em água destilada; em seqüência, fo-
ram fotografados com câmara digital. O marcador DNA
Ladder-1 Kb, PLUS, foi utilizado como padrão para deter-
minação do peso molecular dos respectivos fragmentos de
DNA amplificados, os quais foram visualizados sob luz ul-
travioleta.

Análise dos dados obtidos
Mediante a interpretação dos géis, os dados moleculares

foram tabulados conforme presença (1) ou ausência (0) de
cada fragmento específico de DNA amplificado, gerado por
primers em cada genótipo, para serem usados no estudo de
diversidade genética. As similaridades genéticas entre os
genótipos foram estimadas usando-se o coeficiente de Jac-
card (Rohlf, 1992), no programa Numerical Taxonomy and
Multivariate Analysis System-NTSYS, versão 1.70, Exeter
software, NY, USA; enfim, obteve-se o dendrograma por
meio do programa NTSYS-pc, usando-se a opção Unwei-
ghted Pair-Group Method Arithmetic Average – UPGMA.

Caracterização morfológica
Os acessos foram semeados em covas com espaçamento

de 1,5 x 2,0 m. Em cada cova foram plantadas quatro semen-
tes realizando-se, após oito dias, o replantio de mais quatro
sementes. Oito semanas após a germinação realizou-se o
desbaste deixando-se uma planta por cova. No plantio apli-
cou-se 1,5 g de (NH4)2SO4 (sulfato de amônio) nas covas,
visando a um bom desenvolvimento da planta e se fez o con-
trole de plantas invasoras por meio de duas capinas mecâni-
cas no período anterior ao florescimento e a irrigação com
regadores manuais, durante todo o ciclo da cultura; as plan-
tas de hábito de crescimento indeterminado foram tutoradas
com bambu.

Os dados referentes aos caracteres agronômicos e morfo-
lógicos de 14 acessos foram tomados em uma planta com base
nos descritores para feijão (P. vulgaris L.): (1) hábito cres-
cimento: determinado (D) ou indeterminado (I); (2) cor do
caule (CC): determinada de acordo com a presença e a in-
tensidade de pigmentação (antociano) podendo ser: verde sem
pigmentação (VSP), verde com pigmentação tênue (VPT) e
verde com pigmentação intensa (VPI), (CIAT, 1976); (3)
diâmetro do caule (DC): realizado com auxílio de um pa-
químetro entre os segundo e terceiro nós; (4) pêlo do caule
(PC), pode ser glabro ou sem pêlos (G) ou piloso (P); (5)
número de nós até 1m de altura da planta (NUP): por meio
de contagem a partir do primeiro nó, após a cicatriz da pri-
meira folha até 1 m, utilizando-se fita métrica; (6) número
de nós até o ramo principal (NRP): contagem a partir do
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primeiro nó, após a cicatriz da primeira folha até o ramo
principal; (7) forma da folha (FF): acuminada (A), brusca-
mente acuminada (BA) e longamente acuminada (LA); (8)
cor da folha (F): verde claro (VC), verde normal (VN) e verde
escuro (VE); (9) área foliar (AF): em cm2, efetuada no iní-
cio da frutificação, definido como o momento em que cerca
de 50% das plantas apresentavam uma ou mais vagens,
medindo-se o maior comprimento (Cmax) e a maior largura
(Lmax) do folíolo central da folha, situada na altura do sexto
nó e estimada através da fórmula AF = 0,5012 x Cmax x Lmax,
segundo Araújo & Paiva, citados por Oliveira et al. (2003);
(10) borda da lâmina foliar (BLF): lisa (L) ou serrilhada (S);
(11) textura da lâmina foliar (TLF): tenra (T), rígida (R) ou
coriácea (C); (12) cor da flor: branca (B), branco-amarelado
(BA), amarelo-branco (AB), lilás (L) observação feita nas
primeiras horas da manhã; (13) cor da vagem (CRV): verde
uniforme (VU), verde com manchas vermelhas (VMV), ver-
de com manchas violáceas (VMVL), amarela uniforme (AU),
amarela com pequenas manchas vermelhas (AMV) e ama-
rela com manchas roxas (AMR), (Vilhordo & Müller, 1981);
(14) número de vagens por planta (NVP): considerando-se
a quantidade total de frutos produzidos e colhidos por plan-
ta; (15) comprimento da vagem (CV): em cm, determinado
considerando-se a média de todas as vagens produzidas em
cada planta; (16) largura da vagem (LV): utilizando-se o
paquímetro, em mm; (17) espessura da vagem (EV): por
meio de paquímetro, em mm; (18) cor do tegumento (CT):
rajado de branco e preto (RBP), branco com manchas ala-
ranjadas (BA), branca (B), vermelha (V), branca com preto
(BP), rajado branco com vermelho (RBV), vinho (VI), raja-
do marrom com roxo (RMR), roxo com creme (RC), preto
com creme (PC); (19) tamanho da semente (TS): grande (G),
média (M), normal (N) e muito pequena (MP); (20) peso de
cem sementes (PCS): em grama, determinado tomando-se
100 sementes de cada planta; (21) forma da semente (FS):
por meio dos coeficientes J (comprimento/largura) e H (es-
pessura/largura), descrito por Puerta Romero, citado por Vi-
lhordo et al. (1996), elíptica/achatada (EA), elíptica semi-
cheia (EC), esférica/achatada (SA); (22) número de vagens
por planta (NVP): correspondeu à quantidade total de frutos
produzidos e colhidos por planta; (23) número de sementes
por vagem (NSV): tomado em dez vagens por planta; (24)
produção semente por planta (P): em grama, tomado em
balança com precisão de 0,01 g.

RESULTADOS E DISCUSSÃO

Dos 37 primers testados, selecionaram-se 16 os quais, por
outro lado, geraram produtos de amplificação mais consistentes
(Tabela 2). Obteve-se o total de 76 bandas, sendo 60 polimór-
ficas e 16 monomórficas correspondendo, assim, a 78,94% de
regiões de bandas polimórficas. Os primers que geraram maior
número de bandas polimórficas, foram o OP-C15, OP-E02,
OP-E04, OP-A18, C-05 e C-06 (Figura 1). Martins et al.
(2004), utilizando a técnica de RAPD para discriminar qua-
tro genótipos de Phaseolus vulgaris L. resistentes e suscetí-
veis ao fungo Phaeoisariopsis griseola, observaram que o

primer OP-C15 amplificou regiões de bandas de DNA presente
apenas nos genitores resistentes; já Fofana et al. (1997), ao
utilizarem a mesma técnica, constataram que, dentre os 11
primers utilizados, o OP-D05 e o OP-D08, também emprega-
dos neste trabalho, foi possível se distinguir 17 acessos entre
os grupos sieva e batata de feijão-fava.

Por meio do dendrograma construído a partir dos 22 ge-
nótipos analisados molecularmente (Figura 2), verificou-se
haver dois grupos principais e quatro subgrupos. Um grupo
formado pelos genótipos: FA-01, FA-02, FA-05, FA-07,
FA-08, FA-11, FA-14, FA-16, FA-18 e FA-24 e outro grupo
constituído por: FA-03, FA-04, FA-06, FA-09, FA-13, FA-15,
FA-17, FA-19, FA-20, FA-21, FA-25 e FA-27. Pelos grupos
formados não se distinguem os acessos por procedência, ou
seja, acessos oriundos de Pernambuco, Paraíba e Ceará, que
compõem os dois grupos; isto ocorre freqüentemente com
culturas em que predomina o cultivo de variedades crioulas,
como o feijão-fava e ocorre intercâmbio de sementes entre
os agricultores; entretanto, outros autores, como Nienhuis et

medrO sremirP
saicnêüqeS

'5 – '3

sadnabedseõigeR
latoT

acifróm-iloP acifróm-onoM

1 81A-PO TGCCAGTGGA 5 0 5

2 31B-PO TCGCCCCCTT 3 0 3

3 51C-PO GACTAGGCAG 7 0 7

4 71C-PO GACCCCCCTT 2 0 2

5 50D-PO ACAGGCGAGT 1 1 2

6 60D-PO GGCAAGTCCA 3 4 7

7 80D-PO ACCCCGTGTG 3 0 3

8 20E-PO AAGGGCGTGG 6 3 9

9 40F-PO GGACTAGTGG 6 0 6

01 2O-B GTCTGTGCGA 4 0 4

11 9O-B CCGCTGAAGG 1 0 1

21 2O-C GTCGGGCTAA 4 2 6

31 3O-C CTCAGGCAAG 2 3 5

41 4O-C GGCGTCGAAA 3 0 3

51 5O-C GACTAGGCAG 5 0 5

61 6O-C CCAACCCAGG 5 3 8

socolsiatoT 06 61 67

Tabela 2. Relação de primers e polimorfismo de bandas apresentados
para genótipos de feijão-fava (P. lunatus L.)

MM 11 22 33 44 55 66 77 88 99 1111 1313 1414 1515 1616 1717 1818 1919 2020 2121 2424 2525 2727

Figura 1. Análise eletroforética do produto de amplificação dos 22 acessos
de feijão-fava (P. lunatus L.) utilizando-se o primer C-06: 1. FA-01; 2. FA-02;
3. FA-03; 4. FA-04; 5. FA-05; 6. FA-06; 7. FA-07; 8. FA-08; 9. FA-09; 10.
FA-11; 11. FA-13; 12. FA-14; 13. FA-15; 14. FA-16; 15. FA-17; 16. FA-18;
17. FA-19; 18. FA-20; 19. FA-21; 20. FA-24; 21. FA-25 e 22. FA-27.
M = marcador DNA Ladder – 1 Kb, PLUS
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al. (1995), ao avaliarem a distância genética através de mar-
cadores RAPD de 65 acessos de P. lunatus L., sendo 11 cul-
tivados por pequenos produtores e 54 oriundos de bancos de
germoplasma, conseguiram agrupá-los por tamanho de se-
mente e por origem geográfica.

Quanto à cor do tegumento, os acessos FA-17, FA-19 e
FA-20 de sementes rajadas de marrom com roxo, ficaram no
mesmo grupo e os acessos FA-19 e FA-20, pertencentes ao
mesmo subgrupo. Enquanto FA-17 (rajada marrom com roxo)
e FA-21 (rajada branco com marrom) diferindo na cor, es-
tão também em um mesmo subgrupo, com grau de similari-
dade de 0,800 (80%).

Os dois genótipos mais próximos foram FA-01 e FA-02,
provenientes do Ceará, com grau de similaridade de 0,854
(85,4%) e os mais distantes foram FA-07 e FA-20, do Ceará e
Pernambuco, respectivamente, com grau de similaridade 0,359

(35,9%) (Tabela 3). Os dados de similaridade, ou divergência
genética, podem ser úteis em programa de melhoramento ge-
nético, já que é um dos parâmetros utilizados na escolha de
genitores para realização de cruzamentos. A análise de agru-
pamentos de acessos de P. lunatus, usando-se marcadores
moleculares para avaliação de relações filogenéticas, foi efe-
tuada em trabalhos como o de Lioi & Galasso (2002) que,
através de marcadores de microssatélites, conseguiram sepa-
rar os acessos de origem mesoamericanos daqueles de origem
andina, agruparam em dois grupos principais o grupo 1, o
Mesoamericano (provenientes do Iraque, Nigéria, El Salvador,
Brasil, México, Belize, Guatemala, Costa Rica, Peru, Colôm-
bia e Argentina) e o grupo 2, o Andino (provenientes da Zâm-
bia, Peru e Equador). Fofana et al. (1997) e Caicedo et al.
(1999), também observaram esta separação dos grupos Meso-
americano e Andino de feijão-fava (P. lunatus L.) utilizando
marcador RAPD e AFLP, respectivamente.

As observações dos 14 acessos, quanto às características
morfoagronômicas, estão relacionadas nas Tabelas 4 e 5. Res-
salta-se que os dados obtidos foram tomados em um indiví-
duo de cada acesso; portanto, são representativos apenas para
os caracteres de herança monogênica, como: hábito de cres-
cimento (Sax, 1926; Bliss, 1971; Miranda, 1973; Freire Fi-
lho, 1980; Halvankar & Patil, 1994), presença ou ausência
de pêlos no caule (Ospina, 1981), forma da folha (Halvankar
& Patil, 1994), cor da vagem (Halvankar & Patil, 1994) e
cor do tegumento (Khattak et. al, 1999). Em relação aos ca-
racteres de herança poligênica ou que apresentam interações
gênicas, os dados do presente trabalho podem apenas auxi-
liar na realização de outras pesquisas de caracterização uti-
lizando-se o delineamento experimental adequado.

Conforme os dados apresentados na Tabela 4, 13 genó-
tipos apresentaram hábito de crescimento indeterminado,
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FA-01 CE
FA-02 CE
FA-05 CE
FA-07 CE
FA-08 CE
FA-11 CE
FA-14 CE
FA-18 PE
FA-16 PE
FA-24 PB
FA-03 CE
FA-04 CE
FA-09 CE
FA-06 CE
FA-13 CE
FA-17 PE
FA-21 CE
FA-25 PB
FA-27 PB
FA-19 PE
FA-20 PE
FA-15 CE

0,52 0,60 0,68 0,77 0,85

Coeficiente

Figura 2. Análises de agrupamento dos 22 genótipos de feijão-fava (P.
lunatus L.), obtidos pelo programa NTSYS-pc através da opção UPGMA
(Unweighted Pair-Group Method Arithmetic Average)

10-AF 20-AF 30-AF 40-AF 50-AF 60-AF 70-AF 80-AF 90-AF 11-AF 31-AF 41-AF 51-AF 61-AF 71-AF 81-AF 91-AF 02-AF 12-AF 42-AF 52-AF 72-AF

10-AF 000.1

20-AF 458.0 000.1

30-AF 685.0 355.0 000.1

40-AF 836.0 706.0 328.0 000.1

50-AF 518.0 557.0 556.0 876.0 000.1

60-AF 325.0 964.0 237.0 596.0 166.0 000.1

70-AF 695.0 295.0 435.0 335.0 666.0 475.0 000.1

80-AF 656.0 306.0 675.0 795.0 917.0 365.0 886.0 000.1

90-AF 055.0 715.0 057.0 907.0 446.0 986.0 005.0 195.0 000.1

11-AF 546.0 276.0 515.0 735.0 036.0 795.0 005.0 606.0 306.0 000.1

31-AF 954.0 005.0 376.0 636.0 055.0 026.0 384.0 455.0 527.0 095.0 000.1

41-AF 726.0 526.0 644.0 964.0 316.0 035.0 525.0 216.0 484.0 367.0 695.0 000.1

51-AF 805.0 005.0 574.0 574.0 055.0 045.0 904.0 584.0 715.0 465.0 555.0 526.0 000.1

61-AF 785.0 755.0 135.0 875.0 675.0 516.0 935.0 775.0 325.0 786.0 484.0 916.0 164.0 000.1

71-AF 005.0 615.0 446.0 785.0 065.0 776.0 454.0 585.0 166.0 646.0 946.0 875.0 026.0 445.0 000.1

81-AF 545.0 935.0 515.0 735.0 285.0 925.0 325.0 826.0 455.0 666.0 465.0 156.0 964.0 565.0 126.0 000.1

91-AF 224.0 783.0 435.0 805.0 484.0 475.0 793.0 054.0 155.0 554.0 334.0 034.0 854.0 515.0 475.0 325.0 000.1

02-AF 154.0 614.0 445.0 615.0 615.0 755.0 953.0 005.0 165.0 805.0 194.0 805.0 194.0 005.0 016.0 135.0 146.0 000.1

12-AF 644.0 954.0 416.0 235.0 584.0 056.0 224.0 955.0 136.0 546.0 976.0 726.0 846.0 835.0 008.0 965.0 965.0 706.0 000.1

42-AF 975.0 406.0 664.0 764.0 026.0 164.0 355.0 545.0 384.0 606.0 564.0 346.0 194.0 425.0 805.0 606.0 005.0 905.0 525.0 000.1

52-AF 344.0 134.0 456.0 165.0 805.0 136.0 044.0 515.0 146.0 425.0 726.0 155.0 665.0 294.0 096.0 475.0 536.0 746.0 527.0 585.0 000.1

72-AF 783.0 373.0 555.0 625.0 604.0 695.0 063.0 024.0 475.0 615.0 855.0 664.0 005.0 805.0 695.0 424.0 735.0 745.0 456.0 094.0 666.0 000.1

Tabela 3. Similaridade genética entre os 22 genótipos de P. lunatus L., feijão-fava da coleção de germoplasma do Departamento de Agronomia da UFRPE
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caracterizado pelo desenvolvimento da gema terminal em
uma guia e trepador; apenas o genótipo FA-19 apresentou
hábito determinado, caracterizado pelo desenvolvimento
completo da gema terminal em uma inflorescência. Esta
característica é monogênica, com dominância do alelo que
condiciona o crescimento indeterminado. Santos et al.
(2002), estudando produtividade e morfologia de vagens e
sementes de variedades de fava no Estado da Paraíba, no-
taram que todos os genótipos indicaram hábito de cresci-
mento indeterminado e trepador. Oliveira et al. (2004), ao
analisarem a produção de feijão-fava em função da nutri-
ção mineral, constataram que no Nordeste brasileiro os
pequenos produtores utilizam principalmente cultivares de
crescimento indeterminado corroborando, assim, com os
resultados observados neste trabalho.

Quanto às características das folhas, a forma da folha (FF),
herança monogênica, verificada apenas nos folíolos centrais
de folhas completamente desenvolvidas, nos genótipos FA-13
e FA-18, foram do tipo acuminada (A), nos genótipos FA-08,
FA-16, FA-17, FA-20 e FA-25 foram do tipo levemente acu-
minada (LA) e, nos demais genótipos, apresentaram forma
da folha bruscamente acuminada (BA). Em relação à cor das
folhas (F), os genótipos FA-08 e FA-19 mostraram-se verde
escuro (VE), os genótipos FA-01 e FA-27 verde claro (VC)
e os demais genótipos indicaram coloração verde normal
(VN). As bordas da lâmina foliar (BLF) apresentaram-se li-
sas (L) para todos os genótipos, enquanto a textura da lâmi-
na foliar (TLF) foi do tipo coriácea. Os genótipos exibiram
área foliar (AF) variando de 28,40 cm2 (FA-20) a 58,88 cm2

(FA-07).
A pilosidade (PC), que varia segundo a cultivar, a parte da

planta, o estádio de crescimento e, em menor grau, com as
condições ambientais, como seca e luz, todos os genótipos
avaliados apresentaram pilosidade. A cor do caule (CC), va-
riou de verde sem pigmentação (VSP) para os genótipos
FA-01, FA-09, FA-11, FA-16, FA-18, FA-19, FA-20 e FA-25,
verde com pigmentação tênue (VPT) para os genótipos FA-03,

FA-07, FA-08 e FA-13, e verde com pigmentação intensa (VPI)
para os demais. O diâmetro do caule principal (DC) variou
de 0,59 cm (FA-16) a 1,34 cm (FA-27). O número de nós no
caule até 1 m (NUP) variou de 4 em FA-19 até 15 em FA-16
e FA-18, e até o ramo principal variou (NRP) de 4 (FA-11,
FA-16, FA-17 e FA-27) a 7 (FA-20).

A cor da flor varia consideravelmente de acordo com o
momento do dia em que se faz a observação, razão pela qual
sua identificação foi efetuada sempre nas primeiras horas da
manhã, já que a luz solar produz rapidamente uma diminui-
ção nos tons das cores (Romero, 1961). Observaram-se qua-
tro variações de cores das flores, a saber: branca (FA-01,
FA-03, FA-17, FA-18 e FA-19), lilás (FA-13, FA-16, FA-20,
FA-25 e FA-27), branco/amarelado (FA-07, FA-09 e FA-11)
e amarelo/branqueado (FA-08).

A cor do tegumento (CT) foi avaliada neste trabalho devido
à importância dos diferentes tipos, tanto na aceitação no mer-
cado como na identificação botânica. A ampla variabilidade de
cores do tegumento das sementes (Figura 3) apresentada pelos
diversos acessos de feijão-fava, é uma característica fundamen-
tal na identificação de cultivares. Os 14 acessos avaliados apre-
sentaram os tegumentos com as seguintes tonalidades (Tabela 5):
rajada branca com preta-RBP (FA-01); branca com manchas
alaranjadas-BA (FA-03); branca-B (FA-07 e FA-27); vermelha-
V (FA-08); branca com preta-BP (FA-09 e FA-13); rajada branca
com vermelha-RBV (FA-11); vinho-VI (FA-16); rajada marrom
com roxo-RMR (FA-17, FA-19 e FA-20); roxa com creme-RC
(FA-18) e preta com creme-PC (FA-25). A cor do tegumento
das sementes é um fator que pode contribuir para boa comerci-
alização ou não do produto e isto dependerá da preferência dos
consumidores nas diferentes regiões. Vera et al. (1999), conse-
guiram distinguir as classes comerciais de feijões chilenos, de
acordo com a cor dos grãos.

Quanto ao peso de 100 sementes (PCS), os genótipos estu-
dados apresentaram variação de 15,0 g (FA-16) a 88,89 g
(FA-13). Azevedo et al. (2003) estudando oito variedades de
feijão-fava, encontraram valores médios entre 47,39 g a

sossecA
edotibáH
otnemicserC

sahlofsadsacitsíretcaraC eluacodsacitsíretcaraC
rolfadroC

FF F FLB FLT )²mc(FA CC CP )mc(CD PUN PRN

10-AF I AB CV L C 55,34 PSV P 47,0 41 5 B
30-AF I AB NV L C 86,14 TPV P 08,0 41 6 B
70-AF I AB NV L C 88,85 TPV P 29,0 31 5 AB
80-AF I AL EV L C 29,33 TPV P 79,0 21 5 BA
90-AF I AB NV L C 39,23 PSV P 59,0 21 5 AB
11-AF I AB NV L C 34,43 PSV P 76,0 31 4 AB
31-AF I A NV L C 86,53 TPV P 10,1 21 6 L
61-AF I AL NV L C 97,25 PSV P 95,0 51 4 L
71-AF I AL NV L C 46,83 IPV P 20,1 01 4 B
81-AF I A NV L C 82,13 PSV P 78,0 51 6 B
91-AF D AB EV L C 63,63 PSV P 08,0 40 5 B
02-AF I AL NV L C 04,82 PSV P 58,0 31 7 L
52-AF I AL NV L C 08,94 PSV P 78,0 21 5 L
72-AF I AB CV L C 00,54 IPV P 43,1 31 4 L

* -CV(ahloFroC-F;)adanimucA-A;adanimucAetnemagnoL-AL;adanimucAetnemacsurB-AB(ahloFamroF-FF:sahlofsadsacitsíretcaraC;)odanimreteD(De)odanimretednI(I:otnemicsercedotibáH
reV-TPV(eluaCroC-CC:eluacodsacitsíretcaraC;railoFaerÁ-FA;)aecáiroC-C(railoFanimâLadarutxeT-FLT;)asiL-L(railoFanimâLadsadroB-FLB;)orucsEedreV-EV;lamroNedreV-NV;oralCedreV ed
oremúN-PRN;atnalPadortem1étasónedoremúN-PUN;eluaCortemâiD-CD;)osoliP-P(eluaCsolêP-CP;)asnetnIoãçatnemgiPmocedreV-IPV;oãçatnemgiPmeSedreV-PSV;eunêToãçatnemgiPmoc

)sáliL-L;acnarB/aleramA-BA;aleramA/acnarB-AB;acnarB-B(rolFadroC;lapicnirPomaRoétasóned

Tabela 4. Características morfoagronômicas* de 14 acessos de feijão-fava da Coleção de Germoplasma do Departamento de Agronomia da UFRPE
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90,05 g. As sementes foram classificadas, quanto ao tamanho
(TS): em grande (maior que 60 g), normal (40 a 59,9 g) e
média (menor que 40 g). Nos genótipos estudados predomi-
naram sementes de médio a grande. O tamanho das sementes
do feijão-fava pode ser uma característica significativa do
ponto de vista de desenvolvimento fisiológico da cultura, já
que Dobert & Blevins (1993) verificaram que plantas desen-
volvidas a partir de sementes maiores produziram mais nó-
dulos e matéria seca de parte aérea que as oriundas de sementes
menores, sugerindo maior fixação de nitrogênio atmosférico.
Quanto ao coeficiente J (comprimento/largura), cujas semen-
tes podem ser esféricas (1,16 a 1,42 mm), elípticas (1,43 a
1,65 mm), oblongas ou reniformes curtas (1,66 a 1,85 mm),
oblongas ou reniformes médias (1,86 a 2,00 mm) e oblongas
ou reniformes longas (maior que 2,00 mm) (Vilhordo et
al.,1996), o genótipo FA-20 apresentou sementes esféricas e
os demais, sementes elípticas. Através da relação espessura/
largura (H), todos os acessos avaliados apontaram sementes
achatadas (menor que 0,69-mm). Em relação ao comprimen-
to e largura dos grãos, respectivamente, os maiores valores
foram de 16,9 e 11,7 mm (FA-13), 16,4 e 10,3 mm (FA-11),
16,2 e 11,0 mm (FA-17); já para espessura de grãos, a maior
foi para o genótipo FA-13, com 6,1 mm.

O número de vagens por planta (NVP) variou de 14,4
(FA-16) a 436,3 (FA-18). Esta variabilidade apresentada é
uma característica genética importante na identificação de
genótipos potencialmente produtivos. Na cor da vagem
(CRV), um tipo de herança monogênica, o verde uniforme,
predominou em todos os genótipos e o número de sementes
por vagem (NSV) oscilou, em sua maioria, de duas a qua-
tro. Santos et al. (2002), estudando produtividade e morfo-
logia de sementes de variedades de feijão-fava, também en-

contraram a mesma variação para o número de sementes por
vagem. Os genótipos FA-11 (89,5 mm), FA-13 (85,3 mm) e
FA-17 (84,6 mm) apresentaram os maiores comprimentos de
vagem (CV), destacando-se dos demais. Em relação à lar-
gura da vagem (LV) e espessura da vagem (EV), a variação
foi de 21,4 mm (FA-13) a 7,9 mm (FA-18), respectivamen-
te. Quanto à produção de sementes por planta (P), os genó-
tipos FA-17, FA-11, FA-18 e FA-20 foram os mais produti-
vos, com 556, 795, 830 e 1500 g de sementes por planta,
respectivamente.

Observou-se que o genótipo FA-13, proveniente do Cea-
rá, se destacou dos demais em virtude de apresentar maio-
res valores para: peso de 100 sementes (88,89 g), número de
sementes por vagem (2-6), comprimento de vagem (85,3 mm)
e largura de vagem (21,4 mm); já o genótipo FA-16, oriun-
do de Pernambuco, indicou menores valores de peso de 100
sementes, com sementes muito pequenas, menor número de
vagens por planta, menor comprimento de vagem e a menor
produção de sementes por planta (Tabela 5).

A distribuição dos acessos analisados no dendrograma não
foi capaz de separá-los por área de coleta, como já se espe-
rava, pois os produtores dessas regiões, por estarem próxi-
mas geograficamente, trocam sementes entre si mas a avali-
ação de germoplasma tem sido muito otimizada pela junção
de marcadores moleculares com descritores morfológicos,
possibilitando avaliar a distância genética com base em ca-
racterísticas importantes para o melhoramento, como a es-
colha de linhas de parentais contrastantes.

Embora a similaridade genética entre os 22 acessos tenha
sido calculada com base em dados moleculares que, muitas
vezes, não correspondem a regiões expressas do DNA, os
resultados apresentados são bastante consistentes em

FA-01 FA-03 FA-07 FA-08

FA-11 FA-17 FA-18

FA-27FA-20FA-19

FA-16

FA-09

FA-13

FA-25

Figura 3. Formas, tamanhos e cores do tegumento dos 14 acessos de feijão-fava usados na caracterização morfoagronômica
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decorrência de não haver interferência do ambiente, o que é
comum em dados fenotípicos; além disso, os marcadores
RAPD geralmente proporcionam uma ampla cobertura do
genoma. Os resultados gerados apresentam grande utilidade
ao melhoramento de feijão-fava, pois permitem maior com-
preensão sobre a variabilidade genética da cultura e forne-
cem subsídios para programas de seleção de indivíduos.

Considerando-se que o feijão-fava é uma significativa fon-
te de proteína e de renda para a população menos favoreci-
da da Região Nordeste e que tem, ainda, pouca relevância
no Brasil, apesar de ser cultivada em maior ou menor ex-
tensão em todos os Estados, os resultados desta pesquisa for-
necem subsídios para selecionar genótipos em programas de
melhoramento e na escolha de progenitores complementa-
res e/ou divergentes, objetivando maior eficiência para de-
senvolvimento de cultivares.

CONCLUSÕES

1. Através dos marcadores moleculares de RAPD foi pos-
sível constatar que não há acessos redundantes (iguais) na
Coleção de Germoplasma de feijão-fava do Departamento de
Agronomia da UFRPE.

2. Os primers OP-C15, OP-E02, OP-E04, OP-A18, C-O5
e C-O6, são indicados para análise da divergência genética
em feijão-fava.

3. A variabilidade genética identificada nos germoplasmas
de feijão-fava gerou informações que podem otimizar a
manutenção e o manejo dos acessos, facilitando a obtenção de
novos conjuntos gênicos aos melhoristas.

4. Os estudos da diversidade genética associados a carac-
terísticas morfoagronômicas de feijão-fava da Coleção de
Germoplasma da UFRPE, sinalizaram com acessos promis-
sores para utilização em plantas comerciais.
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10-AF UV - - - - - - - - - - - - - G PBR

30-AF UV - - - - - - - - - - - - - G AB

70-AF UV - 3-2 8,47 2,41 4,1 - 51 4,9 9,4 95,1 25,0 AE - G B

80-AF UV - - - - - - - - - - - - - N V

90-AF UV - - - - - - - - - - - - - G PB

11-AF UV 0,77 4-2 5,98 3,91 4,6 597 4,61 3,01 8,5 95,1 65,0 AE 43,58 G VBR

31-AF UV 7,81 6-2 3,58 4,12 3,7 561 9,61 7,11 1,6 44,1 25,0 AE 98,88 G PB

61-AF UV 4,41 4-2 6,84 9,31 2,6 65 3,11 4,7 2,5 35,1 07,0 CE 00,51 PM IV

71-AF UV 6,551 4-2 6,48 5,61 4,4 655 2,61 0,11 0,5 74,1 54,0 AE 58,43 M RMR

81-AF UV 3,634 3-1 1,55 5,31 9,7 038 4,21 0,8 0,5 55,1 26,0 AE 92,43 M CR

91-AF UV 2,24 3-1 4,06 3,51 7,5 442 9,11 0,8 3,4 94,1 45,0 AE 13,73 M RMR

02-AF UV 2,713 4-2 7,16 8,31 9,5 0051 3,11 0,8 7,4 14,1 95,0 AS 65,53 M RMR

52-AF UV 2,24 4-2 8,56 5,51 9,5 891 9,21 9,8 0,5 54,1 65,0 AE 91,45 N CP

72-AF UV - - - - - - - - - - - - - N B

-VE;megaVedarugraL-VL;megaVedotnemirpmoC-VC;megaVropsetnemeSedoremúN-VSN;atnalPropsnegaVedoremúN-PVN;)emrofinUedreV-UV(megaVroC-VRC:snegavsadsacitsíretcaraC
etnemesadamrof-SF;arugraL/arussepsEetneicifeoC-H;arugraL/otnemirpmoCetneicifeoC-J;arussepsE-E;arugraL-L;otnemirpmoC-C:soãrgsodsacitsíretcaraC;edadivitudorP-P;megaVedarussepsE
odroC-TC;)aneuqePotiuM-PM;lamroN-N;aidéM-M;ednarG-G(etnemeSadohnamaT-ST;setnemeS001edoseP-SCP;)adatahcA/aciréfsE-AS;aiehC-imeSacitpílE-CE;adatahcA/acitpílE-AE(
morraMadajaR-RMR;ohniV-IV;ahlemreVmocacnarBadajaR-VBR;aterPmocacnarB-PB;ahlemreV-V;acnarB-B;sadajnaralAsahcnammocacnarB-AB;aterPeacnarBedadajaR-PBR(otnemugeT

)emercmocaterP-CP;emercmocaxoR-CR;axoRmoc

Tabela 5. Características morfoagronômicas de vagens e grãos de 14 acessos de feijão-fava da Coleção de Germoplasma do Departamento de
Agronomia da UFRPE
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