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RESUMO 

 

O presente trabalho objetivou-se caracterizar de forma morfológica e molecular 26 genótipos 

de feijão-caupi (Vigna unguiculata (L.) Walp.), sendo vinte e dois acessos coletados em 

munícipios do estado do Rio Grande do Norte e quatro variedades desenvolvidas pela 

EMBRAPA. O experimento foi conduzido na Horta Didática e no Laboratório de 

Biotecnologia Vegetal, do Departamento de Ciências Agronômicas e Florestais (DCAF), na 

Universidade Federal Rural do Semi-árido (UFERSA). A caracterização morfológica foi 

satisfatória para identificar acessos de interesse agronômico, dos quais, os acessos AC11, 

AC25 e AC39 apresentaram hábito de crescimento determinado e porte ereto, caráter 

fundamental para agricultura tecnificada. Os resultados obtidos a partir da aplicação da 

metodologia de RAPD (Random Amplified Polymorphism DNA) foram usados na 

discriminação molecular. Sete primers (decâmeros) foram usados na análise, gerando em 

média 8,7 bandas e 6,3 bandas polimórficas por primer. A análise da matriz de distância 

genética indicou maior similaridade entre os acessos AC13 e AC17 com 86% de similaridade, 

e alto nível de variabilidade entre os acessos AC32 e AC39, havendo similaridade de 16%. O 

dendrograma gerado pelo método UPGMA formou oito grupos principais, permitindo 

identificar a diversidade genética entre os genótipos estudados.  

 

Palavras-chave: Descritores morfológicos, Marcadores RAPD, Vigna unguiculata (L.) Walp, 

Caupi, Diversidade genética. 

 

 

 

 

 

 

 

 



ABSTRACT 

 

The present study aimed to characterize, in a morphological and molecular way, 26 genotypes 

of cowpea (Vigna unguiculata (L.) Walp.), With twenty-two accessions collected in 

municipalities in the state of Rio Grande do Norte and four varieties developed by 

EMBRAPA . The experiment was conducted in the Didactic Garden and in the Laboratory of 

Plant Biotechnology, of the Department of Agronomic and Forestry Sciences (DCAF), at the 

Federal Rural University of the Semi-arid (UFERSA). The morphological characterization 

was satisfactory to identify accessions of agronomic interest, of which, the accessions AC11, 

AC25 and AC39 showed a habit of determined growth and erect posture, a fundamental 

character for technified agriculture. The results obtained from the application of the RAPD 

(Random Amplified Polymorphism DNA) methodology were used in molecular 

discrimination. Seven primers (decamers) were used in the analysis, generating an average of 

8.7 bands and 6.3 polymorphic bands per primer. The analysis of the genetic distance matrix 

indicated greater similarity between the AC13 and AC17 accessions with 86% similarity, and 

a high level of variability between the AC32 and AC39 accessions, with a similarity of 16%. 

The dendrogram generated by the UPGMA method formed eight main groups, allowing to 

identify the genetic diversity among the studied genotypes. 

 

Keywords: Morphological descriptors, RAPD markers, Vigna unguiculata (L.) Walp, Caupi, 

Genetic diversity. 
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1 INTRODUÇÃO 

A espécie Vigna unguiculata (L.) Walp tem um importante papel na nutrição humana, 

na segurança alimentar e serve como fonte de renda para os agricultores (BOUKAR et al., 

2016). Além do Brasil, é consumido em diversos lugares da África e União Europeia 

(SOBRINHO, 2017; DE RON et al., 2018). É uma leguminosa granífera, dotada de alto valor 

proteico e de baixo custo (CONAB, 2020). No Brasil é conhecida por diferentes nomes como 

feijão-de-corda, fradinho e macassar. E o nome vulgar mais utilizado no meio técnico é o 

caupi, derivado da palavra inglesa “Cowpea” (FREIRE FILHO et al., 2011).  

A África é apontada como o centro de origem da espécie do feijão-caupi (MENDONÇA 

et al., 2015). E, segundo Rawal (1975), a evolução da espécie ocorreu, principalmente, em 

ambientes semiáridos. A entrada do feijão-caupi no Brasil ocorreu por volta do século XVI, a 

partir do estado da Bahia (NASCIMENTO, 2011), em seguida disseminados para outras áreas 

do Nordeste e depois levados para as demais regiões do país (FREIRE FILHO et al., 2011).  

O Brasil se destaca entre os maiores produtores mundiais da cultura (FERREIRA et al., 

2018), considerando o relatório da Conab (2019) referente à safra 2018/2019, a produção 

brasileira de feijão-caupi foi de 637.700 toneladas. As regiões Norte e Nordeste são 

responsáveis pela produção de quase 70% da cultura na safra 2016/17 (CONAB, 2017), 

apesar de apresentar produtividade de grãos muito abaixo do seu potencial produtivo, devido 

o uso, em sua maioria, de cultivares tradicionais. Enquanto isso, o estado do Mato Grosso é 

responsável por 30% do feijão-caupi colhido no Brasil, com produção de 237 mil toneladas no 

ciclo 2017/18 (CONAB, 2018), e o destaque para a expansão da cultura no Centro-Oeste se 

deve ao cultivo em regime de alta tecnificação (ROCHA et al., 2016). 

As variedades de feijão-caupi são símbolos tradicionais que apresentam ao longo do 

tempo uma estreita relação entre o agricultor e o meio ambiente, tendo sido selecionadas para 

dar uma melhor resposta às necessidades e às preferências do homem (PAULINO & GOMES, 

2015). Tendo em vista o alto potencial genético que o feijão-caupi possui, é primordial que se 

realizem a caracterização, descrição e a catalogação destes materiais, para se obter amplo 

conhecimento sobre a variabilidade existente. E dessa forma, identificar acessos que possuem 

características desejáveis para o desenvolvimento de novas cultivares e que atendam às 

exigências dos produtores, comerciantes e consumidores (SANTOS, 2019). 

A caracterização de variedades de feijão-caupi para o estudo da diversidade pode ser 

realizada a partir da caracterização morfológica, ou seja, fenotipicamente através de 

descritores morfológicos (KARASAWA et al., 2005) e genotipicamente a nível de DNA, por 

meio do uso de marcadores moleculares (PEREIRA et al., 2009). 
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A caracterização morfológica, segundo Souza (2016), consiste idealmente na 

mensuração de caracteres na planta e sementes e observações visuais a olho nu. Bettencourt 

(2007) avalia a caracterização morfológica de forma qualitativa, através de descritores como 

hábito de crescimento, cor de flor e semente que são características padrões da espécie. 

Porém, para Souza (2016) essas informações podem apresentar algumas limitações, por 

sofrerem interferências ambientais. Dessa forma, a caracterização deve ser complementada 

com o auxílio de marcadores moleculares, capazes de detectar o polimorfismo genético ao 

nível de DNA, possibilitando a discriminação genotípica de forma hábil, sem a interferência 

do ambiente (FERREIRA & GRATTAPAGLIA, 1998). 

Os marcadores moleculares são ferramentas importantes para acesso de informações do 

DNA vegetal e tem sido amplamente utilizado em pesquisas de diversidade genética, 

identificação de variedades, análises filogenéticas, mapeamento de genes e para classificar 

culturas (SANTANA et al., 2016; ALGHAMDI et al., 2018). 

Dentre estes marcadores, destaca-se o DNA polimórfico amplificado ao acaso (RAPD), 

baseado na reação em cadeia da polimerase (PCR), bastante acessível não requer nenhuma 

informação prévia sobre sequências de nucleotídeos do genoma da espécie, além do custo 

relativamente baixo (BINNECK et al, 2002). A organização e amostragem dos dados através 

da geração de polimorfismo pela técnica de RAPD podem ser medidas por similaridade e, ou 

dissimilaridade, e ainda por análise de agrupamento. 

Tendo como base as variedades locais antigas, que ainda preservam elevada 

variabilidade genética, é possível estabelecer uma estratégia de melhoramento do feijão-caupi 

com o objetivo de obter variedades mais produtivas, com tolerância à seca, altas temperaturas, 

pragas e doenças (PAULINO & GOMES, 2015). 

Sendo assim, este trabalho tem por objetivo realizar a caracterização morfológica a 

partir de descritores qualitativos e a caracterização molecular através do uso de RAPD, bem 

como, apresentar o agrupamento destes em função da similaridade genética de 26 genótipos 

de feijão-caupi coletados em municípios do estado do Rio Grande do Norte. 
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2 FEIJÃO-CAUPI (Vigna unguiculata) 

 

2.1 Origem do feijão-caupi 

O caupi tem origem no continente africano, é a teoria mais aceita atualmente, contudo 

existem divergências entre os pesquisadores quanto ao provável centro de origem da espécie 

(MENDONÇA et al., 2015). Existem duas vertentes de possíveis locais de origem, para Ng & 

Maréchal (1985). A primeira seria o oeste da África, precisamente na Nigéria. Para Freire 

Filho (1988), em decorrência da maior diversidade genética da cultura e da presença das 

formas selvagens desta espécie, que são encontradas somente na África do Sul, este é o centro 

mais provável de domesticação.  Em consenso com os demais estudos, Huynh et al. (2013) 

identificaram dois centros de diversidade, ambos no continente africano, o primeiro na África 

Ocidental e o segundo composto de raças distribuídas na África Oriental.   

A entrada do feijão-caupi no Brasil ocorreu por volta do século XVI, a partir do estado 

da Bahia (NASCIMENTO, 2011). Em uma de suas obras, Gandavo (2008), relata que em 

1587 uma grande variedade de feijões e favas eram cultivadas na Bahia, confirmando a 

proposição de introdução pelo estado nordestino. As evidências de que o feijão-caupi era uma 

das espécies introduzidas são muito fortes, pois o comércio era intenso entre a Bahia, capital 

administrativa, e o Oeste da África (FREIRE FILHO, 1988). Leite (2012) acredita que os 

primeiros cultivos tenham iniciado na Bahia, em seguida disseminados para outras áreas do 

Nordeste e depois levados para as demais regiões do país. 

É uma importante leguminosa granífera, adaptada e cultivada em regiões secas dos 

trópicos e subtrópicos do planeta (BOUKAR et al., 2016). Com isso, o caupi é uma espécie 

que apresenta rusticidade e tolerância a uma grande diversidade de condições, tanto de solo 

como de clima. E vem sendo cultivada em escala mundial abrangendo área aproximada de 7 

milhões de hectares distribuídos na África, Ásia e Américas (EHLERS & HALL, 1997).  

2.2 Caracterização botânica 

O feijão-caupi é uma planta que foi primeiramente descrita por Linnaeus como 

Dolichos unguiculatus L., sendo posteriormente classificada por Walpers como Vigna 

unguiculata (L.) Walp (PASQUET, 1998). 

O caupi é descrito botanicamente como uma planta Eudicotyledonea pertencente ao 

reino Plantae, divisão Magnoliophyta, classe Magnoliopsida, ordem Fabales, família 

Fabaceae, subfamília Faboideae, tribo Phaseolae, subtribo Phaseolineae, gênero Vigna, 

subgênero Vigna, secção catyang, espécie Vigna unguiculata (L.) Walp. e subespécie 
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unguiculata, subdividida em quatro cultigrupos: Unguiculata, Sesquipedalis, Biflora e Textilis 

(ALLANTOSPERMUM, 2016). 

Contudo, no Brasil, um dos mais cultivados é o Unguiculata cujos grãos são dotados de 

alto valor proteico, calórico e sabor incomparável, cultivada principalmente, para a produção 

de grãos secos e verdes, sendo consumido in natura, na forma de conserva ou desidratado, 

rico em aminoácidos, tiamina e niacina, além de fibras dietéticas, por isso é uma boa opção 

para a melhoria da qualidade de vida, especialmente da população carente no meio rural e 

urbano (EMBRAPA 2011). 

A espécie Vigna unguiculata é conhecida por diferentes nomes no Brasil, seu nome 

varia de acordo com a região: feijão-de-corda, feijão macassar e feijão-de-moite (Região 

Nordeste); feijão-de-praia (Região Norte) e feijão miúdo (Região Sul). E o nome vulgar mais 

utilizado no meio técnico é o caupi, derivado da palavra inglesa “Cowpea” (FREIRE FILHO 

et al., 2011). 

O feijão-caupi foi submetido a uma grande diversidade de ambientes e de sistema de 

produção, o que resultou numa forte pressão de seleção. E, segundo RAWAL (1975), a 

evolução do feijão-caupi ocorreu, principalmente, em ambientes semiáridos, com as seguintes 

alterações durante a domesticação: mudança de perene para anual e de alógama para 

autógama. 

A morfologia floral do feijão-caupi indica que a espécie é bastante evoluída, pois, 

embora sendo amplamente autopolinizada, mantém a capacidade para a polinização cruzada 

(ROCHA, 2007). 

Morfologicamente, apresenta variações em características como, cor da flor, forma do 

folíolo central, porte da planta, posições das vagens, entre outras. Tais características são 

associadas ao genótipo de cada planta em conjunto com a influência do ambiente, tornando-as 

intrínsecas a cada indivíduo (SOBRAL, 2009). 

A cultura do caupi apresenta um desenvolvimento vegetativo que dura em média de 23 

a 43 dias e a partir de então surgem as vagens (NEVES et al., 2009). Segundo Freire Filho et 

al. (2005), outra característica importante do feijão relaciona-se ao tempo de seu ciclo, uma 

vez que o mesmo é usado para o planejamento da lavoura. 

As cultivares podem ser agrupadas em cinco classes: Extra precoce, maturidade < 60 

dias após a semeadura; Ciclo precoce, entre 61 e 70 dias; Ciclo médio-precoce, entre 71 e 80 

dias; Ciclo médio-tardio, entre 81 e 90 dias e Ciclo tardio, a partir de 91 dias (FREIRE 

FILHO et al., 2005). 
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Vale, Bertini & Borem (2017, 267p.) afirmam que o feijão-caupi multiplica-se, 

predominantemente, por autofecundação. A espécie apresenta baixa taxa de cruzamento 

natural, pode variar com o ambiente e genótipo. Os órgãos de reprodução são protegidos pelas 

pétalas e ocorre protoginia (maturação do gineceu antes do androceu) e cleistogamia 

(polinização antes da abertura da flor), favorecendo a autogamia. 

Com a ocorrência de mutações, seleção natural, cruzamentos naturais e a seleção por 

parte dos produtores, selecionando os tipos de plantas e de grãos com base em suas 

necessidades, preferências visuais e culinárias, esse material detém uma grande variabilidade 

genética, tanto inter como intra populacional (FREIRE FILHO et al., 2011). 

2.3 A cultura do feijão-caupi e importância socioeconômica 

A cultura do feijão-caupi tem um importante papel na nutrição humana, na segurança 

alimentar e serve como fonte de renda para os agricultores (BOUKAR et al., 2016). 

As plantas são versáteis, apresenta alta precocidade, fixação de nitrogênio, resistência à 

baixa disponibilidade hídrica e a solos com baixa fertilidade, que aliados a outros fatores 

climáticos como calor tropical e a baixa umidade relativa do ar, revela-se uma alternativa 

promissora para a produção de proteína a um custo baixo e com um ciclo rápido (ARAUJO, 

2019). 

Além de ser utilizado como forragem verde, feno, silagem, farinha para alimentação 

animal e como adubação verde. O seu mercado apresenta preços atrativos, com boas 

perspectivas para expansão, tornando-a uma cultura viável para agricultores familiares e 

empreendedores rurais (ROCHA et al, 2009). 

A leguminosa é produzida na África, América do Sul e Ásia (SEAB, 2018), e no Brasil, 

historicamente, a produção de feijão-caupi concentra-se nas regiões Nordeste (1,2 milhão de 

hectares) e Norte (55,8 mil hectares) do país. No entanto, apresenta expansão nas demais 

regiões brasileiras, principalmente na região Centro-Oeste, em razão do desenvolvimento de 

cultivares com características que favorecem o cultivo mecanizado (ALMEIDA, 2014). 

Segundo a Organização das Nações Unidas para a Alimentação e a Agricultura - FAO 

(2018), a produção do feijão-caupi ao redor do mundo é estimada em 7,2 milhões de toneladas 

anualmente em uma área cultivada de 12,5 milhões de hectares. O continente africano é 

responsável por cerca de 96,4% da produção do planeta, tendo a Nigéria (2,6 milhões de 

toneladas) como o maior produtor mundial, seguida de Níger (2,3 milhões de toneladas) e 

Burkina Faso (630.965 toneladas). 
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Vale ressaltar, que o Brasil ocupa destaque entre os maiores produtores mundiais da 

cultura (DUROJAYE et al., 2019; FERREIRA et al., 2018), visto que nos dados da FAO a 

produção brasileira não é contabilizada, pois, conforme aponta Damasceno & Silva (2009), 

ocorre em função da não realização da separação das estimativas de feijão-comum  

(Phaseolus vulgaris) e feijão-caupi (Vigna unguiculata) pelo Instituto Brasileiro de Geografia 

e Estatística (IBGE). 

Considerando os dados do relatório da Conab (2019) referente à safra 2018/2019, a 

produção brasileira de feijão-caupi foi de 637.700 toneladas e uma área ocupada de 1.276.200 

milhões de hectares. A produção na safra 2019/20 está projetada em 687,4 mil t de feijão 

caupi (CONAB, 2020). 

Conforme a CONAB (2017), os estados do Norte e Nordeste demonstram 

expressividade no quadro de produção nacional do caupi, em que são responsáveis pela 

produção de quase 70% da cultura na safra 2016/17. O Mato Grosso é responsável por 30% 

do feijão-caupi colhido no Brasil e encabeça o ranking dos maiores produtores do país, com 

237 mil toneladas produzidas no ciclo 2017/18. Na sequência aparece o Ceará com 115 mil 

toneladas e a Bahia com 100 mil toneladas (CONAB, 2018). 

Na Região Nordeste, o feijão-caupi tem grande importância, principalmente por 

apresentar alta demanda consumidora. O grão faz parte do hábito alimentar de seus habitantes 

e isso impacta na expressiva destinação de área que a região apresenta em comparação as 

demais regiões brasileiras (CONAB, 2020). 

Entretanto, para Freire Filho (2011), a participação do feijão-caupi na região Norte e 

Nordeste tem uma produção relativamente modesta, tendo em vista o total da área cultivada e 

o uso de cultivares tradicionais, apresenta baixa produtividade quando comparada a região 

Centro-Oeste, onde o feijão-caupi começou a ser cultivado em larga escala em 2006, e já 

apresenta produtividade superior à média nacional, em razão do uso de cultivares com 

características melhoradas e que  favorecem o cultivo mecanizado.  

No Rio Grande do Norte, dentre os diversos tipos de cultura, o feijão-caupi ocupa 92% 

da área plantada, um fato que destaca a rusticidade da cultura, já que 91% da área territorial 

do estado situa-se dentro do polígono das secas, onde o clima predominante é o semiárido 

(BRISTOT et al., 2016). 

Os principais produtores de feijão-caupi do Norte e Nordeste são agricultores familiares 

que ainda praticam técnicas tradicionais de cultivo, enquanto na região Centro-Oeste, a 

cultura é gerida por grandes produtores que trabalham em regime de alta tecnificação 

(FREIRE FILHO, et al., 2011). 
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Com a ampliação das áreas produtivas, o surgimento de um novo perfil de produtor e de 

mercado consumidor ocasionou o aparecimento de novas demandas pelo feijão-caupi, o que 

ampliou os objetivos do melhoramento genético dessa cultura (EMBRAPA, 2011). 

2.4 Potencial genético do feijão-caupi 

Segundo Cruz, Ferreira & Pessoni (2011), os recursos genéticos são determinados por 

acessos, que representam a variabilidade genética organizada em um conjunto de materiais 

diferentes entre si, denominados germoplasma. Cada germoplasma deve estabelecer uma 

única cópia do material genético e ser representativo do organismo de interesse atual ou 

potencial. Sendo assim, o germoplasma é o elemento dos recursos genéticos que manipula a 

variabilidade genética inter e intraespecífica, para conservá-la e utilizá-la na pesquisa e 

programas de melhoramento genético. 

Freire Filho et al. (2011) afirma que as primeiras introduções de germoplasma de feijão-

caupi no Brasil foram por volta do século XVI, denominadas atualmente como crioulas, locais 

ou tradicionais, ainda que exóticas, constituindo o germoplasma básico do Brasil, de modo 

que as primeiras cultivares melhoradas geneticamente surgiram a partir delas. 

Sousa et al. (2015), relatam em seu trabalho a ampla variabilidade genética do feijão-

caupi, conferida por sua versatilidade e uma vasta utilização nos diferentes sistemas 

produtivos. Tremea et al. (2007) complementa ao apontar, que grande parte da variabilidade 

desta cultura, encontra-se especialmente cultivada por pequenos produtores, na qual 

selecionaram ao longo dos anos, e, estas variedades se tornaram muito importantes do ponto 

de vista de conservação dos recursos genéticos disponíveis. 

É importante citar que o cultivo sucessivo de um mesmo germoplasma, amplia a chance 

de ocorrência de mutações, e que ocorre a preservação de organismos que apresentem 

vantagens adaptativas sobre os demais. Com base nessa característica, os agricultores, 

principalmente os mais experientes com a cultura cultivada, como a do feijão-caupi, 

selecionam as variedades que, possivelmente, podem lhes proporcionar vantagens produtivas. 

É muito comum que as variedades crioulas, ou locais, possuam uma junção de vários 

genótipos, o que é bastante relevante no âmbito do melhoramento genético, uma vez que os 

organismos podem conter fontes de tolerância a diversos estresses bióticos e abióticos, como 

o estresse hídrico, sendo dotados de características agronômicas desejáveis (EMBRAPA 

ARROZ E FEIJÃO, 2010). 

Contudo, as variedades tradicionais têm sido continuamente substituídas por variedades 

melhoradas no contexto da agricultura atual. Isso leva a perda de variabilidade local e torna 
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necessária a conservação de toda a variabilidade que existe em uma espécie, e das espécies 

que pertencem ao mesmo conjunto gênico (ZIMMERMANN & TEIXEIRA, 1996). 

Diante disso as sementes crioulas de feijão podem ser uma alternativa, pois apresentam 

potencial genético inter e intrapopulacional, o que explica os diferentes fenótipos encontrados 

tanto nas características da semente como da planta (CRUZ & REGAZZI, 2001). 

Os recursos genéticos de feijão-caupi são essenciais para o desenvolvimento, 

manutenção e a sustentabilidade desta cultura. Devido o aumento da valorização da espécie, 

estudos relacionados às caracterizações da cultura estão aumentando ao longo dos anos 

(CARVALHO et al., 2017). 

2.5 Melhoramento do feijão-caupi 

O conhecimento sobre a variabilidade genética tem incentivado o surgimento de 

programas de melhoramento vegetal, uma vez que os progressos dos mesmos dependem da 

maior diversidade genética encontrada em uma população (CRUZ & REGAZZI, 2001). 

O caupi é predominantemente uma planta autógama, ou seja, durante o seu processo de 

fecundação, o que mais ocorre é a autofecundação, lhe conferindo assim uma linhagem pura, 

com genótipos que possuem todos os seus locos em homozigose, apresentando alelos iguais 

em todos os genes (RAMALHO & ABREU, 2015). Os mesmos autores completam que, com 

apenas 3% de fecundação cruzada, a constituição da cultivar permanece praticamente 

inalterada, desde que não haja misturas mecânicas ou mutações. 

Dessa forma, cada variedade crioula, pode ter características únicas e que devem ser 

analisadas, descritas e identificadas, a fim de diferenciar acessos dentro de espécies, classes 

ou categorias. 

Segundo Freire Filho (2011), os trabalhos de pesquisas voltados para a cultura do 

feijão-caupi no Brasil, começaram por volta de 1903, com a publicação "Os feijões de 

macassar", de Gustavo R. P. Dutra. Com o passar dos anos ocorreram etapas relacionadas ao 

melhoramento da planta de feijão-caupi, sendo a primeira fase ocorrida entre os anos de 1925 

a 1963, mas sem recomendações de cultivares. Na segunda fase de 1963 a 1973, iniciou-se a 

integração das pesquisas com feijão-caupi entre alguns institutos de pesquisa e as 

universidades, onde foram realizadas as primeiras coletas, caracterização e avaliação de 

germoplasma e liberadas as primeiras cultivares no Brasil, pela Universidade Federal do 

Ceará. Na terceira fase compreendida entre 1973 a 1991, a Embrapa participou do sistema de 

pesquisa, montando uma equipe somente para trabalhos com feijão-caupi. E a partir do ano de 

1977 utilizou-se o método de melhoramento genealógico (Pedigree) e, no período de 1984 a 
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1991, o método de descendência de uma única vagem (SPD) (FREIRE FILHO et al., 2011). 

Na quarta fase de 1991 até o presente momento, ocorreu à ampliação da rede de 

melhoramento, incluindo todos os estados da região Norte, Nordeste, Mato Grosso e Mato 

Grosso do Sul da região Centro-Oeste e os estados de Minas Gerias e São Paulo na região 

Sudeste. Nesta fase, grandes avanços foram obtidos para a qualidade do grão, resistência a 

vírus, arquitetura da planta e precocidade, que viabilizaram o cultivo em grandes áreas dos 

cerrados de forma mecanizada (FREIRE FILHO et al., 2011). 

Quanto aos métodos de melhoramento genético para o feijão-caupi, os mais utilizados 

são: introdução de germoplasma, seleção massal em cultivares locais, seleção de planta 

individual com teste de progênie em cultivares locais, método genealógico, método da 

descendência de uma única semente (single seed descent), método da descendência de uma 

única vagem (single pod descent) e método dos retrocruzamentos (FREIRE FILHO et al., 

2011). 

O melhoramento genético tem como objetivo principal o fortalecimento de todas as 

etapas relacionadas à cultura do feijão-caupi e ao mesmo tempo direcionar o desenvolvimento 

de novas cultivares com aspectos morfológicos mais modernos, que atendem a agricultura 

familiar, bem como atendem a agricultura empresarial. Essas plantas devem apresentar um 

ciclo de maturação mais precoce; baixo acamamento; resistência às principais pragas e 

doenças; estresse hídrico e salinidade; qualidade comercial do grão como a cor, forma e 

aspecto do tegumento e maior adequação para agroindústria; alta resposta à fixação biológica 

do nitrogênio; e alta produtividade, adaptação e estabilidade aos vários biomas brasileiros, 

possibilitando assim a elaboração de genótipos importantes comercialmente.  

Para enfrentar os desafios da cultura do feijão-caupi, os programas de melhoramento 

genético em andamento no país têm lançado mão da integração das metodologias de 

melhoramento clássico com as modernas técnicas biotecnológicas (LEITE & ANTHONISEN, 

2009). Uma das etapas importantes nesse processo consiste na caracterização de genótipos 

através da descrição e registro de suas características morfológicas, citogenéticas, bioquímicas 

e, ou moleculares (VALOIS et al., 1996). Dessa forma, é possível identificar acessos que 

possuem características desejáveis para o desenvolvimento de novas cultivares. 

2.6 Caracterização genética 

Os materiais genéticos disponíveis podem ser caracterizados fenotipicamente através 

de descritores morfológicos (KARASAWA et al., 2005) e genotipicamente por meio do uso 

de marcadores moleculares (PEREIRA et al., 2009). Assim, a associação destes permite 
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diferenciar genótipos morfologicamente diferentes, mas geneticamente análogos e o contrário 

também é observado. A caracterização realizada com base em descritores morfológicos possui 

relação direta com a adoção de estratégias de cruzamentos via formação de agrupamentos. Já 

a caracterização molecular é essencial quando se pretende explorar uma caracterização mais 

detalhada do germoplasma (BHATTARAI et al., 2016). 

De acordo com a Lei de Proteção de Cultivares de nº 9.456, sancionada em 25 de abril 

de 1997, descritor é “a característica morfológica, fisiológica, bioquímica ou molecular que 

seja herdada geneticamente, utilizada na identificação do cultivar”. 

2.6.1 Caracterização morfológica 

A caracterização, segundo Valls (1988), consiste idealmente na anotação de caracteres 

botânicos de alta herdabilidade, facilmente visíveis ou mensuráveis e que se expressam em 

todos os ambientes. Para Teixeira (2010), a caracterização do germoplasma é uma atividade 

que agrega valor à coleção, pois envolve estudos que visam conhecer a diversidade genética 

da cultura e fornece um conjunto básico de informações que pode ser usado como ponto de 

partida para outras avaliações. 

De acordo com Sobral (2009), é através da caracterização do germoplasma que se 

torna possível agrupar a coleção em subgrupos conforme os objetivos de utilização do 

melhoramento. 

A utilização eficiente da variabilidade genética só é possível se for corretamente 

avaliada e quantificada (OLIVEIRA et al., 2011). E, para promover seu uso, os acessos 

conservados em Bancos de Germoplasma devem ser bem caracterizados, sem lacunas quanto 

à efetiva documentação e informação sobre sua origem, características e potencial de uso 

(VILELA-MORALES & VALOIS, 2000). Um descritor confiável deverá permitir a distinção 

entre acessos diferentes de uma mesma cultura, deve ser praticável, útil e deve evitar 

redundância (CHAPMAN, 1989). 

Na caracterização morfológica são realizadas observações visuais a olho nu e 

mensurações de caracteres na planta e sementes (SOUZA, 2016). Por meio dessa morfologia, 

pode-se inferir, por exemplo, quais variáveis são importantes para estudos envolvendo 

diferentes materiais de uma mesma espécie, e, assim, indicar os mais promissores para 

trabalhos de melhoramento da cultura (COELHO et al., 2010). 

Segundo Lima (2016), no processo de caracterização são avaliados descritores 

qualitativos e quantitativos, e o melhorista deve utilizar os mais interessantes, levando em 

conta aquilo que mais interessa a determinada região. 
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Os caracteres qualitativos são características morfológicas da planta, governadas por 

um ou poucos genes. São de fácil aferição, possuem menor custo e são menos influenciados 

pelo ambiente do que os caracteres quantitativos (CABRAL, 2011). 

E os caracteres quantitativos fornecem informações sobre o desempenho agronômico 

de uma espécie ou de uma subamostra, como por exemplo, produtividade, época de floração, 

tamanho do fruto, entre outras. São os mais influenciados pelo ambiente, mas são muito 

importantes na avaliação de acessos, pois refletem o real potencial produtivo e a possibilidade 

de utilização de forma direta no melhoramento genético. Geralmente são poligênicos, 

governados por vários genes (VIEIRA et al., 2008). 

Destaca-se ainda que, os caracteres qualitativos têm maior confiabilidade e são 

considerados os mais apropriados, por sofrerem menos influência que os quantitativos para 

descrever uma variedade de, pois são na sua maioria geneticamente controlados e 

independentes do ambiente de cultivo (CARVALHO et al., 2017). 

O método de descritor morfológico foi primordialmente proposto em 1923 e continua 

sendo amplamente usado até hoje, apesar de suas limitações. A principal limitação enfrentada 

no uso deste tipo de marcador diz respeito à dificuldade de caracterização quando as bases 

genéticas dos cultivares são muito próximas (SMITH & SMITH, 1922) limitações adicionais 

relacionadas ao número reduzido de marcadores fenotípicos disponíveis e na ausência de 

ligações destes caracteres de interesse econômico (PECCHIONI et al., 1996) 

Existem várias características para os descritores, mas no Brasil, a caracterização para 

o feijão é realizada levando em conta os descritores morfológicos e agronômicos. E dentre as 

características analisadas estão: número de dias até o florescimento, cor da flor, hábito de 

crescimento, porte da planta, cor da vagem, ciclo, altura de inserção da primeira vagem, 

número de vagens por planta, número de grãos por vagem (SILVA, 2005). 

Carvalho et al. (2016), estudando as bases para o melhoramento de feijão-frade 

utilizou como um dos parâmetros para caracterização e análise da diversidade genética os 

descritores qualitativos para hábito de crescimento, forma do folíolo terminal, cor da flor, da 

semente e do hilo, e forma da semente. 

A pesquisa conduzida por Caminha et al. (2015) para caracterizar cultivares de feijão-

caupi apresentou divergência fenotípica em pelo menos um caráter para os descritores 

estudados, sendo estes os descritores qualitativos morfológicos: cor da flor, cor e forma das 

vagens e dos grãos, forma do folíolo central, posição das vagens, tamanho dos grãos e o porte 

da planta. 
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2.6.2 Marcadores moleculares 

Com os avanços da biotecnologia, o advento dos marcadores moleculares possibilitou 

a discriminação genotípica de forma hábil, pois permite o estudo da variação genética em 

nível de DNA (FERREIRA & GRATTAPAGLIA, 1998). 

Características de DNA que diferenciam dois ou mais indivíduos e são herdadas 

geneticamente são conhecidas como marcadores moleculares. Os principais marcadores de 

DNA podem ser classificados em dois grupos:  marcadores baseados em hibridização com 

sondas específicas e aqueles com base na amplificação do DNA via reação de polimerização 

em cadeia (PCR – Polymerase Chain Reaction) (MILLACH, 1998a ; FERREIRA & 

GRATTAPAGLIA, 1995). 

De acordo com Turchetto-Zolet et al., (2017), diferentes técnicas para a análise de 

marcadores de DNA foram desenvolvidas a partir do surgimento da PCR, permitindo a 

amplificação de uma grande quantidade de uma sequência específica de DNA sem 

necessidade de clonagem, começando com apenas algumas moléculas da sequência alvo. Uma 

vantagem dos métodos de marcadores baseados em PCR sobre os métodos de marcadores 

baseados em hibridização é que o último requer o isolamento de grandes quantidades de 

DNA. Entre os marcadores baseados em PCR, podemos citar, por exemplo: RAPD (Random 

Amplified Polymorphism DNA), ISSR (Inter-simple sequence repeats), SSR ou 

MICROSSATÉLITES (Simple Sequence Repeats), AFLP (Amplified Fragment Length 

Polymorphism).  

Segundo Ramalho et al. (2012), esses marcadores distinguem-se ainda quanto a 

capacidade de gerar diferenças entre as formas dos fragmentos de DNA, o que em marcadores 

moleculares codominantes (Indivíduos heterozigotos são detectados), como os 

microssatélites, é identificado com base no tamanho das bandas, e em marcadores dominantes 

(não identifica heterozigotos), como os RAPD, pela ausência ou presença de bandas. 

Os marcadores moleculares são ferramentas importantes para acesso de informações 

de DNA vegetal, têm sido amplamente utilizados em pesquisas de diversidade genética, 

identificação de variedades, análises filogenéticas, mapeamento de genes e para classificar 

diversas culturas (SANTANA et al., 2016; ALGHAMDI et al., 2018), fornecendo quantidade 

ilimitada de dados em qualquer estágio de desenvolvimento da planta, sendo importantes em 

estudos genéticos de populações vegetais (HOFFMAN & BARROSO, 2006). 
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2.6.2.1 RAPD 

A técnica de RAPD, dentre as apresentadas, é a de menor custo, fácil de implementar, 

rapidez, demanda de quantidades mínimas de DNA para realização das análises, possibilidade 

de estudo de espécies com pouco ou nenhum polimorfismo em locos isoenzimáticos. Por 

utilizar primers de sequência arbitrária, os marcadores RAPD permitem a realização de 

análises genéticas sem a necessidade de conhecimento prévio sobre o DNA da espécie a ser 

estudada (LACERDA et al., 2002). 

Marcadores RAPD foram os primeiros marcadores desenvolvidos baseados em PCR. 

Nesta técnica é utilizado um único primer de 10 nucleotídeos e com sequência arbitrária. Com 

isso, para que um fragmento de DNA seja amplificado, duas regiões complementares ao 

iniciador devem estar separadas por até 2000 bases em orientações opostas, amplificando 

fragmentos de DNA, distribuídos ao acaso no genoma. Assim, a correspondência entre os 

fragmentos amplificados de diferentes espécies pelos mesmos iniciadores RAPD é natural 

(RIESEBERG, 1996). 

Os polimorfismos RAPD resultam da variação da sequência nos locais de anelamento 

do primer e/ou variação de comprimento na sequência alvo situada entre os locais de ligação 

do primer. O RAPD é uma técnica não radioativa que requer uma pequena quantidade de 

DNA (15-25 ng), sendo esta a maior vantagem em relação as demais técnicas, e pode ser 

realizada em poucas horas. Outra vantagem é o grande número de marcadores obtidos 

distribuídos ao longo do genoma (TURCHETTO-ZOLET et al., 2017). 

Em função da grande quantidade de DNA produzido, o fragmento amplificado pode 

ser visualizado diretamente em um gel de eletroforese (FERREIRA & GRATTAPAGLIA, 

1998). 

Contudo, tem a desvantagem de ser de repetibilidade baixa e pouco consistente de um 

laboratório para o outro, o que dificulta a comparação de dados obtidos em diferentes locais. 

Assim, cuidados devem ser tomados na padronização da técnica no laboratório para a 

caracterização de cultivares. O nível de polimorfismo obtido com RAPDs varia grandemente 

com a espécie em questão, e tem sido utilizada com sucesso na caracterização de variedades 

de cevada (TINKER et al., 1993; PENNER et al., 1998), e arroz (MACKILL, 1995), entre 

outras. 
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3 MATERIAIS E MÉTODOS 

O experimento foi conduzido em duas etapas, sendo uma desenvolvida em campo, na 

Horta Didática do Departamento de Ciências Agronômicas e Florestais (DCAF) e a outra no 

Laboratório de Biotecnologia Vegetal, ambos da Universidade Federal Rural do Semi-árido 

(UFERSA), localizada no município de Mossoró-RN. 

Os tratamentos foram constituídos de 26 genótipos de feijão-caupi, sendo 22 acessos 

coletados em munícipios do estado do Rio Grande do Norte e 4 variedades comerciais 

indicadas pela EMBRAPA (Tabela 1), todos os acessos foram cedidos pelo DCAF da 

UFERSA. 

Tabela 1. Acessos de feijão-caupi coletados no Rio Grande do Norte e 

variedades comerciais. 

Nº Identificação Nome comum/Origem  

AC 4 Lagoa de Pedras 

AC 7 Pedro Velho 

AC 10 Campo Grande 

AC 11 Mossoró 

AC 12 Umarizal 

AC 13 Alexandria 

AC 14 Passa e Fica 

AC 17 Felipe Guerra 

AC 19 Santana do Matos 

AC 20 Jaçanã 

AC 21 Serrinha 

AC 22 Boa Saúde 

AC 23 São José de Mipibu 

AC 24 Lagoa Salgada 

AC 25 Currais Novos 

AC 26 Lagoa d´Anta 

AC 28 Campo Redondo 

AC 29 Tangará 

AC 31 Roxão 

AC 32 Pelezinho 

34 BRS BRS Xique-xique 

35 BRS BRS Guariba 

36 BRS BRS Marataoã 

37 BRS BRS Pujante 

AC 38 Governador Dix-Sept Rosado 

AC 39 Apodi 
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Figura 1. Representação geográfica do Mapa do Rio Grande do Norte com destaque para os municípios onde foram coletados os acessos estudados. 
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3.1 Caracterização morfológica 

Para a instalação do experimento em campo, foi utilizado o delineamento experimental 

de blocos casualizados completos, com 26 tratamentos (vinte e dois acessos e quatro 

variedades comerciais), em quatro repetições (blocos). Cada parcela experimental com as 

dimensões de 2,0m x 5,0m, constituída de quatro fileiras de 5,0m de comprimento. O 

espaçamento entre fileiras de 0,50m e 0,30m entre covas. A área útil foi composta por duas 

fileiras centrais, uma fileira para coleta de grãos secos e outra para coleta grãos verdes. 

A área experimental foi arada e gradeada e os acessos semeados em cova com 4 

sementes/cova. O replantio e desbaste foram realizados entre os 15 e 20 dias após a 

semeadura em campo, realizando a compensação das falhas, através do plantio de novas 

sementes, e no momento do desbaste, foram deixadas apenas duas plantas por cova. O 

Experimento foi conduzido sob a condição irrigada de gotejamento. Houve uma infestação 

inicial de ácaros adequadamente combatida. Os tratos culturais foram os utilizados para a 

cultura, ocorrendo a realização regular de capinas para evitar a competição por água e 

nutrientes com plantas daninhas. 

Durante a etapa em campo foram realizadas avaliações visuais, para caracteres 

morfológicos qualitativos e registrados com base nos descritores para feijão-caupi (Brasil, 

2010), respeitando cada fase da cultura. Sendo eles: 

a) Descritores da planta para hábito de crescimento: Determinado e Indeterminado. 

b) Descritores para porte da planta: Ereto, Semiereto, Semiprostrado e Prostrado. 

c) Descritores da folha 

I. Intensidade da cor verde: Clara, Média e Escura. 

II. Forma do folíolo central: Hastiforme, Lanceolada, Lanceolada alargada, 

Rombóide. 

III. Formato da folha: Sublanceolada, Lanceolada, Globosa. 

d) Descritores para cor da flor: Branca, Violeta. 

e) Descritores para vagem 

I. Perfil: Arqueada, Recurvada e Reta. 

II. Pigmentação da vagem imatura: Pigmentação no ápice e Manchas de 

pigmentação e Nenhuma pigmentação. 

III. Pigmentação da vagem seca: Amarela, Avermelhada, Roxa e Marrom. 

f) Descritores para sementes 
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I. Forma da semente: Comprimida, Ovalada, Arredondada, Elíptica, 

Reniforme, Rombóide, Quadrangular, Losangular. 

II. Cor primária da semente: Branca, Creme, Verde, Azulada, Avermelhada, 

Acinzentada, Marrom e Preta. 

III. Cor do anel do hilo: Marrom, Marrom escura, Preta. 

Para as características de planta e folha, as observações foram realizadas no 

florescimento pleno, ou seja, quando 50% das plantas apresentavam ao menos uma flor 

aberta, e para as observações dos caracteres de sementes, foram realizadas logo após a coleta 

das vagens secas, conforme instruções de Brasil (2010).  

3.2 Caracterização molecular 

A segunda etapa do experimento foi a caracterização genética dos acessos a nível 

molecular onde foi conduzida no Laboratório de Biotecnologia Vegetal, na UFERSA, campus 

sede. Com os genótipos de feijão-caupi plantados em campo, foram realizadas coletas de 

folhas jovens de uma planta por parcela de cada tratamento, acondicionadas em envelopes 

devidamente identificadas e reservadas em cooler com gelo, onde foram levadas em seguida 

para o laboratório, procedendo imediatamente a extração de DNA genômico total para que 

não houvesse perda por degradação do DNA. 

A extração do DNA seguiu conforme o método do CTAB descrito por Doyle e Doyle 

(1990) com modificações. Na primeira etapa, as amostras do material vegetal foram 

maceradas em nitrogênio líquido para romper as paredes e membranas celulares do material. 

Na segunda etapa, as células maceradas são misturadas em um tampão de extração contendo 

Tris-HCl 100mM pH 8,0; NaCl 500 mM; EDTA 0,20m, β-mercaptoetanol 0,6%, PVP, CTAB 

7% e água ultrapura, visando à solubilização de membranas lipoproteicas e à desnaturação de 

proteínas, enquanto o DNA é protegido da ação de enzimas de degradação. Essa suspensão foi 

submetida a temperaturas de 65°C durante 40 minutos, vertendo o conteúdo a cada 10 

minutos, para facilitar a solubilização e a homogeneização. Na terceira etapa, a suspensão foi 

submetida à extração com um solvente orgânico (clorofórmio-álcool isoamílico - CIA). As 

fases orgânica e aquosa são então, separadas por meio de centrifugação. Nesta extração, 

lipídios, proteínas e a maioria dos polissacarídeos são retidos na fase orgânica inferior, 

enquanto que o DNA, o RNA e alguns polissacarídeos são retidos na fase superior (aquosa). 

A fase superior é transferida para um novo micro tubo (do tipo eppendorf), onde é repetida a 

extração com o CIA. Na quarta etapa, foi usado o isopropanol gelado e adicionado à fase 

aquosa, separada na etapa anterior. Na presença de álcool, o DNA forma um precipitado, 
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frequentemente visível, que pode ser “peletizado” por centrifugação, após incubação a -20°C 

por um tempo que pode variar de ±30 minutos a 12 horas. Na quinta e última etapa, após 

lavagens do precipitado de DNA/RNA com álcool 70% e 90%, respectivamente, o pellet foi 

então ressuspenso em solução de RNAse para degradar o RNA, restando apenas o DNA 

genômico desejado. 

O DNA extraído foi quantificado em gel de agarose a 1% corado por brometo de etídeo 

(0,5 μg/mL) submetido à eletroforese a 120V por 30 minutos. Visualizado em transluminador 

sob a luz ultravioleta e fotografada em equipamento de fotodocumentação. 

O DNA genômico de todos os 26 materiais de feijão-caupi foram amplificados via PCR 

com os iniciadores RAPD listados na Tabela 2. Cada reação de volume final de 13 µL foi 

composta 1X Taq Buffer MgCl2; 0,16mM dNTP; 1U/µL Taq DNA Polimerase (Cellco); 

0,76µM primer; 30ng de DNA e foi amplificada em termociclador (Amplitherm). 

A programação utilizada no termociclador para a PCR: desnaturação inicial de 94ºC por 

5 minutos, seguida de 40 ciclos de amplificação, sendo cada ciclo composto por três etapas: 

a) 92ºC (desnaturação) por 1 minuto, 

b) 40ºC (anelamento) por 1 minuto  

c) extensão de 72ºC por 2 minutos, com extensão final de 72ºC por 5 minutos. 

Os produtos de PCR foram separados por eletroforese em gel de agarose a 1,2% e, 

posteriormente fotografada sob a luz ultravioleta e os fragmentos de DNA visualizados com o 

sistema de fotodocumentação. A leitura dos fragmentos gerados dos marcadores RAPD foram 

convertidos em matrizes de dados binários, em que o número 1 correspondeu à presença de 

banda, e o zero, à ausência de bandas. 

Após a exclusão dos marcadores monomórficos estimou-se a matriz de similaridade 

genética entre os genótipos de feijão-caupi, utilizando o complemento aritmético do Índice de 

Jaccard. Esse coeficiente consiste na comparação do número de presenças de bandas comuns 

o número total de bandas envolvidas, excluindo o número de ausências conjuntas (MEYER, 

2002).  

O dendrograma foi obtido pelo método UPGMA (Unweighted Pair Group Method using 

Arithmetic Averages), no qual é realizada a análise de agrupamento, a partir dos dados da 

matriz gerada neste estudo pelo índice de Jaccard no software NTSYSPc. 

Posteriormente, foi estimada a correlação cofenética entre a matriz de agrupamento e a 

matriz de distância. Os atributos dos marcadores foram calculados de acordo com os valores 

de PIC (Conteúdo de Informação Polimórfica), calculado de acordo com Chesnokov & 

Artemyeva (2015).  
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Tabela 2 - Identificação (ID), Sequência e Temperatura (°C) de Anelamento (Ta) dos 

Marcadores Utilizados Neste Estudo. 

 
ID Sequência TA(°C) 

OPM 04 GGCGGTTGTC 40° 

OPM 05 GGGAACGTGT 40° 

OPA 02 TGCCGAGCTG 40° 

OPA 10 GTGATCGCAG 40° 

OPA 11 CAATCGCCGT 40° 

OPA 14 TCTGTGCTGG 40° 

OPA 15 TTCCGAACCC 40° 

 

4 RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

4.1 Dados Morfológicos 

Os dados foram obtidos através de observações visuais em plantas representativas de 

cada parcela, ainda em campo. A caracterização dos 22 acessos e 4 cultivares de feijão-caupi 

apresentou variação para os descritores morfológicos analisados quanto ao caráter qualitativo 

da planta, folha (Tabela 3), inflorescência, vagem e sementes (Tabela 4). 

 

Tabela 3. Descritores morfológicos de planta e folha para os 22 acessos e 4 cultivares de 

feijão-caupi. Mossoró, 2019. 

Acessos 
Planta Folhas 

Hábito de 

crescimento Porte 

Forma da 

Folha 

Forma do Folíolo 

Terminal Cor da Folha 

AC 4 Determinado Semiereto Sublanceolada Lanceolada Alargada Verde Claro 

AC 7 Determinado Semiprostrado Sublanceolada Lanceolada Alargada Verde Escuro 

AC 10 Indeterminado Semiprostrado Sublanceolada Rombóide Verde Claro 

AC 11 Determinado Ereto Lanceolada Lanceolada Alargada Verde Médio 

AC 12 Determinado Prostrado Sublanceolada Lanceolada Verde Médio 

AC 13 Indeterminado Semiereto Lanceolada Lanceolada Verde Médio 

AC 14 Indeterminado Semiprostrado Lanceolada Lanceolada Alargada Verde Escuro 

AC 17 Indeterminado Semiereto Sublanceolada Lanceolada Alargada Verde Médio 

AC 19 Indeterminado Semiprostrado Lanceolada Lanceolada Alargada Verde Médio 

AC 20 Indeterminado Semiprostrado Sublanceolada Lanceolada Verde Médio 

AC 21 Indeterminado Semiprostrado Sublanceolada Lanceolada Alargada Verde Médio 
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AC 22 Indeterminado Semiprostrado Sublanceolada Lanceolada Alargada Verde Médio 

AC 23 Indeterminado Semiprostrado Sublanceolada Lanceolada Alargada Verde Médio 

AC 24 Indeterminado Semiprostrado Lanceolada Lanceolada Alargada Verde Claro 

AC 25 Determinado Ereto Sublanceolada Lanceolada Verde Médio 

AC 26 Indeterminado Semiereto Lanceolada Lanceolada Alargada Verde Médio 

AC 28 Indeterminado Semiprostrado Sublanceolada Lanceolada Alargada Verde Médio 

AC 29 Indeterminado Prostrado Sublanceolada Lanceolada Alargada Verde Médio 

AC 31 Indeterminado Semiprostrado Sublanceolada Lanceolada Verde Médio 

AC 32 Indeterminado Semiprostrado Sublanceolada Lanceolada Alargada Verde Escuro 

34 BRS Indeterminado Semiprostrado Globosa Lanceolada Alargada Verde Médio 

35 BRS Indeterminado Semiereto Globosa Lanceolada Verde Médio 

36 BRS Indeterminado Semiprostrado Globosa Lanceolada Alargada Verde Médio 

37 BRS Indeterminado Semiprostrado Globosa Lanceolada Verde Médio 

AC 38 Indeterminado Semiprostrado Sublanceolada Lanceolada Verde Médio 

AC 39 Determinado Ereto Lanceolada Hastiforme Verde Escuro 

 

Tabela 4. Descritores morfológicos de inflorescência, vagem e semente para os 22 acessos e 4 

cultivares de feijão-caupi. Mossoró, 2019. 

Acessos 

Inflorescência Vagem Sementes 

Cor da Flor Pigmentação 

(Imatura) 

Cor 

Primária 

(Seca) 

Perfil 

(Seca) 

Cor 

Primária 

Cor do 

Hilo 

Forma da 

Semente 

AC 4 Branca Nenhuma Amarela Recurvada Creme Marrom C Rombóide 

AC 7 Branca Nenhuma Amarela Recurvada Creme Marrom C Rombóide 

AC 10 Branca Nenhuma Amarela Arqueada Creme Marrom C Ovalada 

AC 11 Violeta Nenhuma Amarela Arqueada Marrom Marrom C Ovalada 

AC 12 Violeta Nenhuma Amarela Recurvada Marrom Marrom C Rombóide 

AC 13 Violeta Nenhuma Amarela Arqueada Marrom Marrom C Ovalada 

AC 14 Branca Nenhuma Amarela Arqueada Creme Marrom E Rombóide 

AC 17 Violeta Nenhuma Amarela Arqueada Marrom Marrom C Rombóide 

AC 19 Violeta Nenhuma Amarela Arqueada Marrom Marrom E Ovalada 

AC 20 Branca Nenhuma Amarela Arqueada Creme Marrom E Rombóide 

AC 21 Branca Nenhuma Amarela Arqueada Creme Esverdeado Arredondada 

AC 22 Violeta Nenhuma Amarela Arqueada Marrom Esverdeado Arredondada 

AC 23 Branca Nenhuma Roxo Arqueada Creme Esverdeado Rombóide 

AC 24 Branca ManchasP Amarela Arqueada Creme Esverdeado Ovalada 

AC 25 Branca Nenhuma Amarela Arqueada Creme Esverdeado Reniforme 

AC 26 Branca Nenhuma Roxo Arqueada Creme Esverdeado Rombóide 

AC 28 Branca ManchasP Amarela Arqueada Creme Marrom C Rombóide 

AC 29 Branca Nenhuma Amarela Arqueada Creme Marrom C Rombóide 

AC 31 Branca Manchas P Roxo Arqueada Roxo Marrom C Arredondada 

AC 32 Branca PigÁpice Amarela Recurvada Preta Esverdeado Rombóide 

AC 34 Branca ManchasP Amarela Recurvada Branca Marrom C Arredondada 

AC 35 Branca ManchasP Roxo Reto Branca Marrom C Arredondada 
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Dentre os genótipos caracterizados na Tabela 3, o hábito de crescimento 

indeterminado apresentou 76,92% de expressão e o hábito determinado apenas 23,08%. 

Fonseca et al. (1986) explica que para essa característica o descritor hábito indeterminado é de 

herança simples com dominância completa. 

Do total de plantas avaliadas (Tabela 3) 61,54% apresentaram porte semiprostrado. O 

restante ficou distribuído em 7,69% para prostrado, 11,54% para ereto e 19,23% para 

semiereto. Essa variação no porte foi também observada na pesquisa de Rocha (2018) 

utilizando 58 acessos provenientes do BAG da Universidade Federal do Ceará, evidenciando 

qualidade quanto à variabilidade no material para atender as diferentes demandas dos 

agricultores do estado.  

A partir da Tabela 3, analisando a associação de descritores morfológicos da planta e 

folha foi verificado que 61,54% dos acessos correspondem a plantas que possuem hábito de 

crescimento indeterminado em conjunto com o caráter porte prostrado e semiprostrado. Isso 

ocorreu, provavelmente, porque os acessos foram coletados dos pequenos agricultores do Rio 

Grande do Norte, e segundo Silva et al (2018) os pequenos agricultores preferem cultivares de 

porte mais prostrado, pois apresentam ciclo mais longo e muitas vezes possibilitam mais de 

uma colheita no mesmo ciclo de produção. 

Foi verificado, ainda, na pesquisa de Barreto (2006) que para os agricultores 

cearenses, o interesse quanto ao porte varia de acordo com o tipo de irrigação. Os agricultores 

que plantam no período das chuvas, preferem plantas de porte prostrado e semiprostrado. Já 

os que utilizam sistemas de irrigação, preferem as cultivares de porte ereto. Para Barros et al. 

(2013) e Oliveira et al. (2015) cultivares de portes mais eretos são procurados para produção 

em maior escala devido à possibilidade de mecanização da lavoura.  

Com relação às características de folhas, as variações ocorreram para o caráter forma 

da folha no percentual de 57,70% para a forma sublanceolada, 26,92% lanceolada e para as 

cultivares 15,38% expressaram forma globosa. Para a forma do folíolo terminal os descritores 

apresentaram poucas variações onde a forma lanceolada e lanceolada alargada foi de 92,3% 

de presença, o caráter rombóide expresso no acesso 10 e hastiforme no acesso 39. Para o 

AC 36 Violeta Nenhuma Amarela Reto Esverdeado Marrom C Arredondada 

AC 37 Violeta Nenhuma Amarela Recurvada Marrom Esverdeado Rombóide 

AC 38 Violeta Nenhuma Amarela Arqueada Marrom Esverdeado Rombóide 

AC 39 Violeta Nenhuma Amarela Arqueada Marrom Marrom C Rombóide 
Pigmentação da Vagem (imatura): (ManchasP) Manchas de pigmentação; (PigÁpice) Pigmentação no ápice. Cor do Hilo: 

(Marrom C) Marrom claro; (Marrom E) Marrom escuro.  
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descritor de cor da folha, a cor verde médio exibiu 73,08% e uma média de 13,5% para cada 

descritor verde escuro e verde claro dos acessos caracterizados. 

A caracterização da inflorescência localizada na Tabela 04, apresenta variabilidade 

para o descritor relacionado à cor da flor, sendo 61,53% para a cor branca e 38,47% para cor 

violeta. Concomitante a isso, ainda de acordo com a Tabela 4 foi observada uma correlação 

para cor da flor com a cor primária da semente, onde se pode inferir que 46% das plantas 

estudadas apresentam flores de cor branca e sementes de cor creme, 35% de flores de cor 

violeta e semente cor marrom, 8% de flores de cor branca e sementes de cor branca, 

destacando o acesso 31 que apresentou cor de flor branca e cor de semente roxa, o acesso 32 

com a cor de flor branca e cor de semente preta e, por fim para esses descritores, a cultivar 36 

BRS com a cor de flor violeta e cor de semente esverdeada. A ocorrência dessas variações é 

característica importante para o melhoramento de plantas. 

Costa (2010) estudando divergência genética entre linhagens africanas de feijão-caupi 

relata que as diferenças visuais exibidas pelos grãos são de extrema importância e de uma 

região para outra pode ocorrer muita variação, sendo necessária maior atenção do melhorista à 

preferência dos consumidores. 

O percentual de vagens que apresentaram pigmentação em sua fase imatura foi de 

23,08% enquanto, 76,92% não apresentaram pigmentação. Para a cor primária da vagem seca 

foi observado pouca variação quanto a esse descritor, onde 84,62% das vagens secas colhidas 

exibem coloração amarela e, 15,38% apresentaram a vagem roxa. 

A partir da Tabela 4 foram observados indicativos de elevada variabilidade nos 

descritores estudados para perfil da vagem seca e forma da semente e, principalmente quando 

esses dados são associados. Avaliando as vagens secas, podemos inferir que dos 23,08% 

apresentados é de perfil recurvado e dentro destes, 83,4% possuíam sementes com caráter de 

forma rombóide e 16,6% a forma arredondada; vagens de perfil arqueadas representam 

69,23% dos acessos analisados, sendo que 27,78% destas possuíam sementes ovaladas, 50% 

sementes rombóides, 16,67% arredondada e apenas 5,55% representado pelo acesso 25 

possuía a forma reniforme; para os 7,69% das vagens de perfil reto 100% das sementes 

possuíam a forma arredondada. 

Quanto ao descritor de cor do hilo, foram caracterizados 53,85% dos acessos para a 

cor marrom claro, 34,61% para a cor esverdeada e 11,54% para a cor marrom escuro. 

O conhecimento da diversidade genética presentes em materiais de uso imediato ou 

em coleções de Bancos de Germoplasma são indispensáveis e com potencial de uso nas 

gerações futuras. Tal variabilidade é de suma importância, considerando-a como fonte de 
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genes de interesse, pois permite a obtenção, via melhoramento genético, de variedades mais 

produtivas, resistentes e adaptadas aos mais diferentes ambientes (SILVA, 2011). 

Os descritores morfológicos de caráter qualitativo são considerados os mais 

apropriados na determinação de uma cultivar ou variedade, pois são na sua maioria 

geneticamente controlados e independentes do ambiente e cultivo (CARVALHO et al., 2017). 

A caracterização morfológica é um importante subsídio no manejo e conservação dos bancos 

de germoplasma, bem como, um passo para a identificação de novas variedades. 

Estes estudos permitem conhecer o grau de variabilidade genética das populações 

vegetais e subsidiam a seleção de genitores geneticamente divergentes, que poderão ser 

utilizados em intercruzamentos para se obter efeito heterótico na geração híbrida e aumentar a 

probabilidade de recuperação de segregantes superiores em gerações avançadas (CRUZ et al., 

2012). 

Devido à ampla distribuição geográfica e capacidade adaptativa, as variedades de 

feijão-caupi apresentam, de forma geral, grande variabilidade para descritores morfológicos, 

principalmente de coloração e tamanho de sementes, caracteres relacionados à vagem, folhas 

e de produção (GERRANO et al., 2015). Por outro lado, estudos regionais, que abrangem 

menor variação ambiental e de formas de cultivo, podem revelar tendências de padronização, 

principalmente das características de arquitetura da planta, refletindo o tipo de manejo e 

preferências de consumo (FREIRE FILHO et al., 2009; FREIRE FILHO et al., 2011; 

OLIVEIRA et al., 2015). 

 

4.2 Dados Moleculares 

 

4.2.1 Análise com marcadores RAPD 

Neste estudo, a caracterização molecular dos 26 genótipos de feijão-caupi foi 

mensurada usando marcadores RAPD (Tabela 5). 

Na análise com a técnica RAPD, foram utilizados sete marcadores que produziram 

fragmentos bem definidos e polimórficos para a caracterização genética dos acessos de feijão-

caupi (Figura 2). No total, foram produzidas 61 bandas, das quais 44 (72,13%) foram 

polimórficas. O número de bandas polimórficas por primer variou de 2 (OPM 05) a 10 (OPA 

11) com a média de 6,28 fragmentos polimórficas por marcador (Tabela 5). 
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Tabela 5 - Número Fragmentos Amplificados (N°Fa), Número de Fragmentos Polimórficos 

(N°Fp), Porcentagem de Polimorfismo (%P), Polymorphism Information Content (PIC), dos 

Marcadores Utilizados Neste Estudo. 

 
ID N°FA N°FP % P  PIC 

OPM 04 6 4 66,7 

 

0,31 

OPM 05 9 2 22,3 0,23 

OPA 02 12 9 75,0 0,23 

OPA 10 5 4 80,0 0,33 

OPA 11 12 10 83,0 0,22 

OPA 14 10 9 90,0 0,37 

OPA 15 7 6 85,7 0,32 

TOTAL 61 44 72,0 Média 0,28 

 

 

 

 

Figura 2 - Eletroforese em gel de agarose (1,2%) mostrando produtos de PCR dos 26 acessos de 

feijão-caupi amplificado com primer (série OPA) RAPD.  A codificação ‘M’ na primeira canaleta do 

gel representa o marcador de peso molecular de 100pb. Cada canaleta representa um genótipo dos 26 

estudados. 

 

Semelhante a este trabalho, Xavier et al. (2005) estudando a variabilidade genética 

entre acessos de feijão-caupi da Nigéria, EUA e Brasil, por meio de oito iniciadores RAPD, 

verificaram a presença de 48 bandas sendo 30 (62,5 %) bandas polimórficas. Dias et al. 

(2015) verificaram que a utilização dos marcadores RAPD possibilitou maior acesso à 

variabilidade genética dos genótipos de feijão-caupi estudados do que quando avaliados por 
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outros marcadores, como por exemplo o ISSR, utilizando o mesmo ponto de corte dos 

marcadores RAPD.  

O conteúdo de informação polimórfica (PIC) por iniciador (Tabela 5) variou de 0,22 a 

0,37 com uma média de 0,28. Marcadores com valores de PIC superiores a 0,5 são 

considerados muito informativos, valores entre 0,25 e 0,5 medianamente informativo e 

valores inferiores a 0,25 pouco informativos (BOTSTEIN et al., 1980). Marloni et al. (2007), 

comentam que o PIC está relacionado com o número de alelos, que, por sua vez, está 

diretamente associado à divergência genética e ao número de genótipos em estudo. Resultados 

apresentando valores de PIC semelhantes a deste trabalho foram observados por Muthusamy 

et al. (2008). Esses autores estudaram a variabilidade genética em genótipos Vigna umbellata 

e verificaram um valor de PIC médio em torno de 0,203. 

A planilha de matriz de similaridade genética dos 26 genótipos de feijão-caupi 

apresentada na Tabela 6 foi construída utilizando o coeficiente de similaridade de Jaccard 

para estimar a divergência genética, e obtida a partir de uma matriz binária dos dados com 

informações referentes à presença e ausência de bandas geradas de cada iniciador.  

O coeficiente de Jaccard baseado nos marcadores RAPD variou de 0,16 a 0,86 onde 

valores próximos de 1,0 indicam aproximação genética entre os genótipos, ou seja, maior 

similaridade e, para valores distantes de 1,0 e próximos de 0,0 indicam maior distância 

genética, ou seja, menor similaridade. 

A máxima distância foi observada entre os acessos AC 32 e AC 39 (0,16) sendo, 

portanto, os materiais mais divergentes no estudo, e a mínima distância foi observada entre os 

acessos AC 13 e AC 17 (0,86), sendo assim os mais similares. 
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.  

TABELA 6. Matriz de similaridade genética entre 26 genótipos de feijão-caupi, calculadas com base no complemento do coeficiente de Jaccard, 
utilizando 7 marcadores RAPD. 
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O dendrograma obtido através do método UPGMA com os coeficientes de 

similaridade de Jaccard indicou que estes estavam agrupados em oito grupos principais no 

nível de 60,0% de similaridade (Figura 3).  Dwivedi at al. (2001) trabalhando com 26 acessos 

de amendoim e oito iniciadores RAPD foram capazes de realizar o agrupamento desses 

genótipos em cinco grupos, já Xavier et al. (2005) estimando a variabilidade genética em 

feijão-caupi através de oito iniciadores RAPD verificaram o agrupamento de 45 acessos de 

feijão-caupi em quatro grupos. Esses resultados demonstram a eficiência dos marcadores na 

detecção do polimorfismo genético. 

 

Figura 3 – Dendrograma obtido pelo método UPGMA utilizando os coeficientes de 

Jaccard derivado da análise com os marcadores RAPD dos 26 genótipos de feijão-caupi 

(Vigna unguiculata (L.) Walp). 

O grupo 1 foi composto por dezessete representantes, sendo eles, AC 11, AC 13, AC 

17, AC 14, AC 22, AC 25, AC 10, AC 24, AC 20, AC 26, 36 BRS, AC 04, AC 07, 34 BRS, 

AC 31, AC 21 e AC 29. O grupo 2 composto pelo acesso AC 19. O grupo 3 alocou os acessos 

AC 39 e AC 23. O grupo 4 formado pelo acesso AC38, o grupo 5 com a cultivar 35 BRS, 

grupo 6 composto pelo acesso AC 12, o grupo 7 com o acesso AC 28, e o grupo 8 composto 

pelo acesso AC 32 e cultivar 37 BRS (Figura 3). 
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Observa-se na Figura 3 que os acessos AC13 e AC17 identificados como os 

indivíduos mais próximos pela matriz de Jaccard, estiveram presentes no mesmo grupo I, no 

dendrograma. Essa menor distância genética encontrada no grupo 1 também pode ser 

observada na caracterização morfológica (Tabela 03 e 04) quando estes apresentam caracteres 

similares nos descritores de planta, inflorescência, vagem e semente estudados. Portanto, esse 

evento pode indicar duplicidade de acessos, tendo em vista a possibilidade de misturas e 

trocas de sementes por parte dos agricultores locais, já que geograficamente são municípios 

próximos (figura1). 

Os genótipos mais distantes, segundo os dados de similaridade da matriz de Jaccard, 

os acessos AC32 e AC39, aparecem em grupos de divergência no dendrograma, ou seja, 

provavelmente, um menor grau de parentesco foi encontrado nestes acessos. Embora, estes 

tenham apresentado alguma similaridade entre os constituintes morfológicos analisados, o 

AC32 exibe a cor preta para suas sementes, acesso com característica única entre os genótipos 

do estudo (Tabela 4). Segundo Carvalho et al. (2008), é importante ressaltar que os 

marcadores RAPD, por apresentarem distribuição ao acaso no genoma, medem uma 

dissimilaridade que não está, necessariamente, ligada a características morfológicas ou de 

interesse agronômico. 

O grupo 08 composto pelos acessos AC 32 (Pelezinho) e a cultivar comercial 37 BRS 

Pujante apresentou-se como o mais divergente entre todos os genótipos avaliados no 

dendrograma construído. Para Gupta et al. (2014) a identificação de genótipos superiores com 

base na divergência genética é a estratégia mais adequada para iniciar um programa de 

melhoramento. Sendo importante ressaltar que é mais efetivo realizar cruzamentos entre 

genótipos altamente divergentes, no entanto com um bom potencial produtivo.  

O coeficiente de correlação cofenética (CC) foi de 0,87. O CC é utilizado para avaliar 

a confiabilidade dos agrupamentos gerados no programa, estimando-se o grau de 

concordância entre o dendrograma gerado pelo método de agrupamento escolhido e a matriz 

de distâncias. Segundo Rohlf (1993) o valor limite para indicar que o método de agrupamento 

está adequado, são valores iguais e superiores a 0,70. Vaz Patto et al. (2004), diferente de 

Rohlf, admite que valores acima de 0,56 já podem ser considerados ideais. Diante do exposto, 

os valores da análise de CC do presente estudo, utilizada para avaliar a correlação dos dados 

da matriz de similaridade com o dendrograma das análises foram satisfatórios. 

Os marcadores RAPD se mostraram ferramentas eficientes em revelar a diversidade 

genética dos 26 genótipos de feijão-caupi, em que os dados de similaridade, ou 

dissimilaridade genética, podem ser úteis em programa de melhoramento genético, pois é um 
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dos parâmetros utilizados na escolha de genitores para realização de cruzamentos 

(GUIMARÃES et al., 2007). Segundo Carvalho et al. (2008), desse modo, a magnitude das 

diferenças de dissimilaridade, observadas entre os genótipos, pode não refletir de maneira 

direta a magnitude das diferenças agronômicas, fazendo-se necessária a avaliação agronômica 

destes genótipos antes de sua utilização pelo melhorista. 

 

5  CONCLUSÃO 

Os acessos de feijão-caupi coletados nos municípios do Rio Grande do Norte 

apresentam variabilidade para os descritores morfológicos avaliados. 

Os acessos AC11, AC25 e AC39 apresentaram hábito de crescimento determinado e 

porte ereto, caráter com potencial de uso na agricultura tecnificada. 

Os acessos AC32 e AC39 apresentaram maior divergência, 16,7% de similaridade, 

podendo ser utilizados em cruzamentos. 

Os acessos AC13 e AC17, são morfologicamente e geneticamente semelhantes, 

apresentando 86% de similaridade. 

Os marcadores RAPD  detectaram oito grupos para os 26 genótipos pelo método 

UPGMA. 
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