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Seleção em Germoplasma de Feijoeiro Baseada em Características de Particionamento e 

Remobilização de Fotoassimilados Visando a Tolerância à Seca 

 

 

RESUMO 

 

A ocorrência de déficit hídrico é um dos principais fatores limitantes para a produtividade da 

cultura do feijoeiro (Phaseolus vulgaris L.) no Brasil. Entender as bases da tolerância à seca 

pode auxiliar o melhorista, assim como a identificação de fontes de tolerância constitui-se em 

uma etapa chave desse processo. Este trabalho objetivou avaliar e selecionar acessos de 

germoplasma de feijoeiro quanto à habilidade de remobilização e acúmulo de fotoassimilados 

utilizando para isso características fisiológicas, de biomassa e bioquímicas em condições de 

déficit hídrico e irrigação. Para isso, foram realizados dois experimentos de campo, em que 

foram avaliados 100 genótipos de feijoeiro para características fisiológicas, de biomassa seca 

particionada e produtividade. Desses, 30 genótipos contrastantes foram selecionados para 

análise dos componentes bioquímicos do caule e do grão. O déficit hídrico reduziu a maior 

parte dos parâmetros avaliados e a avaliação de genótipos tolerantes nessa condição se reflete 

também no bom desempenho na condição irrigada. Dos parâmetros de campo, PHI (Índice de 

colheita baseado em biomassa de vagem), biomassa de caule e de vagem foram os mais 

correlacionados à produtividade em ambas as condições, enquanto entre os bioquímicos, 

amido, α-aminoácidos e AST (açúcares solúveis totais) foram os que se destacaram. Os 

componentes bioquímicos mostraram-se como eficientes na identificação de genótipos 

tolerantes e na caracterização de grupos de melhoramento. Os genótipos SER 16, FT-

Paulistinha, SEN 92, LP 0890, Carioca Precoce, SXB 410, SEA 5, Gen H96A31-P2-1-1-1-1, 

IAC Imperador e Carioca Comum foram os mais tolerantes, enquanto CV 48, BAT 477, IAC 

Aysó e IAC Milênio, os mais suscetíveis. 

 

Palavras-chave: Phaseolus vulgaris, déficit hídrico, bioquímica, melhoramento genético. 
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Common bean germplasm selection for photosynthate remobilization and partitioning 

traits under drought stress  

 

 

ABSTRACT 

 

The occurrence of drought is one of the main problems affecting the productivity of common 

bean (Phaseolus vulgaris L.) in Brazil. Understanding the basis of drought tolerance 

constitutes a key step in the process of helping the breeder in the identification of tolerance 

sources. The objective of this study was to evaluate and select accessions of common bean 

germplasm using the remobilization and accumulation of photosynthate via physiological, 

biomass and biochemical characteristics under drought and irrigation conditions. For this, we 

carried out two field experiments, which evaluated 100 genotypes for physiological 

characteristics, partitioned dry biomass and productivity. Of these, 30 contrast genotypes were 

select for analysis of the biochemical components of the stem and grain. Drought reduced 

most of the evaluated parameters. The evaluation of tolerant genotypes under this condition 

was correlated with in the good performance under the irrigated condition. Among the field 

parameters, PHI (Pod Harvest Index), stem and pod biomass were the most correlated to 

productivity, while starch, α-amino acids and AST (total soluble sugar) were the ones that 

stood out in the biochemical evaluation. The biochemical components were shown to be 

efficient in identifying tolerant genotypes and characterizing breeding groups. The genotypes 

SER 16, FT-Paulistinha, SEN 92, LP 0890, Carioca Precoce, SXB 410, SEA 5, Gen H96A31-

P2-1-1-1-1, IAC Imperador and Carioca Comum were the most tolerant, while CV 48, BAT 

477, IAC Aysó and IAC Milênio, the most susceptible. 

 

Keywords: Phaseolus vulgaris, drought stress, biochemistry, plant breeding 
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1 INTRODUÇÃO 

 

 

As alterações climáticas e o aumento da população global são duas forças convergentes 

que desafiam conjuntamente o desenvolvimento de pesquisas que atendam a crescente 

demanda por alimentos (MIR et al., 2012). O feijoeiro comum (Phaseolus vulgaris L.) ocupa 

aproximadamente 4 milhões de hectares em zonas, no mundo inteiro, onde a restrição hídrica 

é grave e constitui-se como um dos principais grãos da alimentação de boa parte da população 

que reside na América Latina e África. Face à essa necessidade latente, o melhoramento 

genético tem o papel de gerar novas cultivares adaptadas e que assegurem a produtividade 

(MCCLEAN et al., 2011). 

Para reduzir danos causados pela deficiência hídrica é essencial a utilização de recursos 

genéticos armazenados em bancos de germoplasma, com o objetivo de ampliar a base 

genética e introduzir características de interesse. Entretanto, esse uso é dependente da 

avaliação do recurso genético disponível que envolve a descrição e registro de características 

que são importantes a fim de determinar a variabilidade genética e auxiliar o melhorista na 

escolha dos genótipos que podem ser utilizados como genitores em programas de 

melhoramento (BOSETTI, 2012). 

Progressos na identificação e incorporação de características de interesse como a 

tolerância à seca aos melhores genótipos são dependentes de protocolos adequados. 

Ferramentas relacionadas aos componentes de produtividade, índices de tolerância à seca e 

avaliações fisiológicas estão sendo utilizados para caracterização de acessos quanto à 

tolerância. Entretanto, o sucesso na seleção para alta produtividade sob estresse, requer 

seleção baseada em parâmetros que tenham alta correlação com índices de tolerância ao 

mesmo tempo que assegurem baixo custo, rapidez e possam ser utilizados na busca da 

característica em coleções com elevado número de genótipos. 

Nesse sentido, cientistas interdisciplinares têm tentado entender os mecanismos de 

tolerância à seca e correlacioná-los com produtividade, entretanto o sucesso tem sido 

limitado. O estudo da remobilização de fotoassimilados em conjunto com avanços nas 

metodologias que utilizam a bioquímica podem ser uma alternativa de ferramenta para 

auxiliar, de forma mais eficaz o entendimento dos genes e vias metabólicas envolvidos na 

tolerância à seca. Estudos realizados com parâmetros bioquímicos como a quantidade de 

açúcares exportada das folhas ou o perfil de lipídeos do grão e a produtividade mostraram alta 
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correlação, sendo essa uma forma segura de selecionar genitores para a geração de cultivares 

com tolerância à seca incorporada, além de garantir eficiência no processo, tornando essas 

cultivares disponíveis ao mercado de forma rápida (AINSWORTH & BUSH, 2011; 

ENJALBERT et al., 2013). 

Partindo-se da hipótese de que existem diferenças entre os genótipos quanto a tolerância à 

seca, os objetivos desse trabalho foram: (1) avaliar e selecionar acessos de germoplasma de 

feijoeiro para componentes de produtividade, biomassa e bioquímicos sob condição de 

estresse e não estresse por seca, (2) identificar quais componentes estão estritamente 

relacionados com a produtividade e, (3) identificar acessos contrastantes para as 

características mais importantes na referida coleção. 

 

2 REVISÃO DE LITERATURA 

 

 

2.1 Déficit Hídrico e as Plantas 

 

A agricultura brasileira faz uso de aproximadamente 60% da água contida em aquíferos, 

rios e lagos do Brasil. A nível mundial, fontes semelhantes representam mais da metade da 

água doce, que está em torno de 2,5% do total de água disponível no planeta. As precipitações 

proveem uma boa parte do que é demandado pelos cultivos agrícolas para satisfazer suas 

demandas transpiratórias, sendo que uma parte do que é estocado no solo, retorna aos cultivos 

em momentos de déficit. Dependente dessas chuvas, a agricultura de sequeiro é o principal 

sistema de produção do mundo, representando 80% da área cultivada e respondendo por 60% 

dos vegetais consumidos. (SILVA, 2013; FAO, 2013a). 

Segundo relatório recente da FAO, o regime hídrico está cada vez mais próximo de 

eventos extremos, com chuvas mais intensas e de curta duração acompanhadas de períodos 

cada vez mais longos de déficit entre as chuvas. O resultado disso é o desbalanço hídrico: 

aumento do risco e gravidade de inundações e erosões em alguns locais enquanto que em 

outros, as secas anuais que outrora eram sazonais tornam-se mais frequentes e extensas. 

Diante desse quadro, faz-se necessário adequar a agricultura para essas escalas de tempo 

diferentes (TURRAL et al., 2011).  

Ratificando as conclusões do relatório da FAO, ORSINI (2008) ressalta que grande parte 

dos países menos desenvolvidos já enfrenta períodos incertos e irregulares de chuvas, e que as 

previsões para o futuro indicam que as mudanças climáticas vão tornar a oferta de água cada 

vez menos previsível e confiável. PINTO (2009) consideram ainda que no cenário agrícola, a 
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previsão é de redução da área cultivada da maioria das principais culturas anuais e perenes 

brasileiras, atribuindo esse fato aos eventos extremos, dentre eles o déficit hídrico. O autor 

expõe que culturas de subsistência como feijão e mandioca sofrerão queda acentuada de 

produtividade principalmente nas áreas nordestinas, onde aproximadamente 70% das terras 

agricultáveis serão perdidas devido ao aumento dos períodos de estiagem.  

 

2.2 O Déficit Hídrico no Feijoeiro (Phaseolus vulgaris L.) 

 

O feijão é uma das cinco espécies cultivadas do gênero Phaseolus, sendo um dos 

principais legumes cultivados no mundo e o primeiro maior para consumo humano direto. A 

área colhida mundial dos últimos cinco anos foi em média de 28,52 milhões de hectares que 

renderam 22,32 milhões de toneladas de produção. Entre os 10 maiores produtores (Tabela 1) 

estão Brasil e México, entretanto a produção desses países é essencialmente para consumo 

próprio, enquanto que China e Estados Unidos que também estão nesse ranque, produzem 

para exportação (FAO, 2013b; BROUGHTON et al. 2003). 

 

 

Tabela 1 - Principais países produtores de feijão no cenário 

mundial 

País Produção (ton) Área colhida (ha) 

Índia 3.658.000,00 9.020.000,00 

Myanmar 3.407.379,60 2.771.064,80 

Brasil 3.272.726,60 3.541.127,80 

China 1.506.400,00 936.100,00 

Estados Unidos 1.219.954,00 614.902,20 

México 993.791,40 1.359.037,60 

Tanzânia 733.589,60 872.840,20 

Quênia 462.508,60 877.840,20 

Uganda 445.566,00 963.292,20 

Ruanda 345.210,42 364.679,59 

  Fonte: FAO, 2013 

 

 

Aproximadamente 1/3 do feijão consumido no mundo é produzido em países da América 

Latina e África além do México. Esses países produzem essencialmente em propriedades 

pequenas, com menos de 10 hectares. Estima-se que aproximadamente 60% dessas áreas 

sejam afetadas por escassez de água, sendo que sob condição de alteração climática, essa 

situação tende a piorar. Além disso, aproximadamente 13% são áreas propensas a 
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microclimas com características de moderada a severa deficiência de água. Os períodos de 

escassez podem ocasionar perdas de até 90% na produção, uma das razões para os valores 

baixos de produtividade média mundial: < 900 kg/ha (EMAM et al.,2010; ROSALES et al., 

2012; BEEBE et al., 2013; BROUGHTON et al. 2003).  

Esses períodos de escassez de água são denominados de seca, termo relacionado às 

mudanças no solo e nas condições meteorológicas e não com a planta e o estado de hidratação 

dos tecidos (DOUSSAN et al., 2013). Segundo WILHITE & GLANTZ (1985) há dois tipos 

de seca: “meteorológica” e “agrícola” (Figura 1). A seca meteorológica é definida com base 

no grau e a duração do período de escassez de água, ou seja, no número de dias com 

precipitação inferior ao limiar específico de cada região, definido pela média a longo prazo. 

Seca agrícola, contudo, liga as características da seca meteorológica aos impactos agrícolas, 

com foco na diferença entre evapotranspiração potencial e real, potencial hídrico do solo e 

reduzido nível dos reservatórios de águas subterrâneas.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

(Fonte: Centro Nacional de Combate à Seca, Universidade do Nebrasca – Lincoln, USA) 
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Figura 1 - Tipos de seca e suas implicações na agricultura 
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Vale ressaltar que as demandas da planta por água dependem das condições 

meteorológicas prevalecentes, das características da planta, do estádio de desenvolvimento e 

das propriedades físicas e químicas do solo.  

Considerando o padrão de precipitação e a duração dos períodos sem chuva, FRAHM et 

al. (2004) descreve a seca ainda em outros dois tipos: terminal, que se desenvolve no fim do 

ciclo da planta, ocorrendo geralmente quando os cultivos são plantados no início da estação 

seca em ambientes tropicais de terras baixas. O déficit ocorre porque a planta retira a água 

estocada no solo para seu crescimento, especialmente durante o florescimento e o pré-

enchimento de grãos, quando o estresse terminal se intensifica. A seca intermitente, contudo, 

ocorre devido à padrões climáticos de pluviosidade esporádica, o que causa intervalos de 

déficit hídrico que variam em intensidade. A natureza dessa pluviosidade é imprevisível e 

leva a rendimentos baixos mesmo em terras com alto potencial de produção. 

As plantas têm mecanismos diversos e sofisticados para responder e se adaptar ao 

estresse hídrico, podendo ser a nível morfológico, anatômico, fisiológico, bioquímico e/ou 

molecular. BEEBE et al. (2013) descreve três categorias de adaptação do feijoeiro sob déficit: 

escape, fuga e tolerância. O escape é definido como a habilidade do cultivo de completar seu 

ciclo de vida ainda que sob condições de estresse severo. Esse mecanismo envolve rápido 

florescimento e maturidade fisiológica precoce, plasticidade no desenvolvimento e 

remobilização de fotoassimilados para o grão. A fuga é a habilidade do cultivo de manter alto 

potencial hídrico nos tecidos ainda que sob condições de baixa umidade. Isso se traduz 

principalmente no desenvolvimento do sistema radicular e na redução da condutância 

estomática, além da baixa absorção de radiação pela folha por meio do movimento de 

laminação acompanhado de redução da área foliar para evitar perdas excessivas de água por 

transpiração. E a tolerância é conceituada como a habilidade do cultivo de resistir ao déficit 

com baixo potencial hídrico dos tecidos. Isso é possibilitado pela manutenção do turgor da 

célula por meio do ajuste osmótico, aumento da elasticidade, decréscimo do tamanho celular e 

consequente aumento da tolerância à dessecação. 

A ocorrência do déficit em qualquer fase de desenvolvimento da planta causa diminuição 

severa do crescimento e desenvolvimento podendo, em primeiro lugar, ser quantificado pela 

redução na biomassa seca. Entretanto, o déficit na fase reprodutiva, especialmente durante o 

enchimento de grãos, tem efeito direto na produtividade (KALAMIAN et al., 2006).  

A seca afeta diretamente o processo de reprodução. Quando o déficit ocorre na floração, 

resulta em baixa porcentagem de produção de vagens e quando ocorre no enchimento de 
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grãos, resulta no aborto de embriões (Figura 2). Isso ocorre porque a antese, a polinização, a 

fertilização e o desenvolvimento embrionário são fases severamente afetadas pela escassez de 

água. A falta de qualquer um desses processos causa aborto do embrião e, por consequência, o 

rendimento de grãos é afetado (HAZANUZZAMAN et al., 2014). 

 

 

  

  

É difícil predizer quando a planta passará por uma situação de déficit hídrico ao longo do 

seu ciclo de vida. Medidas preventivas como alteração da data de plantio e/ou adoção de 

cultivares com diferentes datas de maturação podem ser adotadas com o objetivo de evitar os 

efeitos severos do déficit, principalmente durante a fase reprodutiva. Entretanto, em situações 

de estresse inesperado, as plantas de feijão não podem escapar dele. Nesse âmbito, plantas 

com tolerância genética ao estresse são altamente desejáveis (OYA et al., 2004).  

 

2.3 Recursos Genéticos para Tolerância à Seca 

 

Diante do quadro de extensas áreas de feijoeiro afetadas pelo déficit hídrico e um 

prognóstico cada vez pior de eventos extremos, o desenvolvimento de cultivares mais 

tolerantes são essenciais para a manutenção da produção agrícola em níveis que possam 

alimentar uma população em constante crescimento. De igual importância é o entendimento 

dos principais mecanismos que levam a planta a tolerar períodos prolongados de estiagem 

para promover as pesquisas com melhoramento genético. 

FRAHM et al. (2004) consideram que diferentes estratégias de melhoramento e ideótipos 

de feijão podem ser necessárias para conferir adaptação tanto à seca terminal quanto à 

intermitente. NEPOMUCENO et al. (2001) chamam a atenção para a fisiologia de plantas e a 

Figura 2 - Efeitos do déficit hídrico nas flores e grãos de 

feijoeiro 
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biologia molecular como ferramentas-chave nesse processo. Para eles, a identificação e 

compreensão de mecanismos de tolerância à seca são fundamentais no desenvolvimento de 

novas cultivares comerciais mais tolerantes. Além disso, os autores afirmam que entender a 

tolerância das plantas à seca e como explorá-la, deve ser um problema tratado não só pelo 

âmbito da agronomia, fisiologia ou ecologia, mas também como importante meta 

internacional de significância humanitária, econômica e política.  

ROSALES et al. (2012) ressaltam que o feijoeiro comum foi cultivado durante longo 

tempo nos mais diversos ambientes, muitas vezes sob condições de escassez de água, 

expostos a recorrentes períodos de seca e a uma série de mudanças no conteúdo de água do 

solo. Essa condição forçou a seleção de vários genótipos associada com diferentes 

mecanismos e funções da planta necessárias não só à sobrevivência, mas à produção de grãos 

sob condições desfavoráveis. Assim, torna-se importante a exploração de acessos como 

variedades crioulas, espécies selvagens e cultivares antigas além das modernas, depositadas 

nos mais diversos bancos de germoplasma, no intuito de encontrar genótipos-chave que 

possam ser utilizados como genitores para produção de um pool gênico que confira tolerância 

após um trabalho de melhoramento genético.  

Estima-se que no mundo todo haja aproximadamente 1700 bancos de germoplasma, das 

mais variadas espécies (MACCOUCH et al.; 2013). Em todo o mundo existem coleções de 

feijoeiro-comum, sendo que a maior e mais diversa encontra-se no CIAT (International 

Center for Tropical Agriculture) e conta com mais de 36.000 acessos. Essa instituição é 

responsável por manter a diversidade genética do gênero Phaseolus. No Brasil, a Embrapa 

conta com a maior coleção, conservando mais de 14.000 acessos. Entretanto, MACCOUCH et 

al. (2013) alertam ainda para o fato de que apesar do vasto número de acessos conservado, o 

melhoramento convencional vem apresentando cada vez menos ganho genético, fato que 

atribuem em partes à exploração de uma porção muito pequena da variabilidade.  

A dificuldade, portanto, reside na forma como explorar o que se tem depositado nos 

bancos de germoplasma. A fenotipagem desempenha um papel importante nesse processo, de 

forma que deve-se avaliar as características de cada acesso e o seu desempenho global, o que 

é intelectualmente desafiador, complexo, demorado e representa custos elevados. Como 

avaliar os acessos em todos os âmbitos e ambientes torna-se uma tarefa difícil, faz-se 

necessário o desenvolvimento de estratégias que sejam capazes de predizer a desempenho da 

planta, de forma a auxiliar os melhoristas a darem passos mais seguros (MACCOUCH et al., 

2013).  
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2.4 Ferramentas de Avaliação do Germoplasma 

 

A resposta das plantas ao déficit hídrico tem sido estudada pela identificação de 

características morfológicas, fisiológicas e bioquímicas que conferem habilidade para tolerar 

o estresse. Muitos desses mecanismos estão associados a genótipos tolerantes. Para 

caracterizar e fazer o screening de germoplasma de feijoeiro para a tolerância à seca, 

pesquisadores têm usado características morfológicas e fisiológicas como critérios de seleção 

indireta para avaliação da produtividade em condições de estresse por seca e não estresse. 

Entretanto, essas técnicas têm sucesso limitado devido à falha no entendimento de fatores 

mais diretamente envolvidos na determinação da produtividade (ACUÑA et al., 2012; 

FRAHM et al., 2004; WHITE et al., 1994).  

Recentemente, algumas tentativas foram feitas utilizando como critério o potencial de 

reservas remobilizadas do caule como suporte para a formação de grãos em condições de 

déficit hídrico (YANG et al., 2000; YANG et al., 2001; ASFAW et al., 2012; KLAEDTKE et 

al., 2012). O estresse afeta a remobilização direta de fotoassimilados para os grãos, sendo que 

os carboidratos estocados em órgãos de reserva ou, temporariamente no caule, podem tornar-

se a fonte primordial no suprimento das demandas da planta. Genótipos que conseguem 

remobilizar reservas para as vagens e grãos em desenvolvimento durante o estresse aumentam 

a produtividade e a adaptação em regiões com ocorrência de seca (MA et al., 2013; 

SREENIVASULU et al., 2007; MITTLER e BLUMWALD, 2010). 

Nesse sentido, a bioquímica pode ser uma importante ferramenta para realizar o 

screening de vários genótipos de forma rápida, permitindo ao melhorista uma tomada de 

decisão mais segura na escolha das melhores linhagens. Plantas submetidas a estresses 

abióticos, como o déficit hídrico, apresentam mudanças expressivas nos níveis de alguns 

metabólitos primários como açúcares, aminoácidos e ácidos orgânicos (LAMOINE et al., 

2013).  

Os açúcares, por exemplo, são o substrato principal para a remobilização e 

particionamento de reservas de carbono, de forma que permitem à planta reduzir os efeitos do 

déficit. A sacarose, assim como a rafinose, atua protegendo as células contra danos 

oxidativos, sendo acumulada principalmente na fase final do estresse. (CRAMER et al., 2007; 

ROLLAND et al, 2006; NISHIZAWA et al., 2008). De forma semelhante, aumento nos níveis 

de aminoácidos, em especial de prolina são observados, bem como alguns ácidos orgânicos 

como malato, fumarato e citrato. Esses acúmulos não geram nenhum prejuízo à função 
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celular, ao contrário, atuam como protetores das estruturas subcelulares contra os efeitos 

deletérios do déficit hídrico (MULLER et al., 2011). 

O ajuste metabólico em resposta às condições ambientais desfavoráveis pode destacar 

pools de metabólitos que desempenham importantes funções no metabolismo e na fisiologia 

das plantas, de forma a auxiliar no entendimento de quais pontos da planta são mais 

perturbados pelo déficit (SILVENTE et al., 2012). Os autores ressaltam ainda que a análise de 

metabólitos contribui para a compreensão da biologia das plantas sob estresse através da 

identificação de compostos e do papel que desempenham na tolerância.  

Poucos estudos foram realizados até o momento sobre a utilização de compostos 

bioquímicos na caracterização de bancos de germoplasma, entretanto com resultados 

promissores. Dentre eles podem ser citados: KANDAKOOR et al. (2014) que encontraram 

correlação alta e negativa entre o conteúdo de taninos e fenóis em amendoim e o ataque de 

tripes. Os autores propõem o uso dessas características para seleção em programas de 

melhoramento. ZHANG et al. (2015) utilizaram o conteúdo de proteína solúvel e de prolina 

para caracterizar acessos de cana-de-açúcar quanto a tolerância ao frio e VARZAKAS et al 

(2014) propõem a investigação bioquímica do germoplasma de trigo para obtenção de 

informações simultâneas sobre a qualidade do grão e a tolerância a estresses abióticos. Sendo 

assim, a análise de metabólitos pode ser utilizada como critério auxiliar na seleção de 

genótipos tolerantes ao déficit hídrico em programas de melhoramento. 

 

3 MATERIAL E MÉTODOS 

 

 

3.1 Avaliação Fenotípica 

 

3.1.1 Experimento 1 

 

Sementes de 100 genótipos de Phaseolus vulgaris L. provenientes do Banco de 

Germoplasma do IAC (Tabela 2) foram selecionadas para condução dos experimentos em 

casa de vegetação. Os genótipos foram selecionados baseando-se em resultados de estudos 

anteriores do grupo de melhoramento genético de feijoeiro do IAC (dados não publicados), 

complementados por introduções do CIAT já descritas como tolerantes. Dois genótipos foram 

utilizados como parâmetro de tolerância: SEA 5 – grão claro (SINGH et al., 2001) e IPR 

Uirapuru – grão preto (MODA-CIRINO et al., 2001). 
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Tabela 2 - Coleção de genótipos* escolhida para avaliação quanto ao grau de tolerância à seca (continua). 

Genótipo Tegumento Origem Genótipo Tegumento Origem 

A 449 Carioca CIAT IAPAR 14 Carioca IAPAR 

ALB 110 Vermelho CIAT IAPAR 31 Carioca IAPAR 

ALB 70 Preto CIAT IAPAR 57 Carioca IAPAR 

ALB 77 Preto CIAT IAPAR 72 Carioca IAPAR 

Aporé Carioca Embrapa IAPAR 80 Carioca IAPAR 

BAT 477 Creme CIAT IAPAR 81 Carioca IAPAR 

BFS 4 Preto CIAT IPR Uirapuru Preto IAPAR 

BFS 47 Vermelho CIAT IPR Eldorado Carioca IAPAR 

Branquinho Carioca Crioula IPR Juriti Carioca IAPAR 

BRS Cometa Carioca Embrapa L 476-2 Carioca IAC 

BRS Horizonte Carioca Embrapa L 507-1 Carioca IAC 

BRS Pontal Carioca Embrapa LH II Carioca UFLA 

BRS Requinte Carioca Embrapa LP 0780 Carioca IAPAR 

BRSMG Majestoso Carioca UFLA/Embrapa/UFV/EPAMIG LP 0890 Preto IAPAR 

BRSMG Talismã Carioca UFLA/Embrapa/UFV/EPAMIG LP 0940 Carioca IAPAR 

BRSMG Madrepérola Carioca UFLA/Embrapa/UFV/EPAMIG LP88-175 Carioca IAPAR 

Gen C2-6-4-1-1 Carioca IAC MAII 2 Carioca CIAT 

Gen C4-7-8-1-2 Carioca IAC MD 806 Carioca CIAT 

Campeão II Carioca Crioula Mex 279 Carioca CIAT 

Caneludo Carioca Crioula MIB 755 Carioca CIAT 

Carioca Comum Carioca IAC OPS 16 Carioca UFLA 

Carioca Lustroso Carioca Crioula Pérola Carioca Embrapa 

Carioca MG Carioca UFLA Rubi Carioca Crioula 

Carioca Precoce Carioca CATI Rudá Carioca CIAT 

CNFC 10762 Carioca Embrapa SCS 202 Guará Carioca EPAGRI 

CNFP 10794 Preto Embrapa SEA 5 Mulatinho CIAT 

CV 48 Carioca UFLA SEN 10 Preto CIAT 

FEB 186 Carioca CIAT SEN 36 Preto CIAT 

FEB 200 

FT Bonito 

Carioca 

Carioca 

CIAT 

Sementes FT 

SEN 46 

SEN 56 

Preto 

Preto 

CIAT 

CIAT 

FT Paulistinha Carioca Sementes FT SEN 70 Preto CIAT 

FT PortoReal Carioca Sementes FT SEN 74 Preto CIAT 

Goytacazes 

Gen H96A102-1-1-152 

Carioca 

Carioca 

Crioula 

IAC 

SEN 92 

SER 118 

Preto 

Vermelho 

CIAT 

CIAT 
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Continuação...     

Gen H96A28-P4-1-1-1-1 Carioca IAC SER 16 Vermelho CIAT 

Gen H96A31-P2-1-1-1-1 Carioca IAC SMB 15 Carioca CIAT 

IAC Apuã Carioca IAC SMB 24 Carioca CIAT 

IAC Aysó Carioca IAC SMB 25 Carioca CIAT 

IAC Carioca Carioca IAC SMB 26 Carioca CIAT 

IAC Carioca Akytã Carioca IAC SMB 27 Carioca CIAT 

IAC Carioca Pyatã Carioca IAC SMC 11 Carioca CIAT 

IAC Carioca Tybatã Carioca IAC SMN 10 Preto CIAT 

IAC Diplomata Preto IAC SMR 40 Vermelho CIAT 

IAC Imperador Carioca IAC SXB 409 Carioca CIAT 

IAC Milênio Carioca IAC SXB 410 Carioca CIAT 

IAC Una Preto IAC SXB 414 Carioca CIAT 

IAC Votuporanga Carioca IAC SXB 415 Carioca CIAT 

IAC Alvorada Carioca IAC SXB 746 Carioca CIAT 

IAC Formoso Carioca IAC TO Carioca CIAT 

IAC Ybaté Carioca IAC Z28 Carioca UFLA 

*Todos os genótipos utilizados estão fixados. 

 

O período de condução desse experimento foi de junho a outubro de 2013 em casa de 

vegetação localizada na Fazenda Santa Elisa – IAC (Campinas – São Paulo). A parcela 

experimental foi composta de um vaso contendo uma planta, com quatro repetições 

distribuídas em blocos casualizados (Figura 3). Todos os genótipos foram submetidos ao 

déficit hídrico intermitente. 

Para a realização do experimento, quatro sementes de cada genótipo foram pré-

germinadas em papel de filtro por três dias em câmara de germinação a 25 ± 1ºC. Após esse 

período, as plântulas foram transplantadas para vasos com capacidade de 9 kg, contendo a 

proporção de 4:1 (solo/areia). Após quinze dias, foi realizado o desbaste, deixando-se uma 

planta por vaso. 
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O experimento foi iniciado com todos os vasos irrigados até a capacidade de campo. O 

controle da necessidade de irrigação durante todo o ciclo da cultura foi feito por meio da 

medição do Ψw do solo utilizando sensores (Figura 4) espalhados aleatoriamente na casa de 

vegetação. Até o estádio R5 - pré-florescimento (GONÇALVES, 2013), todas as plantas 

foram irrigadas duas vezes ao dia de forma automatizada, sendo cada ciclo de irrigação de 

dois minutos. Quando observou-se que mais de 50% das plantas haviam florescido, a 

irrigação foi suspensa até o momento em que observou-se que as plantas estavam próximas ao 

ponto de murcha permanente (avaliação visual – ver Figura 5) e mais da metade dos sensores 

de solo indicavam valores em torno de -170KPa. Nesse momento, a irrigação foi retomada 

por dois ou três ciclos (2 minutos) ao mesmo tempo em que os sensores de solo eram 

monitorados. Quando a leitura indicava valores acima de -40KPa, a irrigação era novamente 

Figura 4 - Sensores utilizados para aferição do Ψw do solo 

Figura 3 – Distribuição das plantas na casa 

da vegetação. 

 

Seco Irrigado 

Bloco 
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suspensa. Ciclos de déficit hídrico interrompidos por períodos curtos de irrigação foram 

mantidos até a colheita (Figura 6). 

 

   

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
A seta roxa indica o momento de maior estresse, em que foram realizadas avaliações 

fisiológicas. 

 

 

Figura 5 - Plantas próximas ao ponto de murcha 

permanente no dia de máximo estresse 
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Figura 6 - Potencial hídrico do solo durante o cultivo 
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3.1.1.1 Análises fisiológicas e de biomassa 

As seguintes avaliações fisiológicas foram realizadas de acordo com recomendação do 

CIAT (CIAT, 2012): 

- Medição de pigmentos foliares: foram amostradas, em cada repetição, três folhas 

completamente expandidas da parte mediana da mesma planta e mensurado o índice relativo 

de clorofila (IRC) com o medidor SPAD-502 Plus (Konica Minolta Sensing, Inc., Japan). 

- Temperatura da parte aérea: foi medida com um termômetro infravermelho Scantemp 

modelo ST-600 (Scantemp, Incoterm), mantido a 50 cm da superfície foliar em um ângulo de 

45º. 

Na maturidade, a planta de cada genótipo foi amostrada, particionada em caule, folhas, 

vagens e grãos e, colocada para secagem a 70ºC/72 horas em estufa. Em seguida, foram 

pesadas, sendo obtidos dados de massa seca individual e a produtividade/planta com a massa 

dos grãos colhidos. Foi também quantificado o número de vagens/planta. A partir dos dados 

de peso de vagem foi calculado o índice de colheita baseado em biomassa de vagem (Pod 

harvest index) – PHI (CIAT, 2008):  

100(%) 
vagem

grãos

Biomassa

Biomassa
PHI  

Em que: 

Biomassagrãos – Massa seca de grãos na colheita 

Biomassavagem – Massa seca de vagens na colheita 

 

Com base no ranqueamento para produtividade, foram escolhidos 30 genótipos com 

diferentes níveis de tolerância para a realização do segundo experimento (Tabela 3). Foram 

incluídos: os 18 melhores, os 5 piores (tendo como critério genótipos que produziram pelo 

menos um grão), 3 genótipos elite do programa de melhoramento genético do IAC e 4 

genótipos já descritos quanto à tolerância à seca (SEA 5, IPR Uirapuru e IAPAR 81) ou 

importante na cadeia de feijoeiro independente de sua posição no ranque (Pérola). 
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Tabela 3 - Coleção de genótipos escolhida para avaliação quanto ao seu desempenho em ambiente irrigado e de déficit 

hídrico 

Genótipo Tegumento Colocação Genótipo Tegumento Colocação 

SXB 746 Carioca 1 Gen H96A31-P2-1-1-1-1 Carioca 16 

SER 16 Vermelho 2 SEA 5 Mulatinho 17 

CNFP 10794 Preto 3 SXB 415 Carioca 18 

Aporé Carioca 4 IAC Una Preto 24 

CV 48 Carioca 5 IAC Milênio Carioca 52 

SXB 410 Carioca 6 IPR Uirapuru Preto 59 

SEN92 

A 449 

Preto 

Carioca 

7 

8 

IAPAR 81 

Pérola 

Carioca 

Carioca 

63 

82 

LP 0940 Carioca 9 IAC Alvorada Carioca 74 

BRSMG Majestoso Carioca 10 BAT 477 Carioca 84 

Carioca Precoce Carioca 11 IAC Apuã Carioca 86 

FT Paulistinha Carioca 12 Carioca Comum Carioca 87 

IAC Imperador Carioca 13 IAC Votuporanga Carioca 89 

Campeão II Carioca 14 IAC Aysó Carioca 90 

LP 0890 Preto 15 BRSMG Talismã Carioca 91 

 

 

3.1.2 Experimento 2 

 

O período de condução foi de dezembro de 2013 a fevereiro de 2014 nas mesmas 

condições do Experimento 1, sendo que nesse experimento, os genótipos foram submetidos a 

dois tratamentos: irrigado e déficit hídrico intermitente, começando em R5 - considerando-se 

mais de 50% das plantas nessa fase (Figura 7). O delineamento experimental utilizado foi de 

Blocos Casualizados com quatro repetições, duas plantas por vaso, sendo uma coletada na 

granação (R7) e outra na fase de colheita (R9). Das análises fisiológicas somente a de 

pigmentos foliares foi realizada, sendo a temperatura de parte aérea não utilizada por não 

detectar diferenças significativas entre os genótipos no primeiro experimento. Novamente as 

plantas foram mantidas inicialmente em condições ideais de irrigação – segundo 

monitoramento do Ψw por sensores de solo (Figura 8). 
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A seta roxa indica o momento de maior estresse, em que foram realizadas avaliações 

fisiológicas. 
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Figura 7 - Experimento em casa de vegetação com dois tratamentos – irrigado e déficit 

hídrico 

Figura 8 - Potencial hídrico do solo durante o cultivo 
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3.1.2.1 Análise de biomassa e coleta de material 

 

Na colheita, uma planta de cada genótipo em cada repetição foi amostrada, particionada 

em caule, folhas, vagens e grãos e, em seguida pesada, sendo obtidos dados de massa seca 

individual e a produtividade/planta com a massa dos grãos colhidos. A partir dos dados de 

peso de vagem foi novamente calculado o índice de colheita baseado em biomassa de vagem 

(Pod harvest index) – PHI. 

 

3.2 Análise dos Metabólitos 

 

Do segundo experimento foram coletados: secção do caule em R7 e R9 (Figura 9) e grãos 

(somente em R9), segundo escala fenológica estabelecida por CIAT (1983). Optou-se por não 

utilizar as quantificações realizadas na colheita per se devido ao fato de que nessa fase as 

quantidades encontradas de cada fotossintato foram negligíveis. 

Cada material foi coletado individualmente, identificado, imerso imediatamente em 

nitrogênio líquido e armazenado em freezer a -80ºC. Todas as amostras foram liofilizadas por 

96 horas, posteriormente trituradas em moinho de bolas e pesados 10 mg. 

 

 

 

Todas as amostras coletadas foram submetidas à quantificação de amido, açúcar solúvel 

total (AST) e α-aminoácidos em quadruplicata biológica (repetições de vasos independentes). 

O perfil de açúcares foi realizado com apenas 15 genótipos (Tabela 4) que apresentaram 

resultados mais contrastantes no segundo experimento de acordo com os dados de 

produtividade e PHI tanto em ambiente irrigado quanto de déficit hídrico (os dez melhores, 

Figura 9 - Secção do caule retirada para análise 

de fotoassimilados (quadrado roxo) – 1º nó a partir 

da base da planta 
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um pouco produtivo, dois que não produziram nenhum grão, dois genótipos referência, um de 

grão claro (7º melhor), outro de grão preto e dois genótipos de destaque do IAC, um de grão 

claro (9º melhor) e outro de grão preto). Os mesmos genótipos, foram submetidos à 

quantificação de prolina. As metodologias estão descritas abaixo: 

- Extração de açúcares e α-aminoácidos (ou aminoácidos totais livres): a extração foi 

realizada a partir de 10 mg de cada amostra, que foi transferida para um microtubo de 2 mL 

com 500 µL de etanol 80% (v/v) e colocada em banho-maria a 80ºC/20 min. Em seguida, os 

microtubos foram submetidos à centrifugação a 10.000rpm/10 min. O sobrenadante foi 

coletado e transferido para outro microtubo e, o material insolúvel, submetido a mais três 

ciclos de extração: ressuspendido, homogeneizado em vórtex e colocado a 80ºC/20 min no 

banho-maria. Após cada ciclo, seguiu-se centrifugação a 10.000 rpm por 10 minutos. Os 

quatro sobrenadantes foram coletados no mesmo pool e, o material insolúvel, foi seco em 

speed vac por 5 minutos a 40ºC. Ambos foram armazenados a -20ºC até o momento das 

análises. 

- Quantificação de α-aminoácidos: 50µL do extrato etanólico foram colocados em poços de 

uma microplaca acrescidos de 50µL de tampão citrato (pH 5.2) com 0.2% de ácido ascórbico 

e 100µL de solução de ninidrina 1% (p/v) com etanol 70%. A microplaca contendo a reação 

foi aquecida a 80ºC/30 min, resfriada à temperatura ambiente por 5 min e, em seguida, foi lida 

a absorbância em espectrofotômetro leitor de microplacas (Spectra Max 190) a 570 nm. 

Assumiu-se que a intensidade da cor púrpura obtida ao final do procedimento foi proporcional 

à concentração de aminoácidos presente na amostra. Para essa análise foi construída uma 

curva padrão com uma solução de Leucina (SIGMA
®
) – padrão de absorbância (MOORE & 

Stein, 1954) nas concentrações de 0.1; 0.2; 0.4; 0.6; 0.8 e 1.0 mmol, acrescido de um ponto 

branco – nulo em concentração (YEMM & COCKING, 1955 – com modificações). 

- Extração e quantificação de amido: o precipitado seco obtido após a extração de açúcares 

e aminoácidos foi submetido à digestão enzimática com 450µL de solução de α-amilase 

(Megazyme
®

), 120 U.ml
-1

 diluída em tampão fosfato pH 6.5 e incubada a 75ºC/30 min, duas 

vezes. Em seguida, foram adicionados 450 µL de amiloglucosidase (Megazyme
®
), 30 U.ml

-1
 

diluída em tampão acetato pH 4.5 e incubado a 50ºC/30 min, duas vezes. Ao final, foram 

adicionados 100 µL de ácido perclórico 0.8 M com o intuito de parar a reação das enzimas. 

As amostras foram, então, submetidas a centrifugação a 10.000 rpm por 10 min. Os 

sobrenadantes foram coletados e 20 µL transferidos para uma microplaca, acrescidos de 300 

µL de Glicose Enzimática Líquida (Doles
®
). Foi lida a absorbância em espectrofotômetro 

leitor de microplacas (Spectra Max 190) a 510 nm. Assumiu-se que a intensidade da cor 
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vermelha obtida ao final do procedimento foi proporcional à concentração de glicose presente 

na amostra. Para essa análise foi construída uma curva padrão com uma solução padrão de 

glicose (SIGMA
®
) nas concentrações de 2.5; 5.0; 10 e 20 µg.mL

-1
, acrescido de um ponto 

branco – nulo em concentração. Os resultados foram expressos em µg de equivalente de 

glicose por grama de massa seca (AMARAL et al., 2007 – com modificações). 

- Quantificação de prolina: 50µL do extrato etanólico foram colocados em poços de uma 

microplaca acrescidos de 100µL de uma solução contendo 1% (p/v) de ninidrina, 20% (v/v) 

de etanol absoluto, 60% (v/v) de ácido acético glacial e 20% (v/v) de água ultrapura. A 

microplaca contendo a reação foi aquecida em 80ºC/30 min utilizando um banho-seco, 

resfriada à temperatura ambiente por 5 min e, em seguida, foi lida a absorbância em 

espectrofotômetro leitor de microplacas (Spectra Max 190) a 520 nm. Para essa análise foi 

construída uma curva-padrão com uma solução de prolina (SIGMA
®
) nas concentrações de 

0.04; 0.1; 0.2; 0.4; 0.6; 0.8 e 1.0mM, acrescido de um ponto branco, nulo em concentração. 

Assumiu-se que a intensidade da cor laranja obtida ao final do procedimento foi proporcional 

à concentração de prolina presente na amostra. (CARILLO & GIBON, 2011). 

- Perfil e quantificação de açúcares: os açúcares foram quantificados pela técnica de 

cromatografia líquida de alta eficiência (HPLC) em cromatógrafo Dionex
®

, equipado com 

detector eletroquímico com eletrodo descartável e autoinjetor de amostras, também Dionex
®
, 

modelo AS40. Para a separação dos açúcares, foi utilizada a coluna CarboPac PA 10 

(Dionex
®

). Adotou-se o sistema isocrático, tendo-se como fase móvel a solução de hidróxido 

de sódio (NaOH) 200 mM preparada com água ultrapura. A vazão da fase móvel foi de 250 

µL.min
–1

 a 27 °C e o tempo de corrida foi de 35 minutos. A identificação dos picos 

correspondentes aos diferentes açúcares individualmente foi feita por meio de padrões de 

glicose, frutose, sacarose, rafinose, estaquiose, verbascose e maltose (Sigma
®

), solubilizados 

em água ultrapura, nas seguintes concentrações: 80, 40, 20, 10, 5, 2.5, 1.25 e 0.625µg.mL
-1

. O 

extrato etanólico das amostras foi seco, ressuspendido em água ultrapura e filtrados em 

membrana PVDF (0,22 mm de porosidade e 13 mm de diâmetro), hidrofílica, marca MILLI 

PORE. Em seguida, foram colocados em vials de 0.5mL (Dionex
®
) equipados com filtros e 

submetidos à análise. Os resultados foram expressos em mg.g
-
¹ de massa seca. Foi 

quantificado também o conteúdo de açúcares solúveis totais (AST) que é a soma de todos os 

açúcares identificados individualmente (cromatogramas de genótipos contrastantes nos 

Anexos 1-8). 
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Tabela 4 - Coleção de genótipos selecionados para avaliação do perfil de 

açúcares e quantificação de prolina e seu respectivo critério de seleção 

Genótipo Critério de seleção* 

SER 16 1º 

FT-Paulistinha 2º 

SEN 92 3º 

LP 0890 4º 

Carioca Precoce 5º 

SXB 410 6º 

SEA 5 7º e padrão de tolerância de grão claro 

Gen H96A31-P2-1-1-1-1 8º 

IAC Imperador 9º e genótipo elite do IAC de grão claro 

Carioca Comum 10º 

IPR Uirapuru Padrão de tolerância de grão preto 

IAC Una Genótipo elite do IAC de grão preto 

A 449 Baixa produtividade 

IAC Aysó Sem produção 

IAC Milênio Sem produção 

*Todos os genótipos que foram escolhidos por sua posição, utilizando como 

critério sua produtividade em condição de déficit hídrico (ver tabela 3) 

 

 

3.3 Índices Utilizados 

 

3.3.1.Quantificação da remobilização 

 

A capacidade de remobilização foi estimada conforme TAHIR e NAKATA (2005) por 

meio do índice de remobilização de carboidratos totais não estruturais (Remobilização): 

 

Remobilização = Fotossintatogranação – Fotossintatocolheita 

Em que: 

Fotossintatogranação – Conteúdo do referido fotossintato no caule de plantas coletadas no 

período de granação (estádio R7) 

Fotossintatocolheita – Conteúdo do referido fotossintato no caule de plantas coletadas no 

período da colheita (estádio R9) 

Na análise dos resultados foi utilizado o termo “fase de remobilização” que corresponde à 

quantificação da remobilização, descrita na fórmula acima. 
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3.3.2.Índice de intensidade da seca 

 

Foi utilizado o Índice de Intensidade de Seca (Drought Intensity Index) – DII (FISCHER 

& MAURER, 1978), de acordo com a fórmula abaixo, para mensurar o quanto cada 

parâmetro bioquímico foi sensível ao déficit hídrico: 

 

DII (%) = (1-(MédiaFotossintato na Seca/MédiaFotossintato no Irrigado))*100 

 

3.4 Análise Estatística 

 

No decorrer de todo o trabalho os dados para a condição de déficit hídrico e de irrigação 

ideal foram analisados separadamente, utilizando o pacote estatístico SAS (v.9.3). A análise 

foi realizada pelos procedimentos: PROC GLM para estimar os componentes de variância 

com ajuste de médias (LSMEANS) dos parâmetros utilizados para caracterizar o 

germoplasma e PROC MIXED utilizando o método REML/BLUP (máxima verossimilhança 

residual restrita/melhor predição linear não viciada) para estimar os valores genotípicos 

preditos da produtividade e PHI (características buscadas no germoplasma), considerando o 

efeito de replicatas como fixo e dos genótipos como aleatório. 

Quando necessário, foi realizada a normalização de dados, também por meio do SAS. 

Para tal, primeiro foi adicionado 0.5 aos dados, de acordo com o recomendado por 

YAMAMURA (1999) e posteriormente, foi realizada a transformação de BOX & COX 

(1964) pelos procedimentos PROC UNIVARIATE e PROC TRANSREG. 

Para os parâmetros de produtividade e PHI, em ambos os experimentos, foram 

considerados dados de valor genotípico individual, que corresponde ao valor genotípico 

predito estimado por modelagem mista e, valor genotípico conjunto, calculado como a média 

entre os valores genotípicos preditos do genótipo em questão e os seus antecessores no 

ranque. Para o cálculo da nova média, somou-se o ganho genético médio do conjunto 

analisado ao ganho genético de cada genótipo individual ou conjunto. Esses valores foram 

estimados no intuito de avaliar como cada genótipo influenciaria positiva ou negativamente a 

média de uma população. 

Relações entre todas as características foram traçadas por meio dos valores genotípicos 

preditos de cada característica utilizando a correlação de Spearman por meio do procedimento 

PROC CORR. Correlações com p≤0.05 foram consideradas significativas. 

Adicionalmente, para avaliar a performance global de cada genótipo e característica de 

interesse (considerando os dois ambientes) foram utilizados gráficos GGE biplots 
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(GABRIEL, 1971), traçados a partir das médias de cada metabólito e dos indicadores de 

desempenho dos genótipos (produtividade e PHI). Essa análise foi realizada visando resumir a 

informação contida em todas as características e para identificar as que apresentaram maior 

contribuição para a variabilidade entre os genótipos. Para isso foi utilizado o software R. 

 

4 RESULTADOS 

 

 

4.1 Avaliação Fenotípica 

 

4.1.1 Produtividade e PHI 

 

4.1.1.1 Experimento 1 

 

Os 100 genótipos utilizados no experimento, foram ranqueados segundo os seus valores 

genotípicos preditos para produtividade e, desses, foram escolhidos os 30 genótipos mais 

contrastantes que tem seus resultados apresentados na Tabela 5 (os demais genótipos estão 

descritos no Apêndice A). Aproximadamente 2/3 dos acessos apresentaram valores 

genotípicos positivos quando analisados individualmente, ou seja, eles contribuem para o 

aumento da média geral. Os valores foram expressivos principalmente nos genótipos SXB 

746, SER 16 e CNFP 10794 tanto individualmente quanto em conjunto. 

Dos genótipos elite do Instituto Agronômico de Campinas, IAC Imperador (grão carioca) 

e IAC Una (grão preto) mostraram-se eficientes na produção, apresentando valores 

genotípicos preditos significativos individualmente. IAC Imperador mostrou-se mais 

produtivo quando comparado a SEA 5, genótipo descrito na literatura como tolerante à seca. 

 

 

Tabela 5- Valores genotípicos preditos para a produtividade dos genótipos sob déficit hídrico 

Genótipos 
Valor genotípico 

(g/planta) 

Média + valor genotípico Valor genotípico (%) 

Individual Conjunto Individual Conjunto 

SXB 746 1.773 4.010 - 79.267 - 

SER 16 0.912 3.149 3.580 40.778 60.022 

CNFP 10794 0.909 3.146 3.435 40.626 53.557 

Aporé 0.867 3.104 3.352 38.735 49.851 

CV 48 0.858 3.095 3.301 38.359 47.553 

SXB 410 0.839 3.076 3.263 37.497 45.877 

SEN 92 

A-449 

0.819 

0.812 

3.056 

3.049 

3.234 

3.096 

36.598 

36.294 

44.551 

38.412 
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Continuação...     

LP 0940 0.793 3.030 3.088 35.454 38.043 

BRSMG Majestoso 0.600 2.837 3.060 26.808 36.794 

Carioca Precoce 0.552 2.789 3.033 24.658 35.581 

FT-Paulistinha 0.507 2.744 3.007 22.642 34.404 

IAC Imperador 0.506 2.743 2.985 22.602 33.421 

Campeão II 0.433 2.670 2.960 19.374 32.340 

LP 0890 0.432 2.669 2.940 19.303 31.409 

Gen H96A31-P2-1-1-1-1 0.410 2.647 2.920 18.310 30.536 

SEA 5 0.396 2.633 2.902 17.680 29.732 

SXB 415 0.363 2.600 2.884 16.236 28.938 

IAC Una 0.270 2.507 2.863 12.061 28.001 

IAC Milênio -0.024 2.213 2.829 -1.091 26.470 

IPR Uirapuru -0.106 2.131 2.794 -4.747 24.909 

IAPAR 81 -0.208 2.029 2.758 -9.280 23.281 

IAC Alvorada -0.294 1.943 2.721 -13.125 21.626 

Pérola -0.745 1.492 2.667 -33.317 19.237 

BAT 477 -0.779 1.458 2.617 -34.837 16.984 

IAC Apuã -0.788 1.449 2.570 -35.221 14.896 

Carioca Comum -0.830 1.407 2.525 -37.103 12.896 

IAC Votuporanga -0.859 1.378 2.483 -38.391 10.996 

IAC Aysó -0.908 1.329 2.442 -40.595 9.154 

BRSMG Talismã -1.000 1.237 2.400 -44.685 7.297 

Média geral = 2.237 

 

 

Foi encontrada alta e significativa correlação entre os dados de produtividade e PHI (r = 

0.80, p < 0.01), confirmando a importância do desse índice. A produtividade per se indica o 

desempenho de cada genótipo em condições de déficit hídrico, mas não é suficiente para 

entender as bases da tolerância. O uso do PHI associado à avaliação da produtividade pode 

ser a chave para a seleção de genitores em programas de melhoramento. 

A maioria dos genótipos que estão entre os 10 melhores para produtividade, encontra-se 

nesse mesmo posicionamento no ranque para PHI (Tabela 6 – assim como para 

produtividade, os demais genótipos estão descritos no Apêndice A). O genótipo SEN 92 

apresentou a melhor característica de particionamento de biomassa, apresentando 

aproximadamente 2% a mais de valor genotípico individual que IAC Imperador, Aporé e 

Carioca Precoce que o sucedem no ranque de PHI. Por consequência, é também o principal 

responsável pelos valores preditos em conjunto e aumentando a eficiência de remobilização.  

Dos genótipos elite do Instituto Agronômico, IAC Imperador ocupou o 15º lugar no 

ranque para a produtividade e destacou-se como o 2º melhor para a remobilização de 
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fotoassimilados, representando 15% de aumento em relação à média dos genótipos que 

compuseram o grupo analisado. Os cinco genótipos menos adaptados à condição de déficit 

hídrico foram também os que tiveram as piores colocações para PHI, fato que demonstra que 

a baixa eficiência na remobilização de fotoassimilados está diretamente relacionada à redução 

da produtividade. 

 

 
                Tabela 6 - Valores genotípicos preditos para PHI dos genótipos sob condição de déficit hídrico (continua) 

Genótipos 
Valor 

genotípico 

Média + valor 

genotípico 

Valor genotípico (%) 

Individual Conjunto Individual Conjunto 

SXB 746 7.935 65.362 - 13.818 - 

SER 16 8.457 65.884 65.623 14.727 14.272 

CNFP 10794 6.868 64.295 65.180 11.960 13.501 

Aporé 8.819 66.246 65.447 15.357 13.965 

CV 48 7.922 65.349 65.427 13.795 13.931 

SXB 410 6.931 64.358 65.249 12.069 13.621 

SEN 92 9.739 67.166 65.523 16.959 14.098 

A-449 1.592 59.019 64.710 2.772 12.682 

LP 0940 4.171 61.598 64.364 7.263 12.080 

BRSMG Majestoso 5.122 62.549 64.183 8.919 11.764 

Carioca Precoce 8.657 66.084 64.355 15.075 12.065 

FT-Paulistinha -0.940 56.487 63.700 -1.637 10.923 

IAC Imperador 8.879 66.306 63.900 15.461 11.272 

Campeão II -1.133 56.294 63.357 -1.973 10.326 

LP 0890 8.795 66.222 63.548 15.315 10.659 

Gen H96A31-P2-1-1-1-1 5.880 63.307 63.533 10.239 10.632 

SEA 5 5.609 63.036 63.504 9.767 10.582 

SXB 415 0.060 57.487 63.169 0.104 9.999 

IAC Una 6.791 64.218 63.225 11.825 10.096 

IAC Milênio 

IPR Uirapuru 

3.919 

4.609 

61.346 

62.036 

63.131 

63.079 

6.824 

8.026 

9.932 

9.841 

IAPAR 81 -1.935 55.492 62.734 -3.369 9.241 

IAC Alvorada -2.363 55.064 62.400 -4.115 8.660 

Pérola -14.234 43.193 61.600 -24.786 7.266 

BAT 477 -7.757 49.670 61.123 -13.508 6.436 

IAC Apuã -2.649 54.778 60.879 -4.613 6.011 

Carioca Comum -14.725 42.702 60.205 -25.641 4.838 

IAC Votuporanga -16.120 41.307 59.531 -28.070 3.663 

IAC Aysó -6.651 50.776 59.229 -11.582 3.137 

      BRSMG Talismã         -14.552    42.875 -25.340    58.684     2.188 

Média geral = 57.427 
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4.1.1.2 Experimento 2 

 

Diferenças significativas (p < 0.01) foram detectadas entre os genótipos tanto para 

condições ideais de irrigação quanto para as de déficit hídrico (Tabela 7). Entre os dois 

tratamentos, encontrou-se alta correlação (r = 0.84), o que indica que os genótipos que 

apresentaram bom desempenho no ambiente seco também têm bom desempenho no ambiente 

irrigado. Os genótipos SER 16, FT-Paulistinha, SEN 92, LP 0890, Carioca Precoce e SXB 

410 ocuparam as melhores posições no ranque para a condição de déficit hídrico, mostraram-

se superiores tanto à SEA 5 quanto à IPR Uirapuru e mantiveram sua superioridade na 

condição ideal de irrigação. 

A média para produtividade dos 30 genótipos no ambiente de seca foi de 0.992 g/planta, 

enquanto que para o ambiente irrigado foi de 3.598 g/planta. Se observados os dados de valor 

genotípico predito individual, 57% dos genótipos contribuíram para o aumento da média geral 

da produtividade nas duas condições, enquanto que no primeiro experimento 63% 

contribuíram (Tabelas 5 e 7). Em condição de déficit hídrico, o aumento médio (considerando 

apenas os genótipos que contribuíram positivamente) seria de 44.37%, enquanto que o 

conjunto seria de 48.02%, destacando-se como principais os genótipos SER 16, FT-

Paulistinha e SEN 92. Para a condição ideal de irrigação, o ganho seria de 38.37%, em média 

e, o conjunto, de 44.85%, considerando o mesmo critério. 

Se comparada ao experimento 1, a média de produtividade na condição de seca foi mais 

de 50% inferior, fato que pode estar relacionado às temperaturas muito elevadas para o 

período – mínima de 23.4ºC e máxima de 46.8ºC (Figura 10). Observou-se no período que 

esse aumento de temperatura causou aborto das flores, acelerou o ciclo das plantas e isso pode 

ter gerado uma redução da produtividade, especialmente nas plantas sob déficit hídrico.  
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Tabela 7 - Valores genotípicos preditos para a produtividade de trinta genótipos de feijoeiro submetidos às condições de irrigação ideal e déficit hídrico e estimativas de seu desempenho individual e 

em conjunto em relação à média geral (continua) 

Genótipos 

Déficit hídrico  Irrigado 

Valor genotípico 

(g/planta) 

Média + valor genotípico Valor genotípico (%) Valor genotípico 

(g/planta) 

Média + valor genotípico Valor genotípico (%) 

Individual Conjunto Individual Conjunto Individual Conjunto Individual Conjunto 

SER 16 1.236 2.228 2.228 124.617 124.617 1.9125 5.511 5.511 53.155 53.155 

FT Paulistinha 1.088 2.080 2.154 109.698 117.157 1.4121 5.010 5.260 39.247 46.201 

SEN 92 1.057 2.049 2.065 106.583 108.140 2.6643 6.262 5.594 74.049 55.484 

LP 0890 0.618 1.610 1.830 62.319 84.451 0.8439 4.442 5.306 23.455 47.476 

Carioca Precoce 0.576 1.568 1.589 58.044 60.181 2.8652 6.463 5.538 79.633 53.908 

SXB 410 0.535 1.527 1.547 53.901 55.973 1.956 5.554 5.540 54.364 53.984 

SEA 5 0.400 1.392 1.459 40.302 47.102 0.7738 4.372 5.373 21.506 49.344 

Gen H96A31-P2-1-1-1-1 0.385 1.377 1.385 38.851 39.577 1.8881 5.486 5.387 52.476 49.736 

IAC Imperador 0.316 1.308 1.342 31.804 35.328 2.1255 5.724 5.425 59.074 50.773 

Carioca Comum 0.295 1.287 1.297 29.718 30.761 0.7036 4.302 5.313 19.555 47.651 

IPR Uirapuru 0.236 1.228 1.258 23.810 26.764 0.5598 4.158 5.208 15.559 44.734 

Aporé 0.224 1.216 1.222 22.540 23.175 -0.6942 2.904 5.016 -19.294 39.398 

IAC Una 0.193 1.185 1.201 19.496 21.018 0.8042 4.402 4.968 22.351 38.087 

BRSMG Majestoso 0.161 1.153 1.169 16.200 17.848 0.4384 4.036 4.902 12.185 36.237 

IAC Alvorada 0.116 1.108 1.130 11.704 13.952 -1.3038 2.294 4.728 -36.237 31.405 

SXB 746 0.043 1.035 1.071 4.304 8.004 -0.5917 3.006 4.620 -16.445 28.415 

CNFP 10794 0.004 0.996 1.015 0.408 2.356 -0.2171 3.381 4.547 -6.034 26.388 

LP 0940 -0.093 0.899 0.947 -9.416 -4.504 0.3292 3.927 4.513 9.150 25.430 

Campeão II -0.304 0.688 0.793 -30.655 -20.036 -0.8861 2.712 4.418 -24.628 22.796 

IAC Votuporanga -0.433 0.559 0.623 -43.679 -37.167 -0.01799 3.580 4.376 -0.500 21.631 

IAPAR 81 -0.471 0.521 0.540 -47.470 -45.575 -0.6389 2.959 4.309 -17.757 19.755 

BRSMG Talismã -0.505 0.487 0.504 -50.907 -49.189 1.4341 5.032 4.342 39.858 20.669 

SXB 415 -0.548 0.444 0.466 -55.242 -53.075 -0.8506 2.747 4.272 -23.641 18.743 

Pérola -0.603 0.389 0.417 -60.756 -57.999 -1.3737 2.224 4.187 -38.180 16.371 
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A 449 -0.614 0.378 0.384 -61.895 -61.326 -2.5924 1.006 4.060 -72.051 12.834 

IAC Milênio -0.648 0.344 0.361 -65.292 -63.594 -3.0665 0.532 3.924 -85.228 9.062 

BAT 477 -0.816 0.176 0.260 -82.248 -73.770 -0.7028 2.895 3.886 -19.533 8.003 

CV 48 -0.816 0.176 0.176 -82.248 -82.248 -2.2615 1.337 3.795 -62.854 5.473 

IAC Aysó -0.816 0.176 0.176 -82.248 -82.248 -2.561 1.037 3.700 -71.178 2.830 

IAC Apuã -0.816 0.176 0.176 -82.248 -82.248 -2.9522 0.646 3.598 -82.051 0.000 

 Média geral = 0.992 Média geral = 3.598 

 

 

Determinados genótipos, tais como SXB 746, Aporé, CV 48, A 449, IAC Una e Carioca Comum alteraram significativamente sua posição 

no ranque em comparação com o experimento 1, o que pode ser atribuído à forte influência do ambiente sob características quantitativas, como é 

o caso da tolerância à seca. As baixas temperaturas já citadas anteriormente no período de realização do primeiro experimento também podem ter 

prejudicado o desempenho de alguns desses genótipos como IAC Una e Carioca Comum. 

Os genótipos mais adaptados nesse experimento de screening, apresentaram valores próximos de PHI nas duas condições (Tabela 8), 

entretanto com valores genotípicos preditos conjuntos, em condição de déficit, expressivamente superiores. Esses fatos demonstram que, em 

situações de baixa disponibilidade hídrica, as plantas de feijoeiro conseguem remobilizar fotoassimilados com eficiência. 

A alta correlação da produtividade em ambas as condições hídricas (r=0.84) dão suporte à seleção no tratamento de déficit hídrico. Em 

contrapartida, os genótipos menos produtivos, em condição irrigada, apresentaram valores mais elevados de PHI que em condição de seca, sendo 

que essa diferença vai se tornando maior à medida que a posição no ranque cai (Tabela 8). Genótipos de referência, descritos como tolerantes 

como IPR Uirapuru e SEA 5, apresentaram o mesmo comportamento que os genótipos menos produtivos.  

Continuação... 
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Os genótipos SEN 92, SXB 410, LP 0890 e SER 16 foram os que tiveram o melhor 

desempenho individual e também apresentaram pequenas diferenças no valor de PHI em 

ambas as condições. Excetuando-se SXB 410, o PHI desses genótipos foi satisfatório também 

no experimento 1. IAC Una apresentou a mesma eficiência, apresentando apenas 1% de 

diferença entre as duas condições. IAC Imperador e Carioca Precoce foram eficientes 

individualmente em condição ideal de irrigação, entretanto sob déficit hídrico apresentaram 

mais de 20% de diferença na média. Dos genótipos de referência, SEA 5 apresentou menor 

perda que IPR Uirapuru, entretanto, ambos ficaram muito abaixo da perda média quando 

analisados os genótipos individualmente (15.15%). Os cinco genótipos menos produtivos em 

condições de déficit foram, em sua maioria, os piores na condição irrigada e também para 

produtividade, indicando ineficiência na remobilização de fotoassimilados. Quando inseridos 

nas estimativas de valor genotípico conjunto, esses genótipos representaram redução de quase 

2% na média geral. 

 

 

 

Entre produtividade e PHI, nesse experimento, houve correlação significativa para as 

duas condições: produtividade e PHI sob déficit hídrico (r=0.84), produtividade e PHI sob 

condição de irrigação (r=0.90) e, PHI na condição irrigada e PHI na condição de déficit 

Figura 10 – Dados de temperatura média do ar coletados na casa de vegetação ao longo de 

todo o ciclo de cultivo dos trinta genótipos de feijoeiro em condição ideal de irrigação e de 

déficit hídrico. 
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(r=0.61) ratificando os resultados do primeiro experimento, de que o índice é adequado para a 

seleção de genótipos tolerantes ao déficit, em ambas as condições. Houve correlação genética 

entre o PHI do primeiro e a produtividade do segundo experimento sob déficit (r = 0.58, 

p<0.01), indicando que o comportamento de alguns genótipos se repete. 
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Tabela 8 - Valores genotípicos preditos para PHI de trinta genótipos de feijoeiro submetidos às condições de irrigação ideal e déficit hídrico e estimativas de seu desempenho 

individual e em conjunto em relação à média geral (continua) 

Genótipos 

Déficit hídrico Irrigado 

Valor 

genotípico 

Média + valor genotípico Valor genotípico (%) Valor 

genotípico 

Média + valor genotípico Valor genotípico (%) 

Individual Conjunto Individual Conjunto Individual Conjunto Individual Conjunto 

SER 16 21.657 70.259 - 44.560 - 12.612 76.366 - 19.782 - 

FT Paulistinha 17.48 66.082 68.171 35.966 40.263 6.276 70.030 73.198 9.844 14.813 

SEN 92 26.338 74.940 70.427 54.191 44.906 12.315 76.069 74.155 19.316 16.314 

LP 0890 23.301 71.903 70.796 47.942 45.665 5.72 69.474 72.985 8.972 14.479 

Carioca Precoce 11.039 59.641 68.565 22.713 41.074 12.028 75.782 73.544 18.866 15.356 

SXB 410 28.746 77.348 70.029 59.146 44.086 9.53 73.284 73.501 14.948 15.288 

SEA 5 13.173 61.775 68.850 27.104 41.660 1.473 65.227 72.319 2.310 13.434 

Gen H96A31-P2-1-1-1-1 9.657 58.259 67.135 19.870 38.133 10.032 73.786 71.950 15.735 12.856 

IAC Imperador 8.96 57.562 65.939 18.435 35.671 12.23 75.984 72.455 19.183 13.647 

Carioca Comum 17.781 66.383 65.988 36.585 35.772 9.27 73.024 72.518 14.540 13.746 

IPR Uirapuru 16.813 65.415 65.931 34.593 35.654 8.754 72.508 72.517 13.731 13.745 

Aporé 12.902 61.504 65.528 26.546 34.826 3.133 66.887 72.005 4.914 12.942 

IAC Una 24.498 73.100 66.159 50.405 36.125 10.286 74.040 72.175 16.134 13.208 

BRSMG Majestoso 1.942 50.544 64.958 3.996 33.653 8.775 72.529 72.202 13.764 13.251 

IAC Alvorada 18.351 66.953 65.101 37.758 33.946 -19.382 44.372 70.214 -30.401 10.133 

SXB 746 9.283 57.885 64.620 19.100 32.957 5.797 69.551 70.170 9.093 10.063 

CNFP 10794 17.383 65.985 64.705 35.766 33.132 2.892 66.646 69.950 4.536 9.718 

LP 0940 18.798 67.400 64.863 38.677 33.458 3.71 67.464 69.803 5.819 9.489 

Campeão II 2.887 51.489 64.120 5.940 31.930 2.8 66.554 69.623 4.392 9.205 

IAC Votuporanga -13.287 35.315 62.604 -27.338 28.810 6.901 70.655 69.677 10.824 9.291 

IAPAR 81 -7.968 40.634 61.506 -16.394 26.550 2.568 66.322 69.509 4.028 9.028 

BRSMG Talismã -6.926 41.676 60.562 -14.250 24.607 8.424 72.178 69.636 13.213 9.227 

SXB 415 -29.425 19.177 58.680 -60.543 20.737 3.446 67.200 69.526 5.405 9.053 



31 
 

Continuação...          

Pérola -13.545 35.057 57.653 -27.869 18.623 -3.172 60.582 69.137 -4.975 8.443 

A 449 -30.209 18.393 56.018 -62.156 15.258 -4.551 59.203 68.723 -7.138 7.794 

IAC Milênio -41.87 6.732 54.046 -86.149 11.201 -58.162 5.592 66.198 -91.229 3.833 

BAT 477 -41.87 6.732 52.226 -86.149 7.457 -0.199 63.555 66.096 -0.312 3.674 

CV 48 -41.87 6.732 50.541 -86.149 3.990 -2.611 61.143 65.913 -4.095 3.386 

IAC Aysó -41.87 6.732 48.977 -86.149 0.771 -17.559 46.195 65.208 -27.542 2.281 

IAC Apuã -32.151 16.451 47.855 -66.152 -1.537 -53.344 10.410 63.319 -83.672 -0.683 

Média  48.602 63.754 
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4.1.2 Biomassa Seca Particionada 

 

4.1.2.1 Experimento 1 

 

Entre os genótipos pôde ser observada diferença significativa para todos os critérios de 

biomassa particionada (p < 0.01 para todas as características), mostrando que há diferenças em 

relação à capacidade de acúmulo de biomassa no final da fase reprodutiva (Tabela 9 e 10).  

 

Tabela 9 - Resumo da análise de variância das características de biomassa de trinta genótipos 

de feijoeiro na condição de déficit hídrico  

FV GL Folha Caule Vagem Parte Aérea 

Déficit hídrico Gen. 91 1.117* 0.562** 0.191** 2.713** 

Rep. 3 10.465 5.267 0.06 32.223 

Erro 222 0.771 0.297 0.128 1.755 

CV  73.259 41.559 40.939 39.115 

Média  1.198 1.313 0.875 3.387 

*, **: Significativo a 5% e a 1% pelo teste F, respectivamente. 

 
 

Tabela 10 - Valores médios de biomassa seca total e particionada (folha, caule e vagem) de trinta 

genótipos de feijoeiro mais contrastantes para produtividade em condição de déficit hídrico 

(continua) 

Genótipos Folha Caule Vagem 
Total parte aérea 

Colheita 

SXB 746 1.048 1.633 1.479 4.161 

SER 16 1.084 0.929 0.958 2.971 

CNFP 10794 0.678 0.930 0.976 2.536 

Aporé 0.938 1.270 0.857 3.066 

CV 48 0.534 0.767 1.022 2.323 

SXB 410 0.868 1.315 1.134 3.317 

SEN 92 1.032 0.965 0.805 2.802 

A-449 1.470 1.450 0.847 3.767 

LP 0940 0.812 1.641 1.017 3.470 

BRSMG Majestoso 1.246 1.208 1.083 3.538 

Carioca Precoce 0.501 1.122 0.820 2.443 

FT-Paulistinha 0.738 1.069 1.194 3.002 

IAC Imperador 1.412 1.230 0.731 3.373 

Campeão II 1.096 1.405 0.967 3.469 

LP 0890 

Gen H96A31-P2-1-1-1-1 

0.950 

1.255 

1.278 

0.987 

0.703 

1.102 

2.932 

3.345 

SEA 5 1.259 1.380 1.010 3.650 

SXB 415 

IAC Una 

0.628 

0.705 

0.641 

1.144 

0.831 

0.916 

2.101 

2.766 

IAC Milênio 2.021 1.499 0.817 4.338 

IPR Uirapuru 2.072 1.435 0.721 4.228 
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O genótipo SXB 746 apresentou o maior valor de biomassa seca e também a maior 

produção de grãos, enquanto que o genótipo SER 16 teve alta produção de grãos, mas baixa 

biomassa aérea ao final do ciclo, assim como CNFP 10794 e SEN 92.  Excetuando-se BRSMG 

Talismã, IAC Aysó e Carioca Comum, todos os genótipos menos adaptados apresentaram 

valores altos de total de parte aérea na colheita, fato que pode estar ligado à sua baixa 

produtividade.  

SEA 5, genótipo de referência, apresentou equilíbrio entre o peso de todas as partes 

analisadas da planta. O mesmo observa-se para SXB 746, SER 16, IAC Imperador, Gen 

H96A31-P2-1-1-1-1 e BRSMG Majestoso, genótipos que também mostraram resultado 

satisfatório para produtividade. Em contrapartida, IPR Uirapuru teve o mesmo desempenho de 

genótipos pouco adaptados como IAC Apuã e Carioca Comum, apresentando maior proporção 

de parte vegetativa na colheita. Os dados de produtividade e PHI corroboram com os dados de 

biomassa particionada, tendo em vista que esse mesmo genótipo apresentou valor genotípico 

predito pequeno para PHI e negativo para produtividade. 

 

4.1.2.2 Experimento 2 

 

Entre os genótipos analisados foi detectada diferença significativa nos parâmetros caule e 

vagem (ambos com p < 0.01) (Tabela 11 e 12), sendo também esses os parâmetros que 

apresentaram maior correlação com a produtividade e PHI (Tabela 13). Os genótipos mais 

tolerantes tiveram investimento semelhante na biomassa de todas as partes e, os genótipos 

menos adaptados tiveram a biomassa de algum dos componentes da parte vegetativa em maior 

quantidade, assim como no primeiro experimento. 

 

Continuação...     

IAPAR 81 0.986 1.460 0.971 3.417 

IAC Alvorada 1.449 1.227 0.994 3.671 

Pérola 2.062 1.313 0.990 4.366 

BAT 477 1.750 1.620 0.682 4.052 

IAC Apuã 2.139 2.123 0.594 4.857 

Carioca Comum 1.284 1.176 0.262 2.722 

IAC Votuporanga 2.318 1.787 0.957 5.063 

IAC Aysó 1.178 1.083 0.681 2.943 

BRSMG Talismã 0.431 1.036 0.650 2.118 

Média 1.198 1.313 0.875 3.387 



34 
 

 

Tabela 11 - Resumo da análise de variância das características de biomassa na condição ideal 

de irrigação e déficit hídrico de 30 genótipos de feijoeiro. 

FV GL Folha Caule Vagem Parte Aérea 

Déficit hídrico Gen. 29 0.823 0.662** 0.318** 1.542 

Rep. 3 1.209 0.435 0.403 1.898 

Erro 85 0.562 0.301 0.084 1.324 

CV  42.884 26.214 64.082 26.813 

Média  1.748 2.094 0.452 4.292 

Irrigado Gen. 29 0.924 2.437** 1.380** 3.1 

Rep. 3 0.05 0.183 0.451 0.854 

Erro 79 0.56 0.523 0.328 2.148 

CV  46.367 25.967 40.832 25.528 

Média  1.614 2.785 1.404 5.741 

*, **: Significativo a 5% e a 1% pelo teste F, respectivamente. 

 

 

Tabela 12 - Valores médios de biomassa seca total e particionada (caule, folha, vagem) dos trinta genótipos de feijoeiro 

em condição ideal de irrigação e déficit hídrico (continua). 

Genótipos 
Caule Folha Vagem Total Parte aérea 

Déficit Irrigado Déficit Irrigado Déficit Irrigado Déficit Irrigado 

SER 16 1.907 2.152 1.396 2.095 0.881 1.782 4.184 6.029 

FT Paulistinha 1.874 2.760 0.853 1.486 1.018 2.189 3.745 6.435 

SEN 92 1.675 2.028 1.173 1.367 0.595 1.983 3.443 5.378 

LP 0890 2.314 2.305 1.859 0.776 0.609 1.920 4.782 4.806 

Carioca Precoce 1.960 2.225 1.856 0.876 0.921 2.080 4.737 5.181 

SXB 410 1.506 2.040 1.304 1.602 0.411 2.082 3.221 5.724 

SEA 5 1.055 1.757 1.568 1.246 0.816 2.396 3.439 5.399 

Gen H96A31-P2-1-1-1-1 2.339 1.631 1.980 1.397 0.965 1.916 5.284 4.943 

IAC Imperador 1.955 2.704 1.649 1.327 0.368 1.822 3.972 5.852 

Carioca Comum 1.782 2.457 2.077 0.951 0.452 1.545 4.310 4.952 

IPR Uirapuru 2.009 2.583 1.923 1.671 0.560 1.416 4.492 5.670 

Aporé 2.046 3.317 1.698 2.123 0.768 1.251 4.512 6.690 

IAC Una 1.631 1.996 1.697 1.581 0.370 1.489 3.698 5.065 

BRSMG Majestoso 2.471 2.583 1.559 1.908 0.474 1.457 4.504 5.948 

IAC Alvorada 1.809 2.507 1.717 1.372 0.456 0.982 3.981 3.646 

SXB 746 1.471 2.199 1.129 1.171 0.487 1.172 3.087 4.542 

CNFP 10794 1.837 3.253 1.279 1.879 0.511 1.551 3.627 6.683 

LP 0940 2.046 3.432 1.358 1.702 0.403 1.768 3.807 6.902 

Campeão II 

IAC Votuporanga 

2.337 

2.475 

2.919 

3.226 

2.297 

2.106 

1.902 

1.178 

0.296 

0.186 

1.241 

1.220 

4.930 

4.767 

6.062 

5.624 

IAPAR 81 2.643 3.586 1.670 1.602 0.427 1.136 4.739 6.324 

BRSMG Talismã 

SXB 415 

2.137 

2.620 

2.477 

2.111 

2.326 

2.253 

0.969 

1.855 

0.291 

0.474 

1.948 

1.209 

4.753 

5.347 

5.394 

5.175 



35 
 

Continuação...     

Pérola 2.846 3.754 1.734 1.912 0.305 1.110 4.808 6.777 

A 449 2.564 3.036 1.200 2.375 0.209 0.415 3.973 5.825 

IAC Milênio 2.679 5.346 2.006 3.048 0.000 0.000 4.684 8.394 

BAT 477 2.217 2.714 2.812 2.187 0.052 1.412 5.081 6.313 

CV 48 2.261 2.790 2.703 1.803 0.000 0.520 4.964 5.112 

IAC Aysó 2.206 3.659 1.580 1.527 0.000 0.508 3.786 5.694 

IAC Apuã 2.169 3.941 1.698 1.267 0.250 0.501 4.117 5.709 

Média 2.094 2.748 1.748 1.614 0.452 1.404 4.292 5.741 

  

 

A biomassa de vagem e de caule apresentaram correlação significativa com produtividade 

e PHI, sendo que, para vagem foi positiva e para o caule, negativa (Tabela 13). Esse fato 

mostra que, provavelmente, esses órgãos atuem como acumuladores de fotoassimilados durante 

o ciclo da planta e, que o fluxo de fotoassimilados se dê do caule para a vagem e da vagem para 

o grão no momento do enchimento. 

 

 

Tabela 13 - Correlação entre Prod. (produtividade), PHI, BV (biomassa de vagem) e BC (biomassa de caule)
1,2 

  Prod. PHI BV BC 

Déficit Irrigado  Déficit Irrigado  Déficit Irrigado Déficit 

P
ro d

 Irrigado 0.848       

 (<0.0001)       

P
H

I Déficit 0.839 0.694      
 (<0.0001) (<0.0001)      

Irrigado 0.752 0.908 0.616     
 (<0.0001) (<0.0001) (-0.0003)     

B
V

 Déficit 0.843 0.620 0.651 0.523    
 (<0.0001) (-0.0003) (<0.0001) (0.003)    

Irrigado 0.914 0.773 0.741 0.660 0.842   
 (<0.0001) (<0.0001) (<0.0001) (<0.0001) (<0.0001)   

B
C

 Déficit -0.590 -0.521 -0.684 -0.417 -0.420 -0.472  
 -0.001 (0.0032) (<0.0001) (-0.0218) (0.0209) (0.0085)  

Irrigado -0.691 -0.709 -0.615 -0.616 -0.541 -0.638 0.400 
 (<0.0001) (<0.0001) (0.0003) (0.0003) (0.002) (0.0001) (0.0286) 

1 
Níveis de significância entre parênteses 

2
Os parâmetros de biomassa de folha e parte aérea foram omitidos por não terem correlação significativa com 

nenhum outro parâmetro. 
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4.1.3 Características fisiológicas 

 

Os dados de temperatura de parte aérea (Tabela 14 e 15) não foram eficientes para 

diferenciar os genótipos e foram também muito influenciados pela temperatura média do ar no 

dia das avaliações (35.5ºC). A característica de IRC foi eficiente para distinguir os genótipos, 

de forma que os mais produtivos, em sua maioria apresentaram os menores valores. O menor 

valor foi do genótipo SER 16, seguido de SEN 92, genótipos que tiveram valores satisfatórios 

de PHI, o que pode estar relacionado ao mecanismo de adaptação desses genótipos à seca, 

entretanto nos genótipos menos adaptados não foram verificados valores altos. 

 

Tabela 14 - Resumo da análise de variância das características fisiológicas de trinta 

genótipos de feijoeiro sob condição ideal de irrigação (experimento 2) e déficit hídrico 

(experimentos 1 e 2). 

Experimento FV GL QM 

IRC Temperatura 

Experimento 1 

Déficit hídrico Gen. 91 26.86** 4.49 

Rep. 3 31.0 32.68 

Erro 270 10.38 3.72 

CV  6.91 6.92 

Média  46.59 27.88 

Experimento 2 

Déficit hídrico Gen. 29 94.94 - 

Rep. 3 459.05 - 

Erro 85 62.82 - 

CV  18.63 - 

Média  42.53 - 

Irrigado Gen. 29 37.48 - 

Rep. 3 407.20 - 

Erro 79 24.28 - 

CV  11.052 - 

Média  44.58 - 

*, **: Significativo a 5% e a 1% pelo teste F, respectivamente. 
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Tabela 15 – Médias dos parâmetros índice relativo de clorofila (IRC) e temperatura de parte aérea de trinta 

genótipos de feijoeiro sob condição ideal de irrigação (experimento 2) e déficit hídrico (experimentos 1 e 2). 

Genótipos 

IRC
 

Temperatura*
 Experimento 1 Experimento 2 

Déficit Déficit Irrigado 

SXB 746 45.875 35.725 44.750 26.275 

SER 16 42.875 36.800 41.975 28.050 

CNFP 10794 44.575 38.800 46.550 27.100 

Aporé 49.400 46.750 43.475 28.525 

CV 48 47.050 48.975 46.750 27.150 

SXB 410 51.250 46.600 47.700 27.800 

SEN 92 43.500 43.325 43.175 28.350 

A-449 47.425 35.500 43.700 29.125 

LP 0940 45.675 36.400 41.650 26.425 

BRSMG Majestoso 44.975 43.100 45.950 29.150 

Carioca Precoce 40.925 36.275 39.000 28.975 

FT-Paulistinha 51.400 45.275 44.675 29.175 

IAC Imperador 45.825 37.575 46.200 29.275 

Campeão II 45.500 48.400 46.975 26.650 

LP 0890 47.400 46.100 51.800 26.800 

Gen H96A31-P2-1-1-1-1 48.425 45.175 45.850 27.375 

SEA 5 49.375 41.075 40.775 27.900 

SXB 415 44.275 44.925 43.425 28.725 

IAC Una 46.050 45.925 41.700 26.800 

IAC Milênio 44.900 54.925 50.375 27.225 

IPR Uirapuru 45.050 38.925 39.900 28.375 

IAPAR 81 50.325 43.375 46.175 30.275 

IAC Alvorada 47.300 42.900 44.400 27.075 

Pérola 46.050 38.825 42.150 27.975 

BAT 477 47.425 38.675 40.200 29.075 

IAC Apuã 49.275 36.400 44.425 30.225 

Carioca Comum 48.900 43.075 46.200 27.575 

IAC Votuporanga 45.875 43.300 43.100 26.625 

IAC Aysó 50.525 43.100 44.900 28.425 

BRSMG Talismã 46.700 49.725 49.750 26.375 

Média 46.600 42.530 44.588 27.882 

*Temperatura referente ao Experimento 1. Como não foram observadas diferenças significativas, esse 

parâmetro não foi repetido no Experimento 2. 

 

 

4.2 Análise dos Metabólitos 

 

Nessa sessão optou-se por apresentar resultados somente das características que tiveram 

p≤0.01 entre genótipos. 
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4.2.1 Efeitos da seca nos parâmetros avaliados e sua eficiência na seleção de genótipos 

tolerantes 

 

O déficit hídrico reduziu a concentração da maioria dos fotossintatos avaliados (Tabela 

16), sendo o amido o mais sensível em todas as partes da planta e, os aminoácidos, os menos. O 

conteúdo de aminoácidos sofreu uma discreta redução somente no grão. No caule, o nível 

durante a granação foi dobrado quando submetido ao déficit se comparado ao ambiente 

irrigado. A prolina (Tabela 17) se comportou de forma semelhante, apresentando aumento no 

tratamento seco no caule durante a granação. A quantidade remobilizada apresentou uma 

condição particular: enquanto na condição irrigada o maior acúmulo foi na colheita, na de seca, 

foi na granação. Os efeitos do déficit no conteúdo de amido e açúcares no caule foram mais 

severos na granação do que na remobilização (Tabelas 16 e 17). 

 

 

Tabela 16 - Efeito do déficit hídrico na média dos metabólitos avaliados no caule (fases de granação e 

remobilização) e grão de 30 genótipos de feijoeiro. 

Condição 

de cultivo 

Metabólito 

Amido  

(mg.g
-1 

MS) 

α-aminoácidos  

(mmol.g
-1

 MS) 

AST  

(mg.g
-1

 MS) 

Caule Grão Caule Grão Grão 

Gran. Remob. - Gran. Remob. - - 

Seco 106.98 88.36 183.79 0.14 0.06 0.08 34.14 

Irrigado 184.62 145.83 251.12 0.07 -0.03 0.09 42.00 

DII* (%) 41.87 39.40 24.42 -100.00 300.00 9.09 18.71 

*DII: Índice de Intensidade de Déficit Hídrico 

 

 

O conteúdo de açúcares solúveis totais no caule foi reduzido, entretanto, a maioria dos 

açúcares separadamente apresentou aumento do conteúdo em condição de baixa 

disponibilidade de água (dados apresentados no Apêndice A): a frutose teve pequeno aumento 

(31.93%), enquanto que rafinose, verbascose e maltose apresentaram expressivo acúmulo: 

aumento de 217%, 450% e 145% em comparação com o ambiente irrigado. A sacarose sofreu 

discreta redução no conteúdo, enquanto glicose teve quase 50% de redução. 

No grão, o conteúdo de açúcares solúveis foi, em geral, reduzido em condição de baixa 

disponibilidade de água, excetuando-se a maltose que teve aumento de 100% em relação ao 

ambiente irrigado. A sacarose sofreu uma discreta redução no conteúdo se comparada à 

estaquiose e verbascose. 
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Tabela 17 - Efeito do déficit hídrico na média dos metabólitos avaliados no caule (fases de granação e remobilização) e grão 

de 15 genótipos de feijoeiro. 

*DII: Índice de Intensidade de Déficit Hídrico 

 

 

Considerando apenas os componentes do grão, na condição de estresse, várias correlações 

foram observadas – amido, aminoácidos, açúcares solúveis totais, glicose, estaquiose e maltose 

(Tabelas 16 e 17). A maioria desses componentes foi afetada negativamente pela seca, 

sugerindo que a habilidade da planta em manter níveis altos desses compostos no grão é 

positivamente associada à produtividade. Dado que o amido é o componente majoritário do 

grão isso, talvez, não seja surpresa. Açúcares solúveis e aminoácidos são também precursores 

da produção de macromoléculas encontradas no grão, indicando que a manutenção de níveis 

elevados desses compostos sob estresse seja, provavelmente, a favor da produtividade. 

Açúcares como a estaquiose são, também, importantes componentes do grão por si só porque 

eles podem auxiliar na tolerância à dissecação assim como atuar como fonte de carbono durante 

a germinação de sementes.  

A correlação positiva entre maltose e produtividade foi inesperada dado que o aumento no 

nível de maltose foi observado em situação de déficit hídrico e também pelo fato desse açúcar 

ser um produto da quebra do amido. Há, entretanto, relatos anteriores da ação da maltose como 

soluto compatível durante o estresse térmico, que pode ser explicado pela correlação positiva 

com produtividade que foi observada em condição de seca (LU & SHARKEY, 2005). Os 

mecanismos responsáveis por ambas as alterações e a manutenção dos componentes do grão 

ainda precisam ser completamente elucidados, mas é provável que envolvam tanto os efeitos 

diretos do déficit hídrico na bioquímica do grão quanto efeitos indiretos via mudanças na 

quantidade de fotossintatos atingindo o grão e a reprogramação majoritária da expressão 

gênica.  

Condição 

de cultivo 

Metabólito 

AST Prolina Rafinose Sacarose Estaquiose Verbascose Maltose 

(mg.g
-1

 MS) (mmol.g
-1

 MS) (mg.g
-1

 MS) 

Caule Caule Caule Grão Grão Grão Grão 

Gran. Remob. Gran Gran. - - - - 

Seco 45.73 33.72 0.03 3.45 15.89 16.99 0.68 0.14 

Irrigado 56.46 30.63 0.02 1.08 18.91 21.26 1.06 0.07 

DII (%)* 19.01 -10.09 -47.62 217.01 15.97 20.08 35.85 -100.00 
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A proporção de sacarose e amido em ambos os tecidos foi sensível à deficiência hídrica 

(Figura 11). No caule (tratamento seco), a quantidade de sacarose foi superior à de amido, 

diferente do observado no tratamento irrigado, em que ambos os metabólitos apresentaram 

concentrações aproximadas. Entretanto, no grão, essa dinâmica foi inversa. Houve maior 

diferença entre as quantidades de amido e sacarose no ambiente irrigado, enquanto que no seco, 

as concentrações dos dois metabólitos convergiram. 

 

Figura 11 - Acúmulo de sacarose em comparação ao de amido no caule durante a fase 

de granação e no grão sob condição ideal de irrigação e déficit hídrico. 

 

 

Um dos objetivos da avaliação de vários metabólitos nos trinta genótipos de feijoeiro foi 

traçar relações entre a tolerância à seca nessa espécie e o status bioquímico da planta, 

permitindo assim, a identificação de ferramentas viáveis para uso em programas de 

melhoramento para seleção de genótipos superiores. Para isso, utilizou-se como principal 

critério, a existência de variabilidade da característica em questão entre os genótipos avaliados 

(Tabelas 18 e 19). 
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Tabela 18 - Resumo da análise de variância dos metabólitos avaliados em 30 genótipos de feijoeiro sob condição ideal de 

irrigação e déficit hídrico. 

FV GL 

QM 

Amido α-aminoácidos AST 

Caule Grão Caule Grão Grão 

Granação Remob. Colheita Granação Remob. Colheita Colheita 

Déficit hídrico 
Gen. 29 51.619** 5.059** 2068.288** 0.525** 0.0025** 0.0033** 961.977** 

Rep. 3 17.179 2.429 1772.481 0.48 0.0064 0.0001 861.237 

Erro 85 10.595 1.227 384.04 0.129 0.0013 0.0013 259.506 

CV 
 

34.971 23.824 41.164 14.433 4.648 5.016 46.47 

Média 
 

106.98 88.36 183.79 0.14 0.06 0.08 34.14 

Irrigado 
Gen. 29 23.434** 2.527* 818.667** 0.192 0.0019 0.0012 451.481** 

Rep. 3 1.856 0.19 308.705 1.107 0.0092 0.0004 37.06 

Erro 79 8.499 1.564 218.278 0.2 0.0014 0.0008 150.473 

CV 
 

22.155 22.758 23.848 14.506 5.096 3.969 28.864 

Média 
 

184.62 145.83 251.12 0.07 -0.03 0.09 42 

*, **: Significativo a 5% e a 1% pelo teste F, respectivamente. 

 

Dos metabólitos, a maioria apresentou variabilidade que, de uma forma geral, foi mais evidente 

no grão do que no caule. Se observadas as duas fases do caule (granação e remobilização), a 

remobilização foi a que menos apresentou diferença entre os genótipos. Na granação, a 

concentração de amido variou entre os genótipos em ambas as condições, a de aminoácidos 

variou somente sob déficit hídrico e, a de AST, não apresentou variação. Se os açúcares forem 

considerados individualmente, apenas a rafinose variou no caule nessa fase em ambas as 

condições hídricas, acumulando-se mais em condições de déficit do que irrigado. Estaquiose 

apresentou variação somente sob irrigação. Vale ressaltar que a verbascose não foi detectada 

nessa fase. 
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Tabela 19 - Resumo da análise de variância dos metabólitos avaliados em 15 genótipos de feijoeiro sob condição ideal de irrigação e déficit hídrico. 

FV GL 

QM 

AST Prolina Glicose Frutose Sacarose Rafinose Estaquiose Verbascose Maltose 

Caule Caule Caule Grão Caule Grão Caule Grão Caule Grão Caule Grão Caule Grão Caule Grão 

Gran. Remob. Gran. Remob. Gran. Colheita Gran. Colheita Gran. Colheita Gran. Colheita Gran. Colheita Gran. Colheita Gran. Colheita 

Déficit 

hídrico 

Gen. 14 60.98* 0.79 0.12** 0.001 24.59* 0.71** 0.15* 0.94 49.18 234.36** 0.18** 0.26** 0.83 464.47** - 0.08** 0.06 2.45** 

Rep. 3 20.34 1.37 0.08 0.001 24.01 0.06 0.19 0.43 28.87 48.03 0.17 0.12 0.78 119.89 - 0.01 0.13 0.42 

Erro 41 32.06 0.50 0.02 0.0009 10.69 0.13 0.06 0.82 35.75 42.87 0.067 0.06 0.56 64.10 - 0.01 0.03 0.76 

CV 
 

32.64 21.34 4.23 12.28 45.06 25.83 17.03 27.71 48.56 39.94 16.59 24.67 20.2 39.12 - 13.58 13.67 31.10 

Média 
 

45.7 33.72 0.03 0.004 18.06 0.36 5.88 0.09 16.04 15.89 3.45 0.75 0.04 18.99 - 0.68 2.21 0.13 

                    

Irrigado 
Gen. 14 30.54 0.75 0.03 0.003 13.55 0.32* 0.08 1.22 31.47 78.90* 0.10** 0.07 1.37** 202.06** - 0.07** 0.02* 0.97* 

Rep. 3 37.10 0.22 0.02 0.002 8.14 0.21 0.02 0.78 78.49 3.30 0.06 0.03 1.00 57.90 - 0.02 0.06 0.06 

Erro 38 22.63 0.64 0.04 0.002 9.97 0.15 0.06 1.37 32.91 34.72 0.01 0.03 0.57 57.47 - 0.02 0.01 0.52 

CV 
 

23.18 23.37 5.88 27.55 28.89 31.49 18.32 37.55 38.57 30.35 9.74 17.16 21.52 29.72 - 13.51 11.65 22.23 

Média 
 

56.46 30.63 0.02 -0.061 30.81 0.72 4.46 0.49 19.81 18.90 1.08 0.38 0.05 21.25 - 1.06 0.90 0.07 

*, **: Significativo a 5% e a 1% pelo teste F, respectivamente. 

 

 

Na quantidade remobilizada tanto de amido quanto de aminoácidos, só houve diferença no tratamento seco. No conteúdo de açúcares e no de 

prolina, não houve em nenhum dos tratamentos. A quantidade de fotossintatos remobilizada, portanto, não foi significativamente diferente entre 



43 
 

genótipos tolerantes e suscetíveis. A diferença existente na quantidade de aminoácidos 

remobilizada somente no tratamento seco se reflete no grão, diferente do amido, que foi 

significativamente diferente nas duas condições. 

No grão, apenas o conteúdo de frutose não variou. Glicose e frutose foram ainda 

semelhantes nos dois ambientes (dados não apresentados), sugerindo que os danos do déficit 

hídrico não sejam sob a quantidade per se, mas provavelmente sob a taxa de conversão de 

hexoses em sacarose ou vice-versa. Isso se torna ainda mais evidente quando avaliado o 

conteúdo desse dissacarídeo, que mostrou variação significativa entre genótipos na condição de 

déficit hídrico. 

 

 

4.2.2 Correlação dos parâmetros de interesse com produtividade e PHI 

 

É senso comum que, para características complexas como a tolerância à seca, a 

identificação de características que estejam estritamente relacionadas ao rendimento em 

ambientes com limitação hídrica é essencial e torna o trabalho do melhorista mais fácil e 

seguro. Nesse sentido, avaliou-se os valores de correlação entre os fotossintatos de interesse 

(discutidos no tópico anterior) e indicadores de desempenho da cultura (produtividade e PHI), 

que estão apresentados nas Tabelas 20 e 21, tanto do ambiente irrigado quanto de déficit 

hídrico. 

Excetuando-se o conteúdo de aminoácidos na granação (seca), todas as correlações 

significativas foram positivas, sendo as mais altas observadas no ambiente de seca. A maior 

correlação encontrada foi entre o conteúdo de AST no ambiente irrigado e a produtividade 

desse mesmo ambiente. Da mesma forma, a menor correlação foi também na condição irrigada, 

entre a concentração de amido no grão e o PHI. 
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Tabela 20 - Correlações dos metabólitos que apresentaram diferença significativa entre genótipos com produtividade e PHI em 30 

genótipos de feijoeiro em condição ideal de irrigação e déficit hídrico. 

Característica Parte da planta Estágio Tratamento 

Correlação com a 

produtividade 

(g/planta) 

Correlação com 

PHI 

Déficit Irrigado Déficit Irrigado 

Amido 

(mg.g
-1

 MS) 

Caule 

 

Granação Déficit -0.143 -0.185 -0.189 -0.028 

Irrigado -0.043 -0.082 -0.048 0.094 

Remobilização Déficit -0.033 -0.028 -0.079 0.114 

Irrigado 0.180 0.136 0.193 0.257 

Grão Colheita Déficit 0.763*** 0.645*** 0.785*** 0.541** 

Irrigado 0.267 0.383* 0.257 0.377* 

α-aminoácidos 

(mmol.g
-1

 MS) 

Caule 

 

Granação Déficit ‐0.371* -0.338 -0.328 -0.243 

Remobilização Déficit -0.187 -0.158 -0.141 -0.073 

Irrigado -0.334 -0.148 -0.205 -0.066 

Grão Colheita Déficit 0.717*** 0.572** 0.639*** 0.511** 

Irrigado -0.074 -0.052 -0.098 0.075 

AST (mg.g
-1

 MS) Grão Colheita Déficit 0.628** 0.490** 0.676*** 0.447** 

Irrigado 0.287 0.490** 0.084 0.465** 

*,**,*** indicam diferenças significativas a p<0.05, p<0.01, p<0.0001, respectivamente. 

 

 

Amido, α-aminoácidos e AST no grão, foram os três componentes mais correlacionados 

com produtividade e PHI. Essa correlação significativa para os dois ambientes foi observada 

somente nos fotossintatos do ambiente seco, sendo que, com produtividade e PHI, também do 

ambiente seco, em todos os casos, foi maior (Tabela 20). Por outro lado, os mesmos 

fotossintatos do ambiente irrigado foram significativos apenas para produtividade e PHI 

irrigados (amido e AST) ou não foram significativos (α-aminoácidos). 

Ainda no grão, quando houve correlação entre açúcares separados (Tabela 21) e 

produtividade, nem sempre ela foi observada com os fotossintatos provenientes do ambiente 

seco, como relatado para AST, aminoácidos e amido. Enquanto o conteúdo de estaquiose e 

verbascose do ambiente irrigado teve correlação com a produtividade nos dois ambientes, o de 

maltose do ambiente seco que se destacou. Ademais, glicose apresentou correlação somente 

com produtividade no ambiente seco, sacarose somente entre o conteúdo e a produtividade do 

ambiente irrigado e rafinose não teve nenhuma correlação significativa. De todos os açúcares, a 

estaquiose apresentou a correlação mais alta e significativa. 

No caule (granação e remobilização), todas as correlações foram menores que 0.4, sendo a 

maioria negativa e/ou não significativa. O conteúdo de prolina na granação, em condição de 

déficit hídrico, apresentou correlação baixa e negativa com produtividade e PHI, assim como o 
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de α-aminoácidos. Entretanto, para esse componente não houve significância de nenhum dos 

valores. Para os α-aminoácidos, todas as correlações foram maiores com ambiente de seca do 

que irrigado. Por outro lado, o conteúdo de prolina teve correlação maior com o ambiente 

irrigado. 

Os conteúdos de AST e Prolina do caule no ambiente de seca foram mais correlacionados 

com a produtividade no ambiente irrigado do que com produtividade no ambiente de seca 

(Tabela 21). Uma explicação para esse fato é que a metodologia adotada para coleta do caule 

não foi adequada, tendo em vista que as referências na literatura para esse tipo de coleta são 

escassas. A secção retirada pode não ter representado significativamente o conteúdo total 

desses fotoassimilados no órgão ou porque a secção retirada era pequena e não foi possível 

triturar de forma que a amostra fosse homogeneizada corretamente.  

 

 

Tabela 21 - Correlações dos metabólitos que apresentaram diferença significativa entre genótipos com 

produtividade em 15 genótipos de feijoeiro em condição ideal de irrigação e déficit hídrico 

Característica 
Parte da 

planta 
Estágio Tratamento 

Correlação com a 

produtividade 

(g/planta) 

Déficit Irrigado 

Açúcares Solúveis 

Totais (mg.g
-1

 MS) 
Caule Remobilização 

Déficit 0.327 0.389 

Irrigado 0.431 0.329 

Prolina (mmol.g
-1

 MS) Caule Granação Déficit -0.188 -0.282 

Glicose (mg.g
-1

) Grão Colheita Déficit 0.531* 0.253 

Sacarose (mg.g
-1

) Grão Colheita Déficit 0.431 0.477 

Rafinose (mg.g
-1

) Grão Colheita Déficit 0.109 -0.209 

Estaquiose (mg.g
-1

) Grão Colheita 
Déficit 0.545* 0.393 

Irrigado 0.725** 0.750** 

Verbascose (mg.g
-1

) Grão Colheita Déficit 0.470 0.408 

Maltose (mg.g
-1

) Grão Colheita Déficit 0.581* 0.536* 

*,**,*** indicam diferenças significativas a p<0.05, p<0.01, p<0.0001 respectivamente. 

 

4.4 Comportamento dos Genótipos para os Parâmetros Estudados 

 

Para a obtenção de cultivares tolerantes à seca, a avaliação de cada genótipo para as 

características que tiveram correlação com produtividade e PHI constitui-se na fase mais 

importante do screening. Em geral, no déficit o ranque de genótipos para metabólitos (Figuras 
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12, 13, 14 e 15) acompanha o de produtividade (ordem dos genótipos nas Tabelas 22 e 23), 

exceto para o conteúdo de AST e maltose. Em contrapartida, no ambiente irrigado, para todas 

as características há pelo menos um genótipo pouco produtivo que se destaca (BAT 477 para 

amido e aminoácidos, por exemplo). Vale ressaltar que, excetuando-se o conteúdo de 

verbascose (Tabela 23), em todos os outros componentes pelo menos um genótipo de grão 

preto esteve entre os cinco melhores. 

 

 

 

Figura 12 - Quantidade de amido em ambiente de déficit hídrico (A) e irrigado (B) em relação à produtividade dos quinze 

genótipos de feijoeiro avaliados 

-0.0200

0.0000

0.0200

0.0400

0.0600

0.0800

0.1000

0.1200

0.1400

0.1600

A
m

in
o

ác
id

o
s 

 

(m
m

o
l.

g
-1

 g
rã

o
) 

Produtividade (g/planta) 

B 

Figura 13 - Quantidade de aminoácidos em ambiente de déficit hídrico (A) e irrigado (B) em relação à produtividade dos 

quinze genótipos de feijoeiro avaliados 
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Sob déficit hídrico, o conteúdo de amido variou de 293.143 - 24.474mg.g
-1

 grão (Tabela 

22). Entre os genótipos avaliados, SER 16, Carioca Precoce, SEA 5, IPR Uirapuru e LP 0940 

apresentaram os maiores níveis. Aproximadamente 63% dos genótipos nessa condição 

apresentaram valores acima da média. Esse percentual caiu para 60% no ambiente irrigado, 

sendo que esse percentual incluiu vários genótipos pouco produtivos. Nenhum dos genótipos 

destacados no ambiente de restrição hídrica esteve entre os cinco maiores valores de ambiente 

irrigado (Carioca Comum, BAT 477, LP 0890, BRSMG Majestoso e SEN 92). Para essa 

condição, os valores estiveram na faixa de 333.328 – 13.274 mg.g
-1

 grão. 

Comparando o conteúdo de amido nos dois ambientes entre os genótipos, SER 16 e LP 

0940 foram os mais estáveis. O genótipo SXB 746 também apresentou pouca variação, 
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Figura 14 - Quantidade de açúcares solúveis totais em ambiente de déficit hídrico (A) e irrigado (B) em relação à produtividade 

dos quinze genótipos de feijoeiro avaliados 
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Figura 15. Quantidade de maltose em ambiente de déficit hídrico (A), estaquiose (B) e verbascose (C) em ambiente irrigado em 

relação à produtividade dos quinze genótipos de feijeiro avaliados 
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entretanto, com produtividade menor. Entre os genótipos elite do Instituto Agronômico, IAC 

Imperador teve seu conteúdo de amido consideravelmente reduzido sob déficit hídrico, 

diferente de SEA 5, em que o maior acúmulo foi nessa condição. IAC Una teve uma discreta 

redução sob estresse, enquanto IPR Uirapuru, assim como SEA 5, teve seu conteúdo 

aumentado sob déficit. Comportamento semelhante foi observado em Carioca Precoce, IAC 

Alvorada, CNFP 10794 e IAC Apuã. 

 

 

Tabela 22 - Média dos metabólitos que apresentaram diferença significativa dos trinta genótipos de feijoeiro 

avaliados em condição ideal de irrigação e déficit hídrico (continua). 

Genótipo 

Amido  

(mg.g
-1

 MS) 

α-aminoácidos 

(mmol.g
-1

 MS) 

AST  

(mg.g
-1

 MS) 

Déficit Irrigado Déficit Irrigado Déficit Irrigado 

SER 16 279.749 281.272 0.121 0.091 49.449 45.337 

FT-Paulistinha 255.546 278.772 0.081 0.093 42.624 48.641 

SEN 92 261.090 301.985 0.092 0.083 47.828 54.594 

LP 0890 221.853 303.577 0.124 0.075 26.593 41.042 

Carioca Precoce 279.430 271.290 0.109 0.056 38.153 50.868 

SXB 410 254.429 299.434 0.091 0.088 42.930 45.547 

SEA 5 293.143 194.394 0.130 0.088 50.828 41.812 

Gen H96A31-P2-1-1-1-1 231.646 260.653 0.128 0.080 31.570 49.161 

IAC Imperador 225.735 279.557 0.107 0.096 38.857 50.165 

Carioca Comum 273.443 333.328 0.125 0.115 50.005 40.907 

IPR Uirapuru 280.736 179.103 0.114 0.096 52.669 29.506 

Aporé 199.740 301.074 0.116 0.108 40.016 42.035 

IAC Una 233.486 241.292 0.100 0.084 36.986 34.502 

BRSMG Majestoso 183.570 305.797 0.086 0.076 43.620 44.405 

IAC Alvorada 265.679 212.905 0.104 0.066 47.658 26.427 

SXB 746 224.978 225.346 0.120 0.117 39.440 54.101 

CNFP 10794 225.433 218.261 0.116 0.111 44.928 37.522 

LP 0940 283.338 285.722 0.089 0.074 43.797 43.122 

Campeão II 187.038 220.389 0.081 0.087 29.021 43.351 

IAC Votuporanga 190.801 216.442 0.101 0.100 35.028 33.376 

IAPAR 81 266.847 290.824 0.094 0.083 48.780 45.400 

BRSMG Talismã 99.894 278.901 0.079 0.082 32.178 52.393 

SXB 415 181.945 203.423 0.072 0.094 37.379 49.238 
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Continuação...      

Pérola 162.829 254.179 0.089 0.070 36.939 52.354 

A 449 76.443 159.851 0.021 0.095 15.503 36.191 

IAC Milênio 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

BAT 477 61.057 313.992 0.023 0.116 14.686 42.826 

CV 48 0.000 290.382 0.000 0.106 0.000 46.816 

IAC Aysó 0.000 289.302 0.022 0.151 0.000 37.908 

IAC Apuã 24.274 13.967 0.033 0.001 13.532 0.748 

Média 189.793 251.123 0.085 0.087 34.945 41.956 

 

 

Relativo ao conteúdo de AST sob déficit hídrico, SEA 5 e SER 16, assim como no 

conteúdo de amido, estiveram entre os melhores genótipos. Ademais, IPR Uirapuru, Carioca 

Comum e IAPAR 81 também ocuparam posições de destaque no ranque, sendo que todos os 

genótipos tiveram acúmulo maior na condição de déficit. A faixa de variação foi de 52.669 – 

13.532mg.g
-1

 grão, sendo que nessa condição, 56% dos genótipos apresentaram acúmulo acima 

da média. IAC Imperador sofreu redução do ambiente irrigado para o seco e, IAC Una 

manteve-se estável nos dois ambientes. O irrigado teve SEN 92, SXB 746, Pérola, BRSMG 

Talismã e Carioca Precoce como os cinco melhores. A variação nesse ambiente foi de 54.594 - 

0.748mg.g
-1

 grão e novamente 56% dos genótipos apresentaram-se acima da média. De forma 

semelhante ao que foi observado para a concentração de amido, a maioria dos genótipos pouco 

produtivos apresentou valores baixos para esse componente. 

Para os açúcares individualmente (Tabela 23), SER 16 foi o único genótipo que se 

destacou, ficando entre os cinco melhores nas três análises. Outros três genótipos aparecem 

entre os cinco melhores de dois dos açúcares: FT-Paulistinha (estaquiose e verbascose), Gen 

H96A31-P2-1-1-1-1 e Carioca Comum (maltose e verbascose). Todos os genótipos destacados 

ocuparam posições de interesse também para produtividade e PHI. A concentração de 

estaquiose variou de 27.817 - 14.250 mg.g
-1

 grão, enquanto a de maltose foi de 0.334 - 0.010 

mg.g
-1

 grão e a de verbascose, de 2.084 - 0.547mg.g
-1

 grão. 
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Tabela 23 - Média dos açúcares que apresentaram diferença significativa dos 

quinze genótipos de feijoeiro avaliados em condição ideal de irrigação 

(estaquiose e verbascose) e déficit hídrico (maltose). 

Genótipo 
Estaquiose Verbascose Maltose 

Irrigado Irrigado Déficit 

SER 16 24.226 1.119 0.334 

FT Paulistinha 27.817 1.912 0.071 

SEN 92 20.363 1.089 0.211 

LP 0890 26.366 0.797 0.054 

Carioca Precoce 26.819 0.889 0.157 

SXB 410 23.578 1.709 0.124 

SEA 5 20.336 0.938 0.251 

Gen H96A31-P2-1-1-1-1 22.573 2.024 0.285 

IAC Imperador 26.421 1.050 0.182 

Carioca Comum 21.444 1.154 0.190 

IPR Uirapuru 14.250 0.547 0.166 

IAC Una 21.237 0.578 0.046 

A449 14.928 0.498 0.010 

IAC Milênio 0.000 0.000 0.000 

IAC Aysó 14.575 0.916 0.000 

Média 21.257 1.064 0.139 

 

 

Adicionalmente aos carboidratos, o déficit hídrico causou impactos na concentração de α-

aminoácidos entre os genótipos (0.130 – 0.021mmol. g
-1

 grão), sendo que aproximadamente 

66% dos genótipos ficaram acima da média. Dois dos melhores genótipos (SEA 5, Gen 

H96A31-P2-1-1-1-1, Carioca Comum, LP 0890 e SER 16) também estiveram entre os 

melhores na concentração de amido e AST no grão. Carioca Comum foi o único genótipo que 

esteve entre os cinco melhores nas duas condições. Relativo ao tratamento irrigado, a 

concentração variou de 0.117 – 0.001mmols.g
-1

 e 53% dos genótipos ficaram acima da média. 

Entre os melhores genótipos (SXB 746, BAT 477, IAC Aysó, Carioca Comum e CNFP 10794), 

dois foram genótipos pouco produtivos. 

A concentração de aminoácidos na maioria dos genótipos foi maior no ambiente seco, 

exceto para aqueles pouco produtivos – Campeão II, BRSMG Talismã, SXB 415, A449, BAT 

477, CV 48 e IAC Aysó. IAC Imperador teve um discreto aumento na concentração se 
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comparado à SEA 5. Por outro lado, IPR Uirapuru e IAC Una tiveram comportamento 

semelhante. 

O genótipo IAC Milênio foi o único a não produzir grãos. Ele foi incluído nessa etapa do 

estudo no intuito de, por meio da análise dos componentes bioquímicos do caule, verificar 

diferenças significativas em relação aos outros genótipos que pudessem justificar a alta 

suscetibilidade à seca. Entretanto, para todos os componentes, ele apresentou-se próximo à 

média (dados não apresentados). 

 

4.4. Análise dos Genótipos Contrastantes por Meio da Análise de Componentes Principais 

 

A análise de componentes principais das características bioquímicas e indicadores de 

desempenho dos 30 genótipos nos dois ambientes (Figura 12), revelou que o componente 

principal 1 (Componente Principal 1) explicou 37.42% da variação, enquanto o componente 2 

(Componente Principal 2) explicou apenas 19.15%. Apenas componentes do grão estiveram 

correlacionados com produtividade. Os mais próximos como PHI, amido, aminoácido e AST 

no ambiente seco não tiveram relacionados com nenhum genótipo. Diferente dos mesmos 

componentes na condição irrigada que estiveram relacionados aos genótipos SXB 410 (5), 

CNFP 10794 (28), FT Paulistinha (13) e Gen H96A31-P2-1-1-1-1 (2). Os últimos dois foram 

genótipos que se destacaram em produtividade. 
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 Genótipos que estiveram negativamente correlacionados com o Componente Principal 1 

tiveram baixa produtividade e, alguns deles, como Pérola (17), Campeão II (25) e IAC 

Votuporanga (26) estiveram positivamente correlacionados com o conteúdo de aminoácidos na 

granação sob déficit e remobilização em ambas as condições. Da mesma forma, esses 

metabólitos foram negativamente correlacionados com genótipos produtivos como LP 0890 

(14), Carioca Precoce (15), IAC Una (8) e IAC Imperador (9) – os dois últimos são genótipos 

elite do IAC. Por outro lado, os genótipos menos produtivos foram negativamente relacionados 

ao conteúdo de amido (IAC Apuã (21)), aminoácidos (A449 (6)) e AST no grão (IAC Aysó (1) 

e CV 48 (19)). 

Figura 16 - Gráfico biplot baseado em características bioquímicas e de produtividade dos trinta 

genótipos de feijoeiro. 
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Os genótipos SEA 5 (3), Carioca Precoce (15), SEN 92 (11), SER 16 (4) e Carioca Comum 

(7) estão próximos aos vetores PGS e PGI, sendo considerados, portanto, os mais produtivos no 

desempenho global dos dois ambientes. Os genótipos 3, 4 e 11 são genótipos elite do CIAT e 

não foram estritamente relacionados a nenhum metabólito, bem como IAC Milênio, que não 

produziu grão. Os genótipos BRSMG Talismã (16) e LP 0940 (29) foram os mais próximos da 

origem, indicando que o desempenho deles não foi adequadamente explicado pelas variáveis 

envolvidas nesse biplot. 

 

 

 

 

Figura 17 - Gráfico biplot baseado em características bioquímicas e de produtividade dos quinze 

genótipos de feijoeiro. 
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Ao contrário da análise dos 30 genótipos em que os componentes mais importantes foram 

positivamente correlacionados ao Componente Principal 1 (51.92% da variação total 

explicada), nessa análise (Figura 13), os principais componentes (rafinose, estaquiose, maltose, 

sacarose e verbascose sob déficit hídrico) foram positivamente correlacionados ao Componente 

Principal 2 (13.5% da variação total explicada). Alguns dos genótipos mais produtivos também 

foram positivamente correlacionados ao Componente Principal 2: SER 16 (4), Gen H96A31-

P2-1-1-1-1 (2), Carioca Precoce (15), IAC Imperador (9), SEA 5 (3) e IPR Uirapuru (12). 

Outros genótipos produtivos encontraram-se negativamente relacionado à Componente 

Principal 1 e Componente Principal 2: SEN 92 (11), SXB 410 (5) e Carioca Comum (7). Os 

componentes mais estritamente relacionados ao desempenho global de produtividade 

novamente foram do grão (sob déficit hídrico), sendo todos eles também correlacionados entre 

si. 

Dos melhores genótipos, SER 16 esteve correlacionado ao conteúdo de rafinose no grão 

em déficit, SEN 92 e SXB 410 estiveram estritamente relacionados ao conteúdo de AST no 

grão em condição irrigada e Carioca Comum (7) esteve negativamente correlacionado ao 

conteúdo de prolina no caule durante a granação sob déficit hídrico. IAC Una esteve 

negativamente correlacionado ao conteúdo de açúcar remobilizado e SEA 5, IAC Imperador, 

Gen H96A31-P2-1-1-1-1, Carioca Precoce, FT Paulistinha e IPR Uirapuru não estiveram 

relacionados a nenhum componente. De forma semelhante, genótipos pouco produtivos como 

IAC Aysó e IAC Milênio não estiveram relacionados a nenhum componente. Em contrapartida, 

o genótipo A449 (6) foi negativamente correlacionado ao conteúdo de AST remobilizado sob 

déficit hídrico. O genótipo LP 0890 (14), assim como o genótipo LP 0940 (29 na Figura 12) 

não foi representado por nenhum dos componentes principais. 

 

5 DISCUSSÃO 

 

 

5.1 Avaliação Fenotípica 

 

Considerando as condições de alteração climática atuais, é preferível a utilização de 

genótipos que tem a capacidade de sustentar uma produção a níveis desejáveis mesmo com 

previsão de seca prolongada. Portanto, é fundamental identificar, desenvolver e tornar esses 

genótipos disponíveis para os produtores, a fim de evitar problemas futuros como desnutrição e 

subsequente insegurança alimentar, tendo em vista a importância mundial do feijão para a 

alimentação humana (MUNYASA, 2013). 
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Para isso, faz-se necessária a correta avaliação e o entendimento da extensão da 

variabilidade existente em bancos de germoplasma, para que seja possível a utilização efetiva 

dos acessos, resultando em cultivares melhores para a característica desejada. Os acessos 

avaliados nesse estudo apresentaram variabilidade para a maioria das características fenotípicas 

avaliadas, incluindo produtividade e PHI, que são os critérios de maior interesse. Dentre os 

genótipos, alguns se destacaram quanto à tolerância e outros quanto à suscetibilidade, 

demonstrando que a coleção utilizada apresentou variabilidade e, por isso, é adequada para uso 

em programas de melhoramento genético para tolerância à seca. 

Considera-se que as abordagens, fisiológica e bioquímica, são de extrema importância e 

vantajosas em relação ao melhoramento para a produtividade per se porque aumentam a 

probabilidade de cruzamentos resultando em ação gênica aditiva para adaptação ao estresse, 

visto que o germoplasma é caracterizado mais detalhadamente do que somente para 

produtividade (REYNOLS & TREYNOLDS, 2007). Esse estudo identificou três atributos da 

planta que podem ser úteis na análise da base fisiológica de tolerância ao estresse: as biomassas 

de caule e vagem e o PHI. 

 

5.1.1 Produtividade e PHI 

 

Os genótipos de feijoeiro testados nesse estudo mostraram expressiva variabilidade na 

produtividade de grãos, sendo que o déficit causou redução em todos os casos. Alguns dos 

genótipos mais tolerantes como SER 16, FT Paulistinha, SEN 92, LP 0890, Carioca Precoce e 

SXB 410, apresentaram produtividade elevada tanto em condições ideais de irrigação quanto 

em condições de déficit. Isso demonstra que em situações desfavoráveis, esses genótipos tem a 

capacidade de utilizar o baixo conteúdo de água disponível no solo em favor da produção de 

grãos. A proporção de variação na produtividade entre os genótipos pode ser explicada pela 

variação nas características de produção, acúmulo e particionamento de fotossintatos que 

poderiam, juntos, contribuir potencialmente para a produção sob déficit hídrico (RAO et al, 

2013).  

A escassez de água reduziu o PHI em aproximadamente 23% (Tabela 8), variação 

semelhante à encontrada por MUNYASA (2013) em avaliação de genótipos de feijoeiro. Essa 

redução no índice pode ser atribuída, principalmente a dois fatores: o aborto severo de flores e 

vagens em formação, resultado da tentativa da planta de reduzir a demanda por recurso já 

limitados e, à diminuição da habilidade da planta de captar nutrientes. 
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Os resultados de ganhos conjuntos para PHI indicaram que a seleção de genótipos 

superiores pode ser realizada em ambientes de baixa disponibilidade de água, sendo que esses 

mesmos genótipos apresentam aumento na remobilização de fotoassimilados em ambientes 

com condição ideal de irrigação. BEEBE et al. (2009) encontraram resultado semelhante e 

ressaltam ainda que genótipos com boa capacidade de remobilização em condição de seca tem 

também bom desempenho em ambientes com baixa disponibilidade de fósforo. Estudos do 

nosso grupo demonstraram que IAC Imperador tem essa habilidade de se desenvolver em 

ambientes com baixa disponibilidade de fósforo (SILVA et al., 2014), além de tolerar déficit 

hídrico. Para BEEBE et al. (2009), a despeito dos efeitos do estresse serem fisiológica e 

geneticamente complexos, a eficiência de remobilização e particionamento pode ser uma parte 

importante na seleção para tolerância aos vários estresses. 

Esse trabalho indicou que PHI é um índice estável e que tem correlação alta e significativa 

com a produtividade, podendo ser qualificado como uma ferramenta auxiliar eficiente que 

permite entender as bases da tolerância à seca, de forma a acelerar e aumentar os ganhos 

genéticos em programas de melhoramento. A alta correlação dessas características, 

especialmente sob condições de déficit é dependente da habilidade das plantas de combinar 

mecanismos como o acúmulo da biomassa seca e o particionamento eficiente em favor do 

enchimento de grãos (BEEBE et al., 2008). Os resultados do genótipo SEN 92 ratificam essa 

informação: no segundo experimento ele ocupou o terceiro lugar no ranque de produtividade e 

o segundo lugar para PHI, posição semelhante à do primeiro experimento. 

Os valores de PHI foram mais altos no primeiro experimento do que no segundo. Esse fato 

pode estar ligado à maior severidade do segundo experimento: o tipo de estresse imposto foi 

intermitente e as temperaturas médias do ar no segundo experimento foram mais altas. 

Temperatura elevada e maior evapotranspiração combinadas com a baixa disponibilidade de 

água intensificam a redução da produtividade do feijoeiro (ASFAW et al., 2012). 

 

5.1.2 Biomassa particionada 

 

As diferenças significativas observadas entre os genótipos no particionamento de biomassa 

seca podem ser atribuídas às diferenças genéticas, à resposta da planta ao déficit no período de 

enchimento de grão e aos diferentes mecanismos de sobrevivências adotados pelo feijoeiro sob 

estresse (BEEBE et al., 2008b). Entre os tratamentos do segundo experimento (Tabela 12), 

houve redução para biomassa de caule (23.80%) e vagem (67.80%), o que deve-se às condições 

de seca que podem alterar as relações de conteúdo de carbono entre órgãos fonte, como folhas e 
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órgãos dreno, como grãos e raízes, indicando que os processos relacionados ao particionamento 

de carbono são alvos sensíveis a ambientes adversos (CUELLAR-ORTIZ et al., 2008). Essa 

afirmação reflete nos baixos valores de PHI nas condições de déficit, como no caso do genótipo 

BRSMG Talismã, que apresentou 85% de redução de biomassa de vagem e 42% no valor de 

PHI. A redução nesses valores demonstra que a relação planta/água e o crescimento vegetativo 

estão relacionados às respostas reprodutivas da planta (OMAE et al., 2012).  

O particionamento da biomassa de órgãos vegetativos da parte aérea para as vagens e a 

remobilização desta para o desenvolvimento do grão é um mecanismo vital para a adaptação ao 

déficit hídrico (RAO et al., 2007). Os genótipos, em geral, apresentaram variabilidade no 

acúmulo e no particionamento de massa seca, o que por sua vez, causou variação no PHI, e 

consequentemente na produtividade. 

Alguns dos genótipos que tiveram baixa produtividade produziram biomassa de parte aérea 

vegetativa satisfatória, entretanto, provavelmente sofreram um colapso na translocação de 

fotoassimilados para a vagem. Esse fato pode ser confirmado quando observados genótipos 

como CV 48, BAT 477, IAC Aysó e IAC Milênio, que ocuparam os últimos lugares no ranque 

de produtividade. Os dois primeiros tiveram biomassa de folha alta e os dois últimos, de caule – 

maior que 50% da biomassa de parte aérea em todos os casos. Todos eles apresentaram 

biomassa de vagens baixa ou nula. A alta e negativa correlação entre caule e vagem dá suporte 

a esse fato. Esses resultados vão de encontro aos obtidos por ROSALES-SERNA et al. (2004), 

que observaram estrita relação entre o acúmulo de biomassa de parte aérea e a alta 

produtividade.  

Dentre os cinco genótipos que mais se destacaram em PHI tanto no primeiro quanto no 

segundo experimento, a adaptação superior de SEN 92, SER 16 e IAC Imperador ao déficit 

hídrico foi associada com menor biomassa de parte aérea e maior PHI. SXB 410 e LP 0890 

tiveram menor PHI e rendimento médio de sementes, devido à menor proporção de 

fotoassimilados direcionados aos grãos provenientes da parede das vagens. Esses resultados são 

contrários aos encontrados por BEEBE et al. (2008a). Para eles, os genótipos mais tolerantes 

apresentaram menor PHI e maior biomassa da parte aérea. 

 

5.1.3 Características fisiológicas 

 

A identificação das características fisiológicas e da ligação delas aos mecanismos que 

conferem tolerância à seca é uma atividade importante e que pode representar ganhos em um 

programa de melhoramento. Características como Índice Relativo de Clorofila (IRC) e 
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temperatura de parte aérea podem auxiliam na avaliação da habilidade fotossintética da planta 

(ASFAW et al.,2012). As leituras de IRC apresentaram diferença significativa em ambos os 

experimentos, sendo que o déficit reduziu o conteúdo de pigmentos foliares da maioria dos 

genótipos, inclusive os mais tolerantes, como SER 16 e SEN 92 que apresentaram os menores 

valores. De acordo com MAFAKHERI et al.(2010), a redução no teor relativo de clorofila em 

plantas sob déficit hídrico deve-se, principalmente, ao dano nos cloroplastos causado por 

espécies reativas de oxigênio. FAROOQ et al. (2009) encontraram resultados divergentes desse 

estudo. Para eles, o IRC varia entre 33 e 45 unidades SPAD em condições normais de irrigação, 

enquanto que sob estresse, esse conteúdo é reduzido para valores abaixo de 28 unidades SPAD. 

As leituras de IRC podem permitir a discriminação do conteúdo relativo de clorofila da folha 

entre os genótipos, entretanto, a sua eficiência na seleção de genótipos tolerantes à seca é 

questionável (ROSALES-SERNA et al., 2004). 

BEEBE et al. (2009), consideram que genótipos tolerantes apresentam baixa temperatura 

de parte aérea, o que confirma que essas plantas estão tendo acesso à água. Esse fato não foi 

observado nesse estudo, sendo que não houveram diferenças significativas entre os genótipos e, 

todos eles apresentaram temperatura entre 26 e 30ºC, faixa diferente da encontrada por 

MUNYASA (2013). Nós sugerimos que esse tipo de medição pode ser muito influenciada pela 

temperatura do ar. 

 

5.2 Análise dos Metabólitos 

 

As limitações na produtividade são resultantes de restrições em diferentes processos da 

planta: produção e acúmulo de biomassa seca, parâmetros fisiológicos e na dinâmica dos 

fotoassimilados, envolvendo problemas em órgãos-fonte ou dreno que determinam a 

disponibilidade de fotoassimilados e a capacidade dos órgãos-dreno em captá-los. A análise dos 

diferentes compostos bioquímicos da planta e a capacidade de cada genótipo de captar e utilizá-

los em favor da produção de grãos é importante no auxílio do entendimento da ligação entre o 

potencial de rendimento de grãos e a tolerância à seca. BLUM (2005) ressalta que uma visão 

superficial dos efeitos desse estresse pode gerar conclusões equivocadas e tomada de decisão 

errada no momento da condução de linhagens visando a tolerância à seca. 

 

5.2.1 Efeitos da seca nos fotossintatos avaliados  

 

O conteúdo dos carboidratos no caule foi reduzido na condição de déficit hídrico durante a 

granação. A redução na quantidade de amido foi de 41.87%, enquanto que em AST foi de 
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apenas 19.01%. Essa maior estabilidade no conteúdo de açúcares pode ser associada à hidrólise 

do amido e simultânea síntese de açúcares, especialmente a sacarose, que sofreu uma discreta 

redução na quantidade – 19.00% (PELLESCHI et al., 1997). Essa manutenção no nível pode, 

também, estar relacionada à uma função protetiva das células. O acúmulo de compostos 

protetores permite o ajuste osmótico, sendo essa uma das principais respostas adaptativas ao 

estresse, por aumentar a capacidade da planta de evitar a desidratação dos tecidos e suportar, 

assim, o rendimento de grãos ao nível desejado (BLUM et al., 2005). 

Açúcares da família da rafinose também foram acumulados na granação sob déficit 

hídrico: aumento de 100 – 450% foi observado em comparação ao tratamento irrigado. A 

elevação na quantidade de rafinose, por exemplo, deve-se principalmente ao fato da enzima 

galactinol-sintase agir permitindo o acúmulo de galactinol e rafinose em tecidos estressados 

(TAJI et al., 2002). Houve também aumento no conteúdo de maltose acompanhado da redução 

de amido, podendo esse fato ser atribuído ao estímulo da força de dreno do grão em 

desenvolvimento, que causou a quebra do amido em maltose catalisada por amilase, tornando-

se mais facilmente remobilizada. Portanto, a tolerância das plantas à baixa disponibilidade de 

água pode ser atribuída, também, ao acúmulo de alguns açúcares solúveis nos tecidos 

estressados (CUELLAR-ORTIZ et al., 2008; MCMANUS et al., 2000). 

Durante a granação, o conteúdo de sacarose e amido no ambiente irrigado foi próximo, 

enquanto na situação de déficit hídrico houve maior acúmulo de sacarose (ver Figura 7). Isso 

ocorreu porque em situação de estresse há uma modificação no particionamento em favor da 

sacarose devido ao fato de que esse açúcar é a forma de carboidrato solúvel mais comumente 

exportada para órgãos-dreno tanto para o metabolismo quanto para reserva e também pela 

típica redução do consumo de sacarose por esses mesmos órgãos (GEBEYEHU, 2006). 

Assim como os açúcares, a prolina e os α-aminoácidos foram acumulados no caule sob 

déficit hídrico. Em ambos os casos, essa resposta é ligada a funções osmoprotetoras contra 

danos provocados pelo estresse. O acúmulo de prolina é uma resposta do feijoeiro já elucidada 

e atua como agente protetor de enzimas citosólicas e organelas celulares, de forma que, a 

prolina sintetizada durante o déficit pode ser degradada posteriormente, de forma a melhorar o 

status de energia da célula, auxiliando-a na recuperação dos efeitos do estresse (TAYLOR, 

1996). Por outro lado, o aumento na concentração de aminoácidos de cadeia ramificada, em 

geral, é proveniente da degradação de proteínas, constituindo-se em uma importante alternativa 

de substrato para a atividade respiratória, especialmente em situações de estresse (JOSHI et al., 

2010). 
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As quantidades de amido e AST observadas na fase de granação e remobilizadas na seca 

foram mais semelhantes do que as mesmas quantidades na condição irrigada. Para MAYDUP 

et al. (2010), o caule pode se tornar um órgão de reserva temporário em algumas espécies, 

acumulando carboidratos produzidos antes e depois da antese e posteriormente remobilizando 

para dar suporte ao desenvolvimento das vagens e enchimento de grãos. Esse mecanismo é 

ativado mediante estímulos externos, como estresses abióticos, sendo que a mobilização de 

reservas bem como a senescência, constitui-se em uma estratégia básica de mitigação dos 

efeitos do estresse (LAMOINE et al., 2013). 

Em contraste, BEEBE et al. (2009) observaram maior acúmulo de carboidratos na parte 

vegetativa na condição de restrição hídrica. Observando somente os valores de remobilização, 

se comparadas as duas condições, a quantidade de amido sob déficit foi significativamente 

menor do que sob irrigação. Por outro lado, a quantidade de AST e α-aminoácidos foi superior 

ao da condição irrigada. 

Todas as alterações devido à exposição ao déficit hídrico tanto fisiológicas quanto de 

acúmulo e mobilização de fotoassimilados no caule podem afetar a composição química do 

grão e, na maioria dos casos, a qualidade deles (WANG & FREI, 2011). Em programas de 

melhoramento geralmente a maior ênfase é dada à produtividade, em detrimento da 

composição do grão. Entretanto, existem relatos em várias culturas, especialmente aquelas 

destinadas à alimentação humana como trigo e milho, de correlação entre produtividade e 

algum componente bioquímico (WANG et al., 2006, EMES et al., 2003). 

Observou-se no grão menor redução de fotossintatos sob déficit hídrico se comparado ao 

caule, provavelmente por ser um órgão que sofre indiretamente os efeitos do déficit hídrico. 

Essas reduções são resultado da perturbação de funções-chave em órgãos-fonte que limitam o 

crescimento e os processos de desenvolvimento da planta, reduzindo, assim o provimento de 

fotossintato que garantem o enchimento e a qualidade do grão (HAZANUZZAMAN et al., 

2014).  

Amido e AST são os principais produtos finais da assimilação de carbono em feijoeiro 

(GEBEYEHU, 2006). O estresse hídrico reduziu significativamente o acúmulo de amido no 

grão, como observado no caule. Efeito semelhante foi relatado também em cevada e trigo 

(ZHANG et al., 2010. GOUS et al., 2013). Em contrapartida, ALI et al. (2011) observaram 

acréscimo de 9.1%  de amido em grãos de milho sob déficit hídrico.  

O conteúdo de ASTs também foi reduzido, assim como o de os açúcares individualmente – 

sacarose, estaquiose e verbascose. A sacarose desempenha um papel central no 

desenvolvimento do grão e é particularmente sensível ao déficit hídrico. Também está 
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envolvida na síntese de oligossacarídeos da família da rafinose (estaquiose e verbascose), que 

são açúcares importantes por desempenharem papel na tolerância à dessecação de sementes 

(PINHEIRO et al., 2005). A maltose foi o único açúcar acumulado sob déficit hídrico e, assim 

como no caule, acompanhado do decréscimo de amido. Isso ocorreu provavelmente em 

resposta à quebra do amido. 

Assim como observado no caule, o déficit hídrico mantém ou aumenta a concentração de 

aminoácidos no grão. Em geral, há uma tendência de aumento dessa concentração devido às 

alterações nos processos fisiológicos e bioquímicos que limitam a síntese de proteína, ao 

mesmo tempo que estimulam a hidrólise da que já foi acumulada (FRESNEAU et al., 2007). 

 

5.2.2 Eficiência dos parâmetros bioquímicos na seleção de genótipos tolerantes e a 

correlação com produtividade e PHI 

 

A avaliação de características bioquímicas – do caule e grão – da coleção aqui estudada 

mostrou que amido, α-aminoácidos, AST, rafinose, sacarose, estaquiose, verbascose e maltose 

apresentaram variabilidade entre os genótipos. Para cada metabólito mencionado, entre os 

genótipos, a variabilidade foi mais evidente no grão do que no caule. Entre as fases do caule, a 

remobilização apresentou menor variabilidade, sugerindo que as alterações ocorridas nessa 

fase, apesar de severas, são semelhantes tanto para genótipos suscetíveis quanto tolerantes, 

tornando difícil a seleção com base na análise dessa fase. Adicionalmente, nenhum dos 

componentes bioquímicos acumulados no caule durante a granação teve correlação 

significativa com produtividade e PHI. Em contrapartida, MAKELA et al. (2005) observaram 

que a quantidade de açúcares encontrados no caule nesse período afeta fortemente o índice de 

sobrevivência e desenvolvimento de vagens, estando diretamente ligada à baixa produtividade. 

Dentre os diferentes compostos bioquímicos analisados no grão, apenas amido, 

aminoácidos e AST apresentaram correlação satisfatória com produtividade e PHI em ambas as 

condições, sendo assim considerados os principais critérios de seleção de genótipos produtivos 

na coleção avaliada. A correlação entre esses caracteres e índices de tolerância à seca, como o 

PHI, são valiosas porque indicam associação com o aumento da tolerância. 

A correlação positiva e significativa entre amido e produtividade já foi anteriormente 

relatada em cereais (THITISAKSAKUL et al., 2012). Para os genótipos de feijoeiro utilizados 

nesse estudo, esse foi o componente que apresentou maior correlação com produtividade e PHI. 

A alta correlação com esse índice de tolerância mostra que o acúmulo de amido está associado 

a alta mobilização de carbono para os grãos, ampliada pela restrita disponibilidade de água e, 
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consequentemente o suprimento adequado de carboidratos solúveis (CUELLAR ORTIZ et al., 

2008). 

Em cereais como trigo e sorgo, o acúmulo de fotoassimilados no caule é uma importante 

fonte de suprimento para o grão no momento de máximo estresse, por isso a quantidade de 

fotossintatos acumulados na granação e posteriormente remobilizada é altamente 

correlacionada com a produtividade (TAHIR & NAKATA, 2005; BAHESHTI et al., 2010). 

Entretanto, nessa coleção não foi observada correlação significativa entre nenhum componente 

do caule (granação e remobilização) com produtividade e PHI, mostrando que, em 

leguminosas, provavelmente, a remobilização de reservas do caule não seja a principal fonte de 

fotoassimilados para o grão. Vale ressaltar que nesse estudo, não foi traçada uma relação direta 

entre o estabelecimento do órgão-dreno (grão) e o fluxo de fotossintatos do caule para a vagem 

e da vagem para o grão.  

Provavelmente, em feijoeiro, as reservas da vagem sejam mais importantes do que as do 

caule para o suprimento do grão. Esse fato pode ser confirmado pela alta correlação da 

produtividade com a biomassa de vagem e com o índice PHI (índice de colheita baseado em 

biomassa de vagem), além de relatos anteriores, da relação direta entre fotossintatos da vagem e 

produtividade em feijoeiro (BLUM, 2005; CUELLAR-ORTIZ et al., 2008).  

 

5.2.3 Comportamento dos genótipos para os parâmetros de interesse e sua avaliação por 

meio da análise de componentes principais 

 

 

Nessa coleção foi identificada correlação entre os componentes bioquímicos do grão sob 

déficit hídrico e a alta produtividade. Recentemente, técnicas de screening utilizando 

marcadores bioquímicos como conteúdo de lipídeos e proteínas foram identificados como 

métodos indiretos, rápidos e sensíveis, para identificação de genótipos tolerantes à seca nos 

mais diversos cultivos (MANTRI et al., 2014). 

Os genótipos SEA 5 e SER 16 se destacaram por apresentarem bom desempenho nas três 

características – amido, aminoácidos e AST em ambos os ambientes. Na análise de 

componentes principais – que considerou o desempenho global –esses genótipos também se 

destacaram em produtividade, entretanto nenhuma característica em particular foi 

correlacionada à eles. A tolerância à seca, em alguns casos, pode não ser resultado de uma 

característica isolada, mas da manifestação de um conjunto de diferentes mecanismos da planta 

(ASFAW, 2011).  
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A linha SER foi desenvolvida recentemente para atender ao mercado de grãos de feijão de 

coloração vermelha. Essa linha envolve genótipos com alta produtividade sob déficit hídrico, 

sendo essa superioridade conferida por diversos mecanismos de adaptação, como sistema 

radicular bem desenvolvido, alto valor de PHI e capacidade de remobilização de 

fotoassimilados da parede da vagem para o grão (RAO et al., 2006). 

Ainda com relação aos genótipos do CIAT, SEN 92 se destacou tanto no conteúdo de AST 

na condição irrigada quanto no conteúdo de maltose sob déficit hídrico e SXB 410, no 

conteúdo de verbascose na condição irrigada. Esses dois genótipos na análise de componentes 

principais, estiveram correlacionados ao conteúdo de açúcares no grão (Figura 17), bem como 

IAC Imperador e Gen H96A31-P2-1-1-1-1, ambos genótipos do IAC. SMITH & STITT (2007) 

propõem que a quantidade de açúcar sinaliza e induz a ativação de genes de tolerância à seca 

que permitem a estocagem e posterior remobilização de fotoassimilados, de forma a impedir a 

escassez total de compostos ricos em carbono, habilitando a planta a crescer sob qualquer 

condição ambiental. 

De forma semelhante a SEA 5 e SER 16, IAC Milênio que se destacou por não produzir 

grãos, não mostrou correlação com nenhuma característica do caule. Assim como os genótipos 

de melhor desempenho, a suscetibilidade pode ser resultado de um conjunto de mecanismos. 

OBER et al. (2005) ressaltam a importância de identificar características correlacionadas a 

genótipos pouco produtivos, no intuito de fazer uma pré-seleção e reduzir a quantidade de 

genótipos a serem testados com o avanço de gerações. 

Pela análise de componentes principais, IAC Imperador e IAC Una estiveram 

negativamente correlacionados com o conteúdo de aminoácidos no caule durante a granação do 

tratamento seco, enquanto IAC Aysó, BRSMG Talismã e Pérola estiveram positivamente 

correlacionados. BRSMG Majestoso e esteve positivamente correlacionado, entretanto no 

tratamento irrigado. Gen H96A31-P2-1-1-1-1 e CNFC 10794 estiveram correlacionados ao 

conteúdo de aminoácidos no grão do tratamento irrigado. Carioca Comum não esteve 

correlacionado a nenhum componente específico, provavelmente porque um conjunto de 

mecanismos foi responsável pela sua tolerância (o destaque na média de mais de um 

componente dá suporte a essa afirmação). É provável, portanto, que alterações no metabolismo 

de aminoácidos seja uma estratégia de tolerância à seca. 
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5.2.4 O uso de características de produtividade, fisiologia e bioquímica na identificação de 

genótipos tolerantes à seca 

 

A despeito de todos os esforços de pesquisa e melhoramento realizados até o momento, as 

bases da tolerância à seca ainda são pouco conhecidas. A comparação de resultados obtidos por 

diferentes fontes é complexa, a medida em que diferentes métodos são utilizados nos mais 

diversos estudos. Em contraste com o que já foi relatado anteriormente, os efeitos de estresses 

abióticos não se devem somente à duração e intensidade, mas também ao estágio de 

desenvolvimento em que é aplicado e o tipo de tecido analisado (SZIRA et al., 2008). 

Ao mesmo tempo em que o déficit hídrico é um dos estresses abióticos mais estudados em 

plantas cultivadas, abrangendo seus efeitos e o mecanismo de tolerância, pouco dos resultados 

chegou até o momento ao agricultor. Do ponto de vista da remobilização, a dinâmica da 

maioria dos fotoassimilados na planta e a interação do metabolismo com as mudanças do meio 

externo já são bastante elucidadas. Contudo, a questão que precisa ser respondida é a 

aplicabilidade no melhoramento de plantas. Para o feijoeiro, os trabalhos práticos conduzidos 

até o momento e que tem resultado, se apoiaram nas características de indicadores de 

desempenho da cultura, tais como produtividade, componentes de produtividade (número de 

vagens/planta, massa de 100 sementes, número de sementes/vagem) e biomassa particionada. 

Esses componentes são eficazes na avaliação da produtividade em condição de déficit hídrico, 

entretanto são ineficientes no entendimento das bases da tolerância à seca. Outro parâmetro 

muito utilizado é a fisiologia da planta, especialmente temperatura de parte aérea e conteúdo de 

clorofila.  

A incompatibilidade entre os resultados e a aplicabilidade deles se deve, em especial, ao 

fato de que estudos que objetivam o entendimento da biologia do estresse são realizados com 

um número reduzido de genótipos contrastantes, o que dificulta sua aplicabilidade em 

screening usualmente realizados em bancos de germoplasma com um número elevado de 

genótipos, visando identificar fontes de tolerância. 

O uso de ferramentas de fisiologia, por exemplo, incita dúvidas. A temperatura de parte 

aérea é um recurso questionável: enquanto MUTAVA et al. (2011) ressaltam a eficácia do uso 

dessa característica para seleção de genótipos de sorgo produtivos, ROSALES et al. (2013) em 

análise de genótipos de feijoeiro suscetíveis e tolerantes não encontrou diferença significativa. 

MASON & SINGH (2014) alertam para o fato de que esse parâmetro é influenciado por fatores 

ambientais como a quantidade de radiação solar a que a planta está exposta, a velocidade do 

vento, a umidade relativa e a temperatura do ar. Nesse estudo, por exemplo, essa característica 



65 
 

foi fortemente influenciada pela temperatura do ar e não mostrou variabilidade entre os 

genótipos e a correlação com a produtividade foi baixa e não significativa. 

Buscando preencher essa lacuna, optou-se por utilizar a bioquímica como ferramenta para 

realizar o screening da coleção desse estudo. Entretanto, poucos estudos bioquímicos são 

realizados com um número grande de genótipos. A prolina é um dos parâmetros relatados como 

relacionados à tolerância à seca. O aumento do conteúdo em genótipos tolerantes, por exemplo, 

já foi relatado em várias espécies e por diversos autores como sendo uma resposta ao déficit 

hídrico (TAYLOR, 1996; DIN et al., 2011), entretanto nesse estudo, realizado com trinta 

genótipos de feijoeiro, não houve diferença significativa. SILVENTE et al. (2012) ressaltam 

que o papel da prolina na tolerância à seca é controverso e sugere que esse metabólito seja um 

indicador do status hídrico da planta, mas não uma medida do nível de tolerância. Essa 

afirmação torna questionável o seu uso na avaliação de germoplasma. 

Esses dois casos em que foram encontrados resultados contraditórios ao que se observa na 

maioria dos estudos apresentados na literatura, reitera a necessidade de mais pesquisas que 

correlacionem a biologia de plantas sob déficit e o melhoramento genético. Há uma 

necessidade latente de novas ferramentas, eficazes, rápidas e de baixo custo, capazes de 

identificar genótipos tolerantes e tornar mais rápido o processo de desenvolvimento e 

lançamento de cultivares tolerantes à seca. 

 

6 CONCLUSÕES 

 

No estudo realizado com acessos de feijoeiro do banco de germoplasma do IAC, conclui-se 

que: 

 

- Os acessos apresentaram variabilidade para características de tolerância à seca, com redução 

na produtividade e da maioria dos componentes de biomassa e bioquímicos. 

 

- Dos parâmetros de biomassa particionada, índice de tolerância à seca e características 

fisiológicas, três atributos mostraram correlação com produtividade: PHI, biomassa do caule e 

biomassa da vagem, apresentando-se como ferramentas úteis no entendimento da tolerância à 

seca. 

 

- O PHI mostrou-se como uma ferramenta auxiliar eficiente que, utilizado juntamente com a 

avaliação da produtividade em ambientes de restrição hídrica, permite acelerar o ganho 

genético em programas de melhoramento. 
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- Dos parâmetros bioquímicos, o conteúdo de AST e amido foi, em geral, reduzidos, enquanto 

que o de prolina e α-aminoácidos foi aumentado em resposta ao déficit. Das partes da planta 

analisadas, o grão sofreu menor redução dos componentes do que o caule. 

 

- O conteúdo de amido, AST e α-aminoácidos no grão mostrou-se como importante critério de 

seleção de genótipos tolerantes por apresentar correlação satisfatória com produtividade e PHI 

em ambas as condições hídricas. 

 

- Os genótipos que apresentaram maior tolerância à seca foram SER 16, FT-Paulistinha, SEN 

92, LP 0890, Carioca Precoce, SXB 410, SEA 5, Gen H96A31-P2-1-1-1-1, IAC Imperador e 

Carioca Comum. Enquanto que os mais suscetíveis foram: CV 48, BAT 477, IAC Aysó e IAC 

Milênio. 
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8. APÊNDICE A 

 

 
Tabela 1. Desempenho global sob déficit hídrico dos genótipos de feijoeiro utilizados no primeiro experimento para os parâmetros de produtividade e PHI 

quanto ao valor genótipo predito individual e conjunto e seus efeitos na média. 

Genótipos 

Valor 

genotípico 

(g/planta) 

Média+valor 

genotípico 
Valor genotípico  

 
Valor 

genotípico 

Média+valor 

genotípico 
Valor genotípico 

Individual Conjunto Individual Conjunto Individual Conjunto Individual Conjunto 

Produtividade 
 

PHI 

SXB 746 1.773 4.010 4.010 79.267 79.267  7.936 65.363 65.363 13.819 13.819 

SER 16 0.912 3.149 3.580 40.778 60.022  8.457 65.884 65.623 14.727 14.273 

CNFC 10794 0.909 3.146 3.435 40.626 53.557  6.869 64.296 65.181 11.961 13.502 

Aporé 0.867 3.104 3.352 38.735 49.851  8.819 66.246 65.447 15.357 13.966 

CV 48 0.858 3.095 3.301 38.359 47.553  7.923 65.350 65.428 13.796 13.932 

SXB 410 0.839 3.076 3.263 37.497 45.877  6.931 64.358 65.249 12.070 13.621 

SEN 92 0.819 3.056 3.234 36.598 44.551  9.740 67.167 65.523 16.960 14.098 

A-449 0.812 3.049 3.096 36.294 38.412  1.593 59.020 64.617 2.773 12.520 

LP 0940 0.793 3.030 3.088 35.454 38.043  4.171 61.598 64.240 7.264 11.863 

BRSMG Majestoso 0.600 2.837 3.060 26.808 36.794  5.123 62.550 64.052 8.920 11.536 

Carioca Precoce 0.552 2.789 3.033 24.658 35.581  8.658 66.085 64.255 15.076 11.890 

FT-Paulistinha 0.507 2.744 3.007 22.642 34.404  -0.941 56.487 63.549 -1.638 10.661 

IAC Imperador 0.506 2.743 2.985 22.602 33.421  8.879 66.306 63.779 15.461 11.061 

Campeão II 0.433 2.670 2.960 19.374 32.340  -1.134 56.293 63.203 -1.974 10.058 

LP 0890 0.432 2.669 2.940 19.303 31.409  8.796 66.223 63.419 15.316 10.434 

H96A31-P2-1-1-1-1 0.410 2.647 2.920 18.310 30.536  5.881 63.308 63.411 10.241 10.421 

SEA 5 0.396 2.633 2.902 17.680 29.732  5.610 63.037 63.388 9.769 10.380 

SXB 415 0.363 2.600 2.884 16.236 28.938  0.060 57.487 63.041 0.105 9.775 

IAPAR 80 0.359 2.596 2.868 16.053 28.223  6.288 63.715 63.078 10.949 9.841 
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IAPAR 57 0.354 2.591 2.854 15.802 27.569  1.538 58.965 62.862 2.678 9.464 

BFS 47 0.331 2.568 2.839 14.810 26.931  6.557 63.984 62.918 11.418 9.561 

BRS Pontal 0.322 2.559 2.826 14.399 26.334  0.907 58.334 62.700 1.579 9.181 

CNFC 10762 0.276 2.513 2.812 12.316 25.697 5.673 63.100 62.718 9.878 9.213 

Una 0.270 2.507 2.799 12.061 25.104 6.792 64.219 62.783 11.826 9.327 

MIB 755 0.269 2.506 2.786 12.012 24.559 6.827 64.254 62.844 11.888 9.433 

SEN 56 0.263 2.500 2.775 11.757 24.046 0.809 58.236 62.660 1.409 9.112 

FEB 186 0.256 2.493 2.764 11.462 23.562 7.068 64.495 62.731 12.308 9.235 

BRS Requinte 0.243 2.480 2.754 10.840 23.091 -1.520 55.907 62.478 -2.647 8.795 

SER 118 0.240 2.477 2.744 10.715 22.649 1.172 58.599 62.339 2.041 8.554 

IAPAR 72 0.223 2.460 2.734 9.946 22.211 0.112 57.539 62.174 0.195 8.266 

C2-6-4-1-1 0.210 2.447 2.724 9.374 21.783 7.642 65.069 62.270 13.308 8.434 

Mex 279 0.198 2.435 2.715 8.865 21.367 -6.694 50.733 61.898 -11.656 7.786 

SEN 46 0.176 2.413 2.706 7.868 20.945 -1.544 55.884 61.710 -2.688 7.458 

L-507-1 0.165 2.402 2.696 7.389 20.534 -2.028 55.399 61.519 -3.532 7.125 

LH II 0.148 2.385 2.687 6.620 20.125 -7.634 49.793 61.174 -13.294 6.525 

IAC Carioca 0.134 2.371 2.678 6.004 19.721 -0.299 57.128 61.058 -0.521 6.324 

ALB 110 0.110 2.347 2.669 4.926 19.310 -1.896 55.531 60.905 -3.302 6.056 

L 476-5 0.099 2.336 2.660 4.441 18.908 2.205 59.632 60.870 3.839 5.996 

LP 0780 0.084 2.321 2.651 3.743 18.509 -0.592 56.835 60.764 -1.030 5.811 

IAC Ybaté 0.082 2.319 2.643 3.679 18.129 -2.050 55.377 60.626 -3.570 5.571 

SXB 414 0.070 2.307 2.634 3.137 17.754 5.017 62.444 60.672 8.737 5.650 

IAPAR 14 0.069 2.306 2.626 3.088 17.397 4.502 61.929 60.702 7.839 5.703 

SEN 74 0.055 2.292 2.618 2.480 17.041 6.940 64.367 60.790 12.086 5.855 

Caneludo 0.049 2.286 2.610 2.201 16.696 5.027 62.454 60.828 8.753 5.923 

IPR Eldorado 0.047 2.284 2.603 2.097 16.364 6.175 63.602 60.891 10.753 6.032 

ALB 77 0.045 2.282 2.596 2.022 16.046 -1.159 56.268 60.789 -2.019 5.854 

SXB 409 0.009 2.246 2.588 0.385 15.705 7.219 64.646 60.872 12.571 6.000 

Rudá 0.006 2.243 2.581 0.279 15.377 0.340 57.767 60.806 0.591 5.885 
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IAC Diplomata 0.001 2.238 2.574 0.034 15.057  -2.223 55.204 60.690 -3.872 5.681 

Z28 -0.019 2.218 2.567 -0.829 14.733  1.614 59.041 60.656 2.811 5.623 

Carioca MG -0.022 2.215 2.560 -0.988 14.419  -1.445 55.982 60.562 -2.516 5.460 

IAC Milênio -0.024 2.213 2.553 -1.094 14.115  3.920 61.347 60.578 6.825 5.487 

SEN 10 -0.027 2.210 2.546 -1.215 13.820  -8.132 49.295 60.361 -14.161 5.109 

C4-7-8-1-2 -0.053 2.184 2.539 -2.363 13.514  3.330 60.757 60.368 5.798 5.122 

SEN 70 -0.058 2.179 2.533 -2.598 13.216  -0.247 57.181 60.309 -0.429 5.019 

SMB 26 -0.058 2.179 2.526 -2.605 12.928  5.109 62.536 60.350 8.896 5.090 

FT-Porto Real -0.065 2.172 2.520 -2.924 12.645  0.798 58.225 60.312 1.390 5.023 

IAPAR 31 -0.095 2.142 2.513 -4.236 12.349  3.527 60.954 60.323 6.142 5.043 

IPR Uirapuru -0.106 2.131 2.507 -4.747 12.054  4.610 62.037 60.353 8.027 5.095 

OPS 16 -0.144 2.093 2.500 -6.455 11.741  -1.358 56.069 60.280 -2.364 4.968 

ALB 70 -0.146 2.091 2.493 -6.531 11.436  -1.114 56.313 60.214 -1.940 4.853 

MD-806 -0.184 2.053 2.486 -8.216 11.114  3.740 61.167 60.230 6.513 4.880 

IAPAR 81 -0.208 2.029 2.478 -9.280 10.785  -1.936 55.492 60.153 -3.370 4.747 

H96A102-1-1-152 -0.216 2.021 2.471 -9.656 10.461  -1.004 56.423 60.094 -1.749 4.644 

IAC Formoso -0.286 1.951 2.463 -12.772 10.098  -1.839 55.588 60.024 -3.202 4.521 

IAC Alvorada -0.294 1.943 2.455 -13.125 9.740  -2.363 55.064 59.947 -4.115 4.389 

IAC Carioca Akytã -0.319 1.918 2.447 -14.251 9.377  3.715 61.142 59.965 6.469 4.420 

Mar-2 -0.324 1.913 2.439 -14.502 9.020  2.459 59.886 59.964 4.281 4.418 

SMB 24 -0.345 1.892 2.431 -15.405 8.661  2.659 60.086 59.966 4.630 4.421 

BRS Horizonte -0.351 1.886 2.423 -15.695 8.308  -7.290 50.137 59.823 -12.695 4.173 

SMR 40 -0.357 1.880 2.415 -15.968 7.961  1.776 59.203 59.815 3.093 4.158 

SCS 202 Guará -0.398 1.839 2.407 -17.778 7.599  0.647 58.074 59.790 1.127 4.115 

H96A28-P4-1-1-1-1 -0.401 1.836 2.399 -17.935 7.244  -2.838 54.589 59.718 -4.941 3.989 

SEN 36 -0.429 1.808 2.391 -19.169 6.882  -4.804 52.623 59.621 -8.365 3.820 

SMB 25 -0.469 1.768 2.383 -20.948 6.506  6.178 63.605 59.675 10.758 3.914 

IPR Juriti -0.473 1.764 2.374 -21.153 6.138  -7.520 49.907 59.544 -13.095 3.687 

SMC 11 -0.489 1.748 2.366 -21.873 5.769  -4.271 53.157 59.460 -7.436 3.541 
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IAC Carioca Pyatã -0.492 1.745 2.358 -21.989 5.409  -5.080 52.347 59.368 -8.846 3.380 

SMB 27 -0.540 1.697 2.350 -24.122 5.030  -7.118 50.309 59.252 -12.394 3.177 

Branquinho -0.573 1.664 2.341 -25.619 4.642  -6.306 51.122 59.149 -10.980 2.998 

BRSMG Madrepérola -0.618 1.619 2.332 -27.617 4.239  -10.743 46.684 58.993 -18.707 2.727 

Pérola -0.745 1.492 2.321 -33.317 3.775  -14.235 43.193 58.798 -24.787 2.387 

BFS 4 -0.761 1.476 2.311 -34.001 3.314  -11.641 45.786 58.639 -20.271 2.111 

BAT 477 -0.779 1.458 2.301 -34.837 2.855  -7.757 49.670 58.531 -13.508 1.923 

IAC Carioca Tybatã -0.784 1.453 2.291 -35.042 2.404  -9.895 47.532 58.400 -17.231 1.695 

IAC Apuã -0.788 1.449 2.281 -35.221 1.961  -2.649 54.778 58.358 -4.613 1.621 

Carioca Comum -0.830 1.407 2.271 -37.103 1.507  -14.726 42.701 58.176 -25.643 1.303 

BRS Cometa -0.848 1.389 2.261 -37.899 1.054  -13.406 44.021 58.013 -23.344 1.020 

IAC Votuporanga -0.859 1.378 2.251 -38.391 0.606  -16.120 41.307 57.823 -28.071 0.690 

IAC Aysó -0.908 1.329 2.240 -40.595 0.143  -6.652 50.775 57.744 -11.583 0.552 

BRSMG Talismã -1.000 1.237 2.229 -44.685 -0.355  -14.552 42.875 57.579 -25.341 0.264 

Carioca Lustroso -1.057 1.180 2.218 -47.269 -0.871  -21.581 35.846 57.340 -37.580 -0.152 

Média 2.237  57.427 
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ANEXO B 

 

 

Tabela 1- Efeito do déficit hídrico na média dos açúcares solúveis avaliados no caule (granação) e grão de 15 genótipos de feijoeiro 

Parâmetro 
Glicose Frutose Sacarose Rafinose Estaquiose Verbascose Maltose 

(mg.g
-1

 MS) 

Parte da planta 
Caule Grão Caule Grão Caule Grão Caule Caule Caule 

Gran. - Gran. - Gran. - Gran. Gran. Gran. 

Seco 18.062 0.36 5.887 0.09 16.047 0.754 0.042 0.022 2.215 

Irrigado 30.819 0.723 4.462 0.497 18.814 0.38 0.053 0.004 0.901 

DII* (%) 41.393 50.207 -31.936 81.891 14.707 -98.421 20.754 -450.000 -145.838 
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8 ANEXOS 

 

Anexo I. Perfil de açúcares do grão do genótipo SER 16 sob déficit hídrico 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tempo de 

retenção (min) 
Pico 

Altura 

(nC) 

Área 

(nC*min) 

Área rel. 

(%) 

Quantidade 

(µg.ml
-1

) 
Tipo 

7.20 Glicose 7.854 3.610 1.88 1.105 BMB*^ 

7.85 Frutose 0.492 0.141 0.07 0.065 Rd^ 

10.67 Sacarose 107.982 50.468 26.30 45.994 BMB*^ 

18.08 Rafinose 16.607 11.784 6.14 8.853 BMB*^ 

20.84 Estaquiose 120.402 118.753 61.87 71.258 BMB*^ 

27.94 Verbascose 5.043 5.829 3.04 2.988 BM ^ 

30.59 Maltose 1.295 1.340 0.70 0.648 MB^ 

Total: 
 

259.674 191.925 100.00 130.912 
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Anexo II. Perfil de açúcares do grão do genótipo SER 16 sob irrigação 

 

Tempo de 

retenção (min) 
Pico 

Altura 

(nC) 

Área 

(nC*min) 

Área 

rel. (%) 

Quantidade 

(µg.ml
-1

) 
Tipo 

7.23 Glicose 10.568 3.504 1.99 1.073 BMB*^ 

10.73 Sacarose 125.342 60.878 34.51 55.481 BMB*^ 

16.40 Rafinose 4.284 2.377 1.35 1.786 BMB* 

21.10 Estaquiose 109.096 104.055 58.99 62.438 BMB*^ 

28.28 Verbascose 3.893 4.404 2.50 2.258 BMB*^ 

30.70 Maltose 1.210 1.176 0.67 0.569 BMB* 

Total:  254.393 176.393 100.00 123.605  
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Anexo III. Perfil de açúcares do caule na granação do genótipo SER 16 sob déficit hídrico 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tempo de 

retenção (min) 
Pico 

Altura 

(nC) 

Área 

(nC*min) 

Área  

rel. (%) 

Quantidade 

(µg.ml
-1

) 
Tipo 

7.05 Glicose 140.430 45.694 70.88 13.990 BM * 

7.74 Frutose 26.601 8.660 13.43 3.984 MB* 

9.71 Sacarose 12.471 5.735 8.90 5.227 BMB*^ 

16.47 Rafinose 1.412 0.793 1.23 0.595 BMB*^ 

30.58 Maltose 3.207 3.583 5.56 1.733 BM * 

Total:  184.120 64.465 100.00 25.529  
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Anexo IV. Perfil de açúcares do caule na granação do genótipo SER 16 sob irrigação  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tempo de 

retenção 

(min) 

Pico 
Altura 

(nC) 

Área 

(nC*min) 

Área 

rel. (%) 

Quantidade 

(µg.ml
-1

) 
Tipo 

7.00 Glicose 262.947 78.329 64.18 23.981 BM * 

7.68 Frutose 15.055 4.682 3.84 2.154 MB* 

9.99 Sacarose 77.119 36.956 30.28 33.680 BMB* 

16.42 Rafinose 1.328 0.835 0.68 0.627 BMB*^ 

30.38 Maltose 1.048 1.243 1.02 0.601 BMB* 

Total: 
 

357.498 122.044 100.00 61.043 
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Anexo V. Perfil de açúcares do grão do genótipo A449 sob déficit hídrico 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tempo de 

retenção (min) 
Pico 

Altura 

(nC) 

Área 

(nC*min) 

Área rel. 

(%) 

Quantidade 

(µg.ml
-1

) 
Tipo 

7.22 Glicose 28.230 11.864 5.39 3.632 BMB*^ 

7.97 Frutose 4.547 1.334 0.61 0.613 Rd^ 

10.68 Sacarose 163.438 100.836 45.85 91.897 BMB*^ 

16.40 Rafinose 3.317 1.769 0.80 1.329 BMB* 

21.13 Estaquiose 106.144 101.013 45.93 60.613 BMB*^ 

28.30 Verbascose 2.586 2.904 1.32 1.489 BMB^ 

30.73 Maltose 0.279 0.221 0.10 0.107 BMB 

Total:  308.541 219.940 100.00 159.681  
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Anexo VI. Perfil de açúcares do grão do genótipo A449 sob irrigação 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tempo de 

retenção 

(min) 

Pico 
Altura 

(nC) 

Área 

(nC*min) 

Área rel. 

(%) 

Quantidade 

(µg.ml
-1

) 
Tipo 

7.14 Glicose 5.172 1.849 1.62 0.566 BMb* 

7.83 Frutose 1.290 0.333 0.29 0.153 bMB* 

10.57 Sacarose 111.157 54.175 47.61 49.372 BMB*^ 

16.20 Rafinose 2.810 1.520 1.34 1.142 BMB* 

20.73 Estaquiose 60.371 53.700 47.20 32.223 BMB* 

27.64 Verbascose 1.455 1.561 1.37 0.800 BMB* 

30.31 Maltose 0.690 0.639 0.56 0.309 BMB* 

Total:  182.944 113.777 100.00 84.566  
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Anexo VII. Perfil de açúcares do caule na granação do genótipo A449 sob déficit hídrico 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tempo de 

retenção 

(min) 

Pico 
Altura 

(nC) 

Área 

(nC*min) 

Área 

rel. (%) 

Quantidade 

(µg.ml
-1

) 
Tipo 

7.03 Glicose 272.366 75.403 74.97 23.085 BM * 

7.74 Frutose 19.223 6.068 6.03 2.791 MB* 

10.11 Sacarose 43.824 18.822 18.71 17.153 BMB*^ 

16.82 Rafinose 0.286 0.282 0.28 0.212 BMB^ 

Total  335.698 100.575 100.00 43.242  
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Anexo VIII. Perfil de açúcares do caule na granação do genótipo A449 sob irrigação 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tempo de 

retenção 

(min) 

Pico 
Altura 

(nC) 

Área 

(nC*min) 

Área 

rel. (%) 

Quantidade 

(µg.ml
-1

) 
Tipo 

7.01 Glicose 134.937 37.085 63.72 11.354 BM * 

7.68 Frutose 2.415 0.634 1.09 0.291 MB* 

10.02 Sacarose 46.793 19.798 34.01 18.043 BMB* 

30.23 Maltose 0.509 0.687 1.18 0.332 BMB 

Total: 
 

184.655 58.203 100.00 30.020 
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Anexo IX. Perfil de açúcares do caule na granação do genótipo IAC Milênio sob déficit 

hídrico 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tempo de 

retenção 

(min) 

Pico 
Altura 

(nC) 

Área 

(nC*min) 

Área 

rel. (%) 

Quantidade 

(µg.ml
-1

) 
Tipo 

7.02 Glicose 218.884 61.695 61.22 18.888 BM *^ 

7.71 Frutose 32.220 10.680 10.60 4.913 MB* 

10.03 Sacarose 30.147 15.770 15.65 14.372 BMB* 

16.43 Rafinose 9.685 5.922 5.88 4.449 BMB*^ 

30.48 Maltose 5.547 6.718 6.67 3.249 BMB* 

Total:  296.483 100.784 100.00 45.870  
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Anexo X. Perfil de açúcares do caule na granação do genótipo IAC Milênio sob irrigação  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tempo de 

retenção 

(min) 

Pico 
Altura 

(nC) 

Área 

(nC*min) 

Área 

rel. (%) 

Quantidade 

(µg.ml
-1

) 
Tipo 

7.00 Glicose 314.477 92.010 72.34 28.170 BM * 

7.68 Frutose 13.903 5.018 3.95 2.308 MB* 

10.02 Sacarose 55.712 24.953 19.62 22.741 BMB* 

16.54 Rafinose 5.462 3.685 2.90 2.769 BMB*^ 

19.11 Estaquiose 0.492 0.369 0.29 0.221 BMB^ 

0.31 Maltose 0.955 1.149 0.90 0.556 BMB 

Total: 
 

391.002 127.184 100.00 56.764 
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