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RESUMO 

JAEGGI, Mário Euclides Pechara da Costa; D.Sc., Universidade Estadual 

do Norte Fluminense Darcy Ribeiro. Abril de 2021. Desempenho agronômico de 

linhagem de feijão de vagem no Sul do Espírito Santo-ES. Orientador: Prof. 

Geraldo de Amaral Gravina. 

 

Os objetivos deste trabalho foram avaliar o desempenho agronômico, 

estimar parâmetros genéticos e as associações entre caracteres 

morfoagronômicos de feijão de vagem para a região Sul Capixaba. Foram 

utilizadas 10 linhagens de feijão de vagem promissoras do Programa de 

Melhoramento de plantas da Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy 

Ribeiro e três cultivares testemunhas. O experimento foi instalado no campo, no 

delineamento de blocos ao acaso, com 13 genótipos de feijão de vagem e 4 

repetições, nos anos de 2018 e 2019. Os caracteres agronômicos avaliados 

foram: comprimento de vagem (COMPV);  largura de vagem (LARGV);  espessura 

de vagem (ESPV); número de grãos por vagem (NGV);  produtividade de vagens 

(PRODV); número de vagens por planta (NVP) e peso de cem grãos (PSEM). 

Verifica-se que as variáveis utilizadas obtiveram coeficiente de determinação 

genótipo (R2) confiáveis para os caracteres COMPV e NSV com valores de 87 e 

88%. Pelo teste de médias da análise conjunta foi observado boa produtividade, 

destacando o genótipo 4 (UENF Goytacá’) com maior produção. As variáveis 

explicaram 85% da variação da produção de vagens (R2). A alta herdabilidade 
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estimada é um indicativo de possibilidades de elevados ganhos genéticos na 

seleção. Pela análise de trilha, apenas um caractere, (NVP) (0, 70), mostrou efeito 

direto na produção. Constata-se, portanto, que, apesar de a maioria dos 

caracteres apresentar altas estimativas de correlação, essas ocorreram por 

efeitos indiretos de outros caracteres. Portanto, para seleção direta, a 

característica NVP se torna eficiente para o aumento da produção de vagens. 

Vale salientar que Comprimento de vagens e número de sementes por vagens 

apresentaram maiores herdabilidades. A alta herdabilidade estimada é um 

indicativo de possibilidades de elevados ganhos genéticos na seleção. 
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ABSTRACT 

JAEGGI, Mário Euclides Pechara da Costa; D.Sc., Universidade Estadual 

do Norte Fluminense Darcy Ribeiro. April, 2021. Agronomic performance of 

beverage line in the south of Espírito Santo-ES. Advisor: Prof. Geraldo de Amaral 

Gravina.  

 

The objective of this work was to analyze genetic parameters and trace 

analysis in morpho-agronomic traits of bean pod genotypes south of Capixaba. 

Ten promising strains of pigeon pea from the Universidade Estadual do Norte 

Darcy Ribeiro Plant Improvement Program and three control cultivars were used. 

The experiment was installed in the field, in a random block design, with 13 

cowpea genotypes and 4 replicates, in the years 2018 and 2019.The agronomic 

traits evaluated were: pod length (COMPV); sheath width (LARGV); sheath 

thickness (ESPV); number of grains per pod (NGV); pod productivity (PRODV); 

number of pods per plant (NVP) and weight of seed per pod (PSV). It seems that 

the variables used obtained a reliable genotyping coefficient (R2) for the COMPV 

and NSV characters with values of 87 and 88%. Through the means test of the 

joint analysis, it was noted that the effects of the environment in 2019 provided 

most of the strains with good productivity, highlighting genotype 4 (UENF Goytacá 

') with the highest production. The variables explained 85% of the variation in pod 

production (R2). The high estimated heritability is indicative of the chances of high 

genetic gains in selection. Based on track analysis, only one character, (NVP) (0, 
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70), showed a direct effect on production. So, it seems that although most 

characters have high correlation estimates, these occurred due to indirect effects 

from other characters. Hence, for direct selection, NVP characteristics become 

efficient to increase pod production. It should be noted that the length of the pod 

and the number of seeds per pod showed greater heritability. The high estimated 

heritability is indicative of the chances of high genetic gains in selection.  
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1. INTRODUÇÃO 

O feijão de vagem (P. vulgaris) ocupa o décimo lugar entre as hortaliças 

mais consumidas fresca em todo território nacional, segundo dados de pesquisa a 

produção foi de 56 Mil Toneladas (FAO, 2013). Porém, a produção de feijão de 

vagem em escala mundial na safra 2017 foi de 24,2 Milhões de Toneladas 

produzidos em 1,6 milhão de hectares (FAOSTAT, 2018). Os cultivos de feijão de 

vagem são realizados em vários países como Brasil, Estados Unidos, Canadá, 

Etiópia, China e Turquia totalizando 28 milhões de hectares (EX et al., 2016). 

Apesar de seu consumo imaturo, verde, fresco ele apresenta valor nutritivo no 

qual são encontrados altos teores de cálcio, ferro, fósforo, vitaminas A e as do 

complexo B e carboidratos (VENZON et al., 2007; FILGUEIRA, 2013; BORÉM et 

al., 2015).  

Segundo Peixoto & Cardoso (2016), as vagens são semelhantes aos do 

feijão comum, porém se divergem pelo tamanho que normalmente são maiores e 

pelos baixos teores de fibras por serem consumidas imaturas, macias e 

suculentas, além disso, elas apresentam dupla aptidão. Quando secam, torna que 

as sementes sejam utilizadas na culinária como grãos para serem cozidos e 

consumidos. Em virtude disso, as vagens são ricas em vitaminas, minerais e 

antioxidantes (ABU-REIDAH et al., 2013; KÁRAS et al., 2014; SELAN et al., 2014; 

ZARGAR et al., 2017).  

Na agricultura familiar a produção de feijão de vagem no Estado do 

Espírito Santo tende a crescer de acordo com a demanda de alimento no estado, 
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porém existe uma carência dos órgãos governamentais de incentivo e 

investimento aos produtores rurais que são basicamente os responsáveis pela 

economia do estado, a forma de ajuda seria a introdução de cultivares 

melhoradas e tolerantes a diversos fatores bióticos e abióticos por meio de 

parcerias com as Universidades e órgãos de pesquisa. No Espírito Santo, o 

quantitativo produzido, geral, para hortaliças considerando produtos levados ao 

mercado no ano de 2019, foi de mais de 496 toneladas, sem contar os que são 

produzidos nas comunidades e ficam comercializados entre a população local 

(CEASA/ES, 2020). Em virtude disso, no mesmo ano a produção de vagem nas 

terras Capixabas foi de 2,06 toneladas produzidas em 129 hectares. O município 

de Alegre contribuiu diretamente com o setor agropecuário cerca de 8,02% no 

ano recorrente (INCAPER,2019). 

A maioria das regiões do Brasil possui boa adaptação para a espécie 

Phaseolus vulgaris L., no qual seu potencial produtivo pode ser afetado pelos 

fatores ambientais locais, podendo apresentar produções distintas ao variar o 

local de plantio (PEREIRA et al., 2009; PEREIRA et al., 2009a; DOMINGUES et 

al., 2013; CORRÊA et al., 2016. Segundo BORÉM e MIRANDA, (2009). 

BERTOLDO et al. (2009) explicam que esta variação pode ser identificada devido 

à interação genótipo x ambiente, sendo que irá dificultar o programa de 

melhoramento em selecionar cultivares, portanto estuda-se a o valor de cultivo e 

uso (VCU).  

Por exigências do Serviço Nacional de Proteção de Cultivares - SNPC, do 

Ministério da Agricultura e Abastecimento, as empresas obtentoras devem 

anualmente registrar e gerir ensaios com intenção para fins de determinação do 

Valor de Cultivo e Uso - VCU, em que devem ser integradas cultivares comerciais 

já registradas e protegidas e, as linhagens que o pesquisador acredita que 

possuem potencialidades para comercialização futura (BRASIL 2006).  

A avaliação final das linhagens pode ser testada em rede nacional, desde 

que estabeleça parcerias, por meio dos ensaios de valor de cultivo e uso (VCU), 

que acatam aos Requisitos Mínimos para Determinação do Valor de Cultivo e Uso 

de feijão de vagem, para inscrição no Registro Nacional de Cultivares. Os VCU’s 

proporcionam o lançamento de novas cultivares. Nos ensaios de VCU, os 

genótipos são submetidos a diversas condições ambientais, que possibilitam a 

avaliação de diversas características de interesse (EMBRAPA, 2012). Os 
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objetivos deste trabalho foram avaliar o desempenho agronômico, estimar 

parâmetros genéticos e as associações entre caracteres morfoagronômicos de 

feijão de vagem para a região Sul Capixaba. 
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2. REVISÃO DE LITERATURA 

2.1 Importância do feijão de vagem  

 

O feijão de vagem é uma boa alternativa para ser utilizada no período de 

entressafra de outras olerícolas, tanto em ambientes protegidos como em 

condição de campo, pois, além de aproveitar  estruturas de tutoramento e a 

adubação residual de culturas anteriores, como, por exemplo, o tomate, serve 

para quebrar o ciclo de algumas doenças, constituindo uma boa alternativa para 

diversificação da produção (SANTOS et al., 2012). 

Embora algumas instituições brasileiras tenham desenvolvido, ao longo 

dos anos, trabalhos com feijão de vagem, essa cultura ainda necessita de ações 

de pesquisa, principalmente para incrementar sua produção, qualidade das 

vagens e resistência a estresses bióticos e abióticos (ABREU et al., 2004). No 

Brasil, tradicionalmente, pouca atenção tem sido dedicada ao melhoramento do 

feijão de vagem. Em geral, os agricultores têm sido os principais responsáveis 

pela seleção e manutenção de cultivares. Essas populações locais são, 

frequentemente, mantidas por eles mesmos e ou produzidas comercialmente por 

companhias de sementes (MALUF, 1994). Entretanto, o principal veículo de 

liberação de novas cultivares de feijão de vagem, no país, são as empresas 

privadas de produção de sementes, porém muitas dessas cultivares são 

importadas (RODRIGUES, 1997), o que encarece o custo das sementes. 
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2.2 Classificação botânica do feijão de vagem 

 

O feijoeiro comum é classificado botanicamente pertencendo a ordem 

Rosales, família Fabaceae, subfamília Faboideae, tribo Phaseoleae, gênero 

Phaseolus e espécie Phaseolus vulgaris L. (VILHORDO, 1996). Sua origem ainda 

é motivo de discussão, informações mais recentes, baseadas em padrões 

eletroforéticos de faseolina, que é a principal proteína de reserva do feijoeiro, 

sugerem a existência de três centros primários de diversidade: o mesoamericano, 

compreendendo a faixa entre o sudeste dos Estados Unidos e o Panamá; o sul 

dos Andes, que se estende do norte do Peru até o noroeste da Argentina; e o 

norte dos Andes, abrangendo a Colômbia e Venezuela até o norte do Peru 

(ZIMMERMANN; TEIXEIRA, 1996).  

O número exato de exemplares de Phaseolus ainda é desconhecido. 

Segundo pesquisas do gênero, indicam um número que pode variar de 31 a 52 

espécies, todas originárias do Continente Americano, sendo que somente cinco 

são cultivadas: P. vulgaris L., P. lunatus L., P. coccineus L., P. acutifolius A. Gray 

e P. polyanthus Greeman (DEBOUCK, 1991). 

A subfamília Papilionoideae compreende, aproximadamente, 600 

espécies que ocupam regiões de savana e cerrado (POLHILL 1981; CUCO et al., 

2003), sendo a maior entre as leguminosas. Apresentam folhas trifolioladas, flores 

zigomorfas, pentâmeras, diclamídeas, hermafroditas, gamossépalas, dialipétalas, 

estames livres em número de dez ou nove soldados e um livre. Os frutos em geral 

são do tipo legume deiscente e raramente indeiscente.  

A origem evolutiva do gênero Phaseolus e sua diversificação primária 

ocorreram nas Américas (VAVILOV, 1931), mas o local exato onde isto se deu é 

ainda motivo de controvérsia (GEPTS & DEBOUCK, 1991). Populações silvestres 

de feijão crescem, atualmente, desde o Norte do México até o Norte da Argentina, 

em altitudes entre 500 e 2.000 m, e não são encontradas naturalmente no Brasil 

(DEBOUCK, 1986). 

O feijão de vagem assim como o feijão comum é uma espécie 

predominantemente autógama, domesticada há mais de sete mil anos em dois 

centros de origem: a Mesoamérica (México e América Central) e a Região Andina 

(KAPLAN, 1981). A espécie (Phaseolus vulgaris L.) é uma planta anual diploide 
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(2n = 2x = 22), originária das Américas, considerado como espécie não Cêntrica, 

com centros de domesticação independentes (HARLAN, 1971; 1975). 

Segundo Castellane e Carvalho (1988), citados por Araújo 

(2011apresentando caule volúvel, folhas trifolioladas, raízes superficiais e vagens 

alongadas.  

Grande parte das características que distinguem o feijão de vagem do 

feijão comum está relacionada à ocorrência de mutações em locos que controlam 

características de qualidade das vagens, que foram selecionadas e recombinadas 

em hibridações na Europa e nos Estados Unidos há mais de 150 anos e, 

possivelmente, também na China ( MARIGUELE, 2008). 

 O feijão de vagem é uma fabácea anual, herbácea, podendo apresentar 

dois hábitos de crescimento: o indeterminado, e o determinado. Porém, o ciclo 

fisiológico é de 120 dias para indeterminado e de 80 dias para o determinado 

(PEIXOTO & CARDOSO, 2016). Os frutos são vagens que apresentam polpa 

espessada e formato afilado, dentro das quais se desenvolvem as sementes. 

Neste caso, esta planta se destina ao consumo do fruto e semente, ou seja, das 

vagens (FILGUEIRA, 2000). 

 

2.3 Melhoramento genético do feijão de vagem 

 

Os programas de melhoramento genético da cultura de feijão de vagem 

foram conduzidos, sobretudo, a fim de desenvolver cultivares superiores para 

características como: resistência a patógenos e ao acamamento; teor de fibra e 

coloração da vagem (ACOSTA-GALLEGOS et al., 2007). Entretanto, pesquisas 

objetivando o incremento da produção fulcro à adaptação ao ambiente de cultivo, 

ainda são incipientes. No que tange ao melhoramento do feijão de vagem no 

Brasil, os agricultores têm sido os principais responsáveis pela seleção e 

manutenção de cultivares, realizando melhoramento de forma empírica. Já as 

cultivares disponíveis comercialmente são veiculadas por companhias de 

sementes, em geral, oriundas de programa de melhoramento fora do país, 

elevando o custo e restringindo o acesso à produção (RODRIGUES 1997; MALUF 

et al., 2002). O Programa de Melhoramento da Universidade Estadual do Norte 

Fluminense Darcy Ribeiro (UENF) vem desempenhado um importante papel no 

desenvolvimento e seleção de genótipos adaptados às condições ambientais, 
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visando às regiões Norte e Noroeste Fluminense, além da contribuição com 

informações acadêmicas, para o avanço da cultura, e técnicas perspectivando 

maior competitividade de mercado aos agricultores. 

Os estudos de divergência genética têm trazido benefícios de grande 

importância para os programas de melhoramento, pelo fornecimento de 

informações que permitiram a identificação de genitores por intermédio de 

parâmetros que possibilitam grande efeito heterótico na progênie, e maior 

probabilidade de recuperar genótipos superiores nas progênies (SILVA et al., 

2008). 

Outra vertente do melhoramento dessa cultura trata-se da qualidade 

nutricional dos frutos. As pesquisas, com esse intento, visam o aumento do teor 

de vitaminas e sais minerais e a redução do teor de fibras (SEBASTIÁ et al., 

2001; LONDERO et al., 2006; RIBEIRO et al., 2010). Mesmo para a característica 

de qualidade mais investigada na cultura – teor de fibra nas vagens – ainda há 

carência de pesquisas (LONDERO et al., 2008).  

A obtenção de informações a respeito do controle genético dos 

caracteres, auxilia os melhoristas na tomada de decisão sobre o procedimento de 

melhoramento mais adequado a ser adotado, para a obtenção dos mais efetivos 

ganhos por seleção. Não por acaso, o sucesso na implementação de programas 

de melhoramento com feijão de vagem é dependente do conhecimento dos 

efeitos gênicos de características da planta e da vagem e, não menos importante, 

da resistência a doenças e pragas (PEIXOTO et al., 2002; CRUZ et al., 2005). 

Para a estimação dos efeitos gênicos, a análise de médias e variâncias a 

partir de ensaios com gerações – comumente envolvendo os progenitores, as 

gerações F1, F2 e retrocruzamentos – permite identificar, na fração genética, quais 

as proporções atribuídas aos efeitos aditivos, dominantes e epistáticos, que são 

de primordial importância com o procedimento de melhoramento a ser adotado 

(Cruz et al., 2005). 

 A análise de gerações se baseia nas relações genéticas entre médias de 

famílias relativas aos progenitores, F1, F2 e RC1 (P1 x F1) e RC2 (P2 x F1) e 

permite avaliar a adequabilidade do modelo aditivo-dominante a um determinado 

caráter (RAMALHO ET AL., 1993; BERNARDO E BOHN, 2007). É comumente 

utilizada em estudos de herança de características quantitativas. Essa análise 

fornece informações sobre a importância relativa de efeitos médios dos genes 
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(efeitos aditivos), desvios, dominância e efeitos devido às interações gênicas, na 

determinação de valores genotípicos dos indivíduos e, consequentemente, os 

valores médios das famílias e genotípicas gerações (VIANA, 2000). 

Diversos trabalhos são reportados na literatura referentes ao estudo do 

modo de herança de caracteres agronômicos do feijão comum; por outro lado, 

para a cultura do feijão de vagem, os registros encontrados são escassos 

(MARIGUELE et al., 2008).  

Mariguele et al. (2008) avaliaram duas populações segregastes (F2 e F2:3) 

e as linhagens parentais (cultivar de feijão de vagem Conquista Rasteiro e cultivar 

de feijão comum H126), objetivando conhecer os tipos de ações gênicas 

responsáveis pela expressão genética de alguns caracteres da qualidade da 

vagem. Os caracteres avaliados foram: comprimento da vagem, largura entre as 

suturas, largura das valvas, formato da vagem e teor de fibra da vagem. Os 

efeitos não-aditivos destacaram-se como os mais importantes na expressão de 

todas as características avaliadas. 

 
2.4 Avaliação do potencial produtivo das linhagens superiores  

 

Em trabalhos conduzidos por Francelino (2009), observou-se a interação 

entre genótipo e ambiente composto por 30 linhagens selecionadas e duas 

localidades, sendo esses Campos dos Goytacazes e Bom Jesus do Itabapoana.  

O município de Campos dos Goytacazes, situado ao Norte do Rio de 

Janeiro, encontra-se na 21°45’ de latitude sul e 41°20’ de longitude oeste, com 

altitude de 11 m, clima Aw com precipitação anual de 1023 mm e temperatura 

média anual de 23°C. Já, Bom Jesus do Itabapoana, a Noroeste do Rio de 

Janeiro configura-se a 21°08’ de latitude sul e 41°40’’ de longitude oeste, com 

altitude de 88 m, clima 14 Aw, temperatura média anual de 23,6°C e precipitação 

média anual de 1101 mm (CLIMATE-DATA, 2019).  

Os experimentos instalados nas estações experimentais em ambos os 

municípios seguiram o delineamento em blocos casualizados com duas 

repetições, sendo cada repetição constituída por uma linha de 12 plantas, sendo 

10 plantas avaliadas individualmente por linha.  

Foram estudadas as 30 linhagens selecionadas por Vilela (2008) e 

contrastadas com as testemunhas Topseed blue line, Feltrin e UENF 1445. 



9 

 

 

 

Observaram-se as características relacionadas à produtividade e os aspectos 

morfológicos da vagem e a interação genótipo x ambiente.  

As estimativas dos parâmetros genéticos estudados em conjunto com as 

análises de variância, possibilitaram concluir que o controle genético das variáveis 

avaliadas foi pouco influenciado pelo ambiente, devido à baixa variação 

ambiental. 

 

2.5 Precisão experimental e os ensaios de valor de cultivo e uso (VCU) 

 
O Ministério da Agricultura, Pecuária e Abastecimento (MAPA) realizou  

normas e protocolos para o registro de novas cultivares no país por meio da Lei 

de Proteção de Cultivares (Lei no 9.456/97), obtendo a necessidade de 

padronizar  os ensaios de Valor de Cultivo e Uso (VCU) para registro das novas 

cultivares de feijão junto ao Serviço Nacional de Proteção de Cultivares (SNPC). 

As normas do VCU de feijão recomendam que os ensaios devem ser implantados 

em pelo menos três locais, no período de safras representativas de cada região, e 

durante dois anos (BRASIL 2007). Um primeiro questionamento é se essa 

quantidade de ambientes seria o ideal para se obter uma boa inferência 

estatística na predição real sobre os valores genéticos e estimar quantas 

repetições seriam adequadas para uma seleção mais segura das novas 

cultivares. 

Para tentar descobrir o efeito da interação entre linhagens x ambientes a 

alternativa essencial é implantar ensaios de avaliação de linhagens na maior 

quantidade de ambientes. Desse modo, é possível diferenciar quais as linhagens 

mais adaptadas, com médias superiores e mais estáveis, isto é, que apresentem 

sempre desempenho acima da média. Inúmeros trabalhos já foram realizados 

visando identificar linhagens/cultivares que sejam mais adaptadas e estáveis 

(PEREIRA et al. 2009, ROCHA et al. 2010, BARILI et al. 2015, AZEVEDO et al. 

2015). 

Quanto à verificação da precisão e da qualidade experimental desses 

experimentos agrícolas, alguns parâmetros estatísticos têm sido indicados. O 

principal parâmetro empregado é o coeficiente de variação experimental (CVe), 

que deve estar em nível aceitável para a espécie e para o caráter avaliado, 

entretanto, tem sido questionado por não levar em consideração a cultura 
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estudada e, principalmente, o caráter considerado (Ramalho et al. 2000). Todavia, 

de acordo com Resende (2007) e Cargnelutti Filho e Storck (2007), o coeficiente 

de variação acima de 20% e um número menor que três repetições são 

inadequadas para certificar sobre a qualidade de ensaios cujo propósito é 

informar o valor de cultivo e uso (VCU) dos genótipos. 

Além da utilização do coeficiente de variação outros parâmetros 

relacionados à precisão experimental são propostos. Parâmetros esses que 

consideram também, o número de repetições utilizadas na experimentação, além 

da variação de natureza residual e do valor do teste F, deste modo, são mais 

adequados para este fim, devendo ser empregados para inferir sobre a acurácia 

seletiva e a precisão em ensaios de VCU (RESENDE 2002, CARGNELUTTI 

FILHO AND STORCK 2007, PEREIRA ET AL. 2013). 

Trabalhos relacionados ao estabelecimento de valores críticos de CVe 

para controle de qualidade de ensaios e novos critérios ou métodos de classificar 

a precisão de experimentos, com base nos CV de conjunto de ensaios 

semelhantes, têm sido desenvolvidos com diversas culturas, tipos de 

experimentos e caracteres (CLEMENTE e  MUNIZ 2002, COSTA et al. 2002, 

CARVALHO et al. 2003, RESENDE 2002, 2007, CARGNELUTTI FILHO e 

STORCK 2007). 

Esses ensaios de competição de cultivares requerem o cuidado de 

manutenção das condições experimentais do modo mais homogêneo possível, 

sendo a redução do erro experimental um objetivo comum de todos os 

pesquisadores, visando melhorar a precisão experimental e, por consequência, 

obter estimativas mais precisas da média ou de outros parâmetros (RAMALHO et 

al. 2000). 
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3. MATERIAIS E MÉTODOS 

3.1 Local do experimento  

 

Foram realizados dois experimentos em réplica nos anos de 2018 e 2019 

a campo na Unidade experimental de olericultura do IFES – Campus de Alegre, 

localizado em Rive, distrito do município de Alegre, ES. O Campus está localizado 

na latitude 20º45’ Sul, longitude 41º27’ Oeste e altitude de 134 m. Segundo a 

classificação de Köppen, o clima da região é do tipo “Aw”, inverno seco e verão 

chuvoso, com temperatura anual média de 23°C e precipitação anual em torno de 

1.200 mm (Köppen, 1936). O experimento de 2018 ocorreu no período de agosto 

a outubro, enquanto, o experimento de 2019 ocorreu no período de maio a 

agosto. 

 

3.2 Material vegetal utilizado  

 

Os materiais genéticos utilizados foram 10 linhagens de feijão de vagem 

promissoras do Programa de Melhoramento de plantas da Universidade Estadual 

do Norte Fluminense Darcy Ribeiro e três cultivares testemunhas para fins de 

comparação (Tabela 1).  
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Tabela 1. Cultivares e Linhagens de feijão de vagem utilizadas no experimento 

Código  Linhagens Identificação UENF 

1 L3 Top Seed Blue Line 

2 L4 UENF 7-3-1 

3 L5 UENF 7-4-1 

4 L7 ‘UENF Goytacá’ 

5 L9 UENF 7-9-1 

6 L10 ‘UENF Parapoana’ 

7 L11 UENF 7-12-1 

8 L12 UENF 7-14-1 

9 L13 UENF 7-20-1 

10 L18 UENF 9-24-2 

11 L21 UENF 14-4-3 

12 L22 UENF 14-6-3 

13 L31 UENF 14-23-4 

Fonte: autor (2020). 

 
 
 
3.3 Condução e manejo experimental  

 

O preparo do solo foi pelo método convencional, fazendo-se uma aração 

e gradagem de maneira a proporcionar um solo sem torrão, facilitando, desta 

forma a abertura das covas propiciando maior germinação das sementes. Ao 

realizar o preparo do solo, foi instalada a irrigação pelo método de aspersão. As 

irrigações foram de acordo com a necessidade da cultura na área total do plantio.  

Foram coletadas 20 amostras simples aleatoriamente e após coletadas 

foram inseridas em um recipiente de plástico e formada apenas uma composta 

em uma profundidade de 0-20 cm e enviadas para o laboratório de análise de 

química de fertilização de solo (LABOMINAS). Os resultados foram para 2018: 

M.O = 1,6 dag/dm³; pH em H2O = 6,4; P = 212,1 mg dm-3; K = 190 mg dm-3; Ca = 

4,5 cmolc dm-3 ; Mg = 1,0 cmolc dm-3 ; Al = 0,00 cmolc dm-3 ; H+Al = 1,30 cmolc 

dm-3 ; CTC (T) = 7,39 cmolc dm-3 ; SB = 6,09 cmolc dm-3 ; V = 82%; P-rem = 35,3 

mg/L; S = 13 mg/dm³; Fe = 160 mg/dm³; Cu = 1,6 mg/dm³; Zn = 8,2 mg/dm³; Mn = 

105,5 mg/dm³; B = 0,80 mg/dm³.  E para 2019: M.O = 1,6 dag/dm³; pH em H2O = 
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6,6; P = 345,7 mg dm-3; K = 172 mg dm-3; Ca = 4,2 cmolc dm-3 ; Mg = 1,0 cmolc 

dm-3 ; Al = 0,00 cmolc dm-3 ; H+Al = 1,50 cmolc dm-3 ; CTC (T) = 7,14 cmolc dm-3 ; 

SB = 5,64 cmolc dm-3 ; V = 79%; P-rem = 35,3 mg/L; S = 10 mg/dm³; Fe = 295 

mg/dm³; Cu = 6,8 mg/dm³; Zn = 13,8 mg/dm³; Mn = 111,6 mg/dm³; B = 0,90 

mg/dm³. A análise química foi completa contendo resultado de macronutrientes e 

micronutrientes com os devidos teores de nutrientes, posteriormente realizou-se a 

interpretação do resultado e a recomendação de acordo com a demanda da 

cultura do feijoeiro pelo manual de recomendações de fertilizantes e corretivos do 

estado do Espírito Santo (Prezotti et al, 2013).  

De acordo com o manual de recomendações do estado do Espírito Santo 

(Prezotti 2013), não houve necessidade de adubação na semeadura, pois a 

fertilidade do solo estava dentro do nível ideal para a cultura do feijoeiro. Não foi 

realizada aplicação de calcário, pois as amostras apresentaram boas saturações 

de bases e boa relação cálcio e magnésio em ambos os casos. Levando em 

consideração as exigências da cultura de feijão de vagem. 

Realizou-se semeadura direta com uma matraca manual colocando-se 

três sementes por cova em um espaçamento de 1,0 x 0,50 m. Aos quinze dias 

após a emergência das plântulas, quando elas emitiram o primeiro par de folhas, 

foi feito o desbaste deixando apenas uma plântula por cova para desenvolvimento 

para ser tutorada com bambu. O tutoramento foi feito com bambu e arame no 

sistema de vara cruzada, sendo os esteios com 2,5 (m) de altura e os bambus 

com 3 (m). Durante a condução do experimento, foram realizados os tratos 

culturais e fitossanitários recomendados para a cultura, segundo Filgueira (2013). 

 

3.4 Delineamento experimental  

 

O experimento foi instalado no delineamento em blocos ao acaso, sendo 

constituído de 13 genótipos de feijão de vagem de crescimento indeterminado e 4 

repetições. O experimento foi realizado em 2018 e repetido em 2019. Utilizou-se 

uma linhagem como bordadura geral para cada bloco, sendo as primeiras plantas 

de cada extremidade como quebra-vento ao redor do experimento. A área útil 

experimental foi constituída de 12 plantas. 
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3.5 Caracteres avaliados  

 

Os caracteres agronômicos avaliados foram: comprimento de vagem 

(COMPV) expresso em (cm); largura de vagem (LARV) expresso (mm);  

espessura de vagem (ESPV) expresso em (mm); número de sementes por vagem 

(NSV); produtividade de vagens (PROD) em kg ha-1; número de vagens por planta 

(NVP);  peso de cem grãos (PSEM) expresso em g. Os equipamentos utilizados 

para realizar a mensuração, foram o paquímetro digital configurado em (mm) e 

uma balança digital com precisão de 0,5 (g) e uma régua graduada. 

 

3.6 Analises estatística  

 

As características avaliadas foram submetidas às análises de variâncias 

individuais, conforme o delineamento em blocos casualizados, com quatro 

repetições, de acordo com o seguinte modelo estatístico (Hallauer e Miranda 

Filho, 1988):  

 

Yij = µ + Gi + Bj + εij.    

Em que: 

Yij: valor do genótipo i no bloco j; 

µ: média geral; 

Gi: efeito do genótipo i; i = 1,2, ..., g; 

Bj: efeito do bloco j; j = 1,2, ..., b; 

εij: erro experimental. 

 

Após realizadas as análises de variâncias individuais e detectada a 

homocedasticidade das variâncias residuais, procedeu a análise de variância 

conjunta. 

 

O modelo estatístico da ANOVA conjunta será expresso por:  

Yijk = µ + Gi + Aj + GAij + B/Aij + εij, 

em que: 

Yijk: o valor observado do genótipo i, no bloco j, no local k; 

µ: média geral; 
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Gi: efeito do genótipo i; i = 1,2, ..., g; 

Aj: efeito do local ou ambiente j; j = 1,2, ..., l; 

GAij: efeito do genótipo i com o ambiente j; 

B/Aij: efeito do bloco k dentro do ambiente j; k = 1,2, ..., b; 

εij: erro experimental. 

As fontes de variação foram consideradas aleatórias, com exceção do 

genótipo. As análises estatísticas foram realizadas por meio do programa GENES 

(Cruz, 2006). 

 
 
 
 

Tabela 2. Esquema de análise de variância individual  

FV GL QM E (QM) 

Blocos b – 1 QMB σ² + gσ²
b 

Genótipos (G) g – 1 QMG σ² + bӨg 

Erro (b – 1) (g – 1) QMR σ² 

Total bg – 1   

 

 

 

 

Tabela 2.1. Esquema de análise de variância conjunta 

FV GL QM E (QM) 

Blocos/Ambientes a (b – 1) QMB σ² + gσ²b 

Genótipos (G) 

Ambientes (A) 

G x A 

g – 1 

a – 1  

(g – 1) (a -1) 

QMG 

QMA 

QMGA 

σ² + rl σ²ga+arӨg 

σ² + gσ²b + gr σ²a 

σ² + rl σ²ga 

Erro médio a (b – 1) (g – 1) QMR σ² 

Total abg – 1   

 

A partir das esperanças de quadrados médios, apresentadas nas tabelas 2, foram 

obtidas as estimativas dos componentes de variância, a saber: 

a) componente de variabilidade genotípica 

ar

QMGAQMG
g

−
=



 , 
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em que: 

QMG = quadrado médio de genótipos; 

QMGA = quadrado médio da interação de genótipos por ambiente; 

a = ambiente; e r = repetição. 

 

b) componente de variância da interação genótipos por ambiente 

r

QMRQMGA
ga

−
=

 2

 , 

em que: 

QMGA = quadrado médio da interação genótipo x ambiente; 

QMR = quadrado médio do resíduo; 

r = repetição; 

g = genótipo; e 

a = ambiente. 

 

A partir da análise de variância conjunta foram estimados os seguintes 

parâmetros genéticos: 

Variância genotípica: 

 

em que: QMG = quadrado médio de genótipos; QMGA = quadrado médio da 

interação genótipos por ambiente; a = ambiente; r = repetição. 

 

Variância da interação genótipos por ambiente: 

 

em que: QMGA = quadrado médio da interação genótipo x ambiente; QMR = 

quadrado médio do resíduo; r = repetição. 

 

Variância residual entre parcelas: 

 

em que: QMR = quadrado médio do resíduo. 
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Coeficiente de variação genética: 

 

em que:  = variância genotípica;  = média geral. 

 

herdabilidade individual no sentido amplo no bloco: 

 

em que:  = variância genotípica;  = variância fenotípica. 

 Para as correlações foram utilizadas as seguintes expressões: correlações 

fenotípicas: ; Correlações genotípicas: 

 e correlações de ambiente: . Em 

que, PMGx = produto médio entre os genótipos para os caracteres de X e Y; 

PMRxy = produto médio entre os resíduos para os caracteres; QMGx = quadrado 

médio entre os genótipos para o caráter X; QMGy = quadrado médio entre os 

genótipos para o caráter Y; QMRx = quadrado médio entre os resíduos para o 

caráter X; QMRy = quadrado médio entre os resíduos para o caráter Y;  = 

estimador da covariância genotípica;  = estimadores dos 

componentes quadráticos associados às variabilidades genotípicas para os 

caracteres X e Y, respectivamente. 

Antes de proceder a análise de trilha, a matriz de correlação fenotípica foi 

testada, quanto à multicolinearidade, pelo número de condição da matriz (NC), 

proposto por Montgomery e Peck (1981), que consiste na razão do maior pelo 

menor autovalor da matriz. Em presença de multicolinearidade moderada (100 < 

NC < 1000), ou severa (NC > 1000), os coeficientes de trilha estimados não são 

confiáveis, em função das elevadas variâncias associadas aos seus estimadores 

(Carvalho & Cruz, 1996). No entanto, em presença de multicolinearidade fraca 

(NC < 100), não há problemas quanto à confiabilidade dos coeficientes de 

caminhamento. 
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A análise de trilha consistiu em estudar os efeitos diretos e indiretos das 

variáveis independentes explicativas acima referidas (X) na produtividade de 

vagens, variável dependente principal (Y). Como Y é considerado como uma 

característica complexa, resultando da ação combinada de outras características, 

é possível estabelecer o seguinte modelo:  em que: 

são as variáveis explicativas, e Y é a variável principal (ou variável 

dependente). Os efeitos diretos e indiretos das variáveis explicativas são 

estimados sobre a variável principal. Assim,  em que: 

correlação entre a variável principal (Y) e a i-ésima variável explicativa;  efeito 

direto da variável i sobre a variável principal; e  efeito indireto da variável i via 

variável j, sobre a variável principal. 

Em seguida, realizou-se o desdobramento dos coeficientes de correlação 

simples em efeitos diretos e indiretos, dados pela análise de trilha. Todos os 

procedimentos estatísticos foram realizados por meio do software Genes® (Cruz, 

2013). 
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4. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

A análise de variância individual (Tabela 3) mostra que houve efeito 

significativo dos genótipos para todas as características observadas tanto no ano 

de 2018 quanto em 2019, demonstrando a existência de variabilidade genética 

nas linhagens estudadas, o que é fundamental para a seleção no programa de 

melhoramento desta espécie. 

Observou-se precisão de média a alta no controle ambiental uma vez que 

os coeficientes de variação experimental (CVe) foram abaixo de 12% para todos 

os caracteres, variando de 2,32% para o caráter  produção de vagem (PROD)  a 

11,45% para espessura de vagem (ESPV) comparando os ambientes avaliados 

segundo a classificação proposta por Cruz e Carneiro, 2012. 

A análise dos componentes da variância genética ( ) foi superior para o 

caractere produção de vagem (PROD) em ambos os anos com valores de 

10430,98 e 15724,99, enquanto o caráter espessura de vagem (ESPV) com 0,11 

para o ano de 2019 (Tabela 3). Segundo Correa et al. (2012), citados por Regis et 

al. (2014), o caráter PROD entre todos os caracteres estudados foi o que 

demonstrou maior variabilidade, sendo altamente promissor para a realização do 

processo de seleção. 

As maiores estimativas de herdabilidade foram verificadas para 

características produção de vagens (PROD), número de vagens por planta (NVP) 

e peso de cem grãos (PSEM), nas duas épocas que variaram de 0,96 a 0,99. 
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Estimativas de maior magnitude de herdabilidade relacionadas à produção foram 

verificadas por vários autores, como Paula et al.  (2020), Lobato et al. (2014) e 

Coelho et al. (2002). 

Estimativas de herdabilidades maiores que zero, para todos os 

caracteres, foram em ambos os anos 2018 e 2019 ambientes. Tal fato, 

certamente, foi devido às condições ambientais mais favoráveis nestas épocas, 

isto é, baixa infestação por plantas daninhas e ausência de encharcamento do 

solo, o que diminuiu a variância devido ao meio e permitiu a obtenção de 

estimativas positivas para a variância genotípica. As menores estimativas de 

herdabilidade foram encontradas para espessura de vagem (ESPV) com (0,51) no 

ambiente 2019 e (0,69) para o caráter número de semente por vagens (NSV) no 

ambiente 2018 (Tabela 3).  

As estimativas das herdabilidades, para esses caracteres podem estar 

relacionadas ao fato de a produção de vagens e os seus componentes primários 

serem poligênicos e, portanto, muito influenciados pelo ambiente (Lobato et al., 

2014). 
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Tabela 3. Quadrados médios das análises de variância individuais e estimativas de parâmetros com QM da análise individual e 
estimativas de parâmetros genéticos, para as características fitotécnicas, de treze genótipos de feijão de vagem no município de 
Alegre – ES, nos anos de 2018 e 2019   
F,V COMPV LARV ESPV NSV PROD NVP PSEM 

Ambiente  2018 2019 2018 2019 2018 2019 2018 2019 2018 2019 2018 2019 2018 2019 

Genótipos  23,13**        9,77* 3,45**        5,15* 1,02*         0,92* 1,49* 1,96** 42446,27* 63134,52**     388,07*       908,63* 703,95*       351,52* 

Resíduo  0,97          1,14         0,74          1,19 0,10          0,45          0,45 0,24 722,33        234,52       3,67         18,26        4,64         11,92        

Média  16,95      13,85       11,65      9,53       6,41       6,07       7,71 7,30 530,63     659,38     61,71      117,94     67,75         64,11      

CV% 5,82         7,72         7,43         11,45        5,03       11,04        8,78 6,73 5,06         2,32         3,10         3,62         3,18 5,38 

 

5,54         2,15         0,67          0,99          0,23          0,11         0,25 0,43 10430,98     15724,99     96,09        222,59       174,82       84,90        

 

0,95          0,88           0,78           0,76           0,89           0,51           0,69 0,87 0,98            0,99           0,99           0,97           0,99 0,96 

Ambiente= ano avaliado, Tratamento= genótipos, comprimento de vagem (COMPV) expresso em (cm);  largura de vagem 

(LARV) expressa em (mm);  espessura de vagem (ESPV) expressa em (mm); número de sementes por vagem (NSV); 

produtividade de vagens (PROD) em kg; número de vagens por planta (NVP);  peso de cem grãos (PSEM) expresso em kg, 

CV%= coeficiente de variação,  = componente quadrático genotípico, = herdabilidade no sentido amplo. 
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Na avaliação da análise conjunta foi possível observar interação entre os 

genótipos e ambientes com (P≥0,01 e P≥0,05) para os caracteres COMPV, 

LARG, ESPV, PROD, NVP e PSEM exceto para NSV com efeito significativo 

somente para genótipos (tabela 4). Isso afirma que os genótipos responderam de 

maneira diferenciada aos ambientes, para a maioria das variáveis estudadas, com 

ranqueamento diferente considerando os dois ambientes (anos). 

 
 
 
Tabela 4. Quadrados médios da análise de variância conjunta e estimativas de 

parâmetros genéticos para os caracteres agronômicos de treze genótipos de 

feijão de vagem, Alegre-ES, nos anos de 2018 e 2019 

FV COMPV LARV ESPV NSV PROD NVP PSEM 

Gen 29,38** 6,29* 1,44* 3,09** 63477,36* 776,99* 689,26* 

Amb 249,11** 116,43** 2,94* 4,24 ns 430990,62* 82209,38* 343,47** 

GenxAmb 3,52** 2,32* 0,50** 0,36 ns  42103,43* 519,71* 366,22** 

Residuo 1,06 0,97 0,27 0,35 478,43 10,97 8,28 

Média 15,40 10,59 6,24 7,50 595,00 89,82 65,93 

CVe(%) 6,68 9,30 8,43 7,88 3,67 3,68 4,36 

 

3,23 0,49 0,11 0,34 2671,74 32,15 40,38 

 

0,56 0,31 0,05 0,00 9605,77 117,40 82,60 

 

1,06 0,97 0,27 0,35 478,43 10,97 8,28 

 

87,98 63,07 65,09 88,18 33,67 33,11 46,86 

 

11,66 6,64 5,49 7,77 8,68 6,31 9,63 

 

1,74 0,71 0,65 0,98 2,36 1,71 2,20 

 = componente quadrático genotípico;  = componente de variância GxA;  = 

variância residual;  = coeficiente de determinação genotípico (média) - %;  = 

correlação intraclasse;  = coeficiente de variação genético (%); Razão 

, comprimento de vagem (COMPV) expresso em (cm);  largura de vagem 

(LARV) expressa em (mm);  espessura de vagem (ESPV) expressa em (mm); 

número de sementes por vagem (NSV); produtividade de vagens (PROD) em kg; 

número de vagens por planta (NVP);  peso de cem grãos (PSEM) expresso em 

kg, Significativo em 5% e 1% de probabilidade, respectivamente, pelo teste F; ns: 

não-significativo. 
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A análise dos componentes da variância revelou que na composição da 

variância fenotípica, a variação genética foi superior em relação à variação 

ambiental, para principais características COMPV, PROD, NVP e PSEM. Este 

resultado indica maior influência dos fatores genéticos em relação aos 

componentes ambientais na expressão desses caracteres, o que vai facilitar a 

seleção dessas características estudadas e é evidenciado pela baixa diferença de 

valores entre Resultados semelhantes foram obtidos por  Correa et al. 

(2015) e Júnior et al. (2018) com feijão caupi e Nagel et al. (2020) com feijão 

comum. 

O conhecimento das estimativas dos parâmetros permite ao melhorista 

definir a melhor estratégia de seleção no melhoramento de plantas (Cruz et al., 

2012). Na Tabela 4, os valores de coeficiente de variação experimental (CVe) 

variaram de 3,67 a 9,30%, sendo valores cujas magnitudes se expressaram de 

boa precisão (Pimentel Gomes, 2002). 

O coeficiente de variação genética (CVg) expressa a quantidade de 

variação genética existente e possibilita ao melhorista ter uma noção da grandeza 

relativa das mudanças que podem ser obtidas por meio de seleção ao longo de 

um programa de melhoramento. Pode-se observar na Tabela 4 que o CVg para 

comprimento de vagem destacou-se com o valor de 11,66 para COMPV seguido 

da característica peso de cem grãos (PSEM) com 9,63 e PROD com 8,68, 

respectivamente. As estimativas encontradas estão de acordo com Correa et al. 

(2015) e indicam que entre todos os caracteres estudados esses foram os que 

apresentaram maiores variabilidades, sendo altamente promissores para realizar 

a seleção. 

O feijoeiro possui estrutura genética particionada através de previsões de 

componentes médios e estimativas de componentes de variância (Souza et al., 

2018), De acordo com Torres et al. (2015), esse conjunto de informações é de 

suma importância na orientação aos programas de melhoramento, contribuindo 

para a seleção de genótipos superiores. 

Umas das principais ferramentas utilizadas pelo melhorista são as 

estimativas do coeficiente de herdabilidade, sendo de suma importância para a 

escolha de uma estratégia eficaz de seleção. De acordo com Regis et al. (2014), 

quando no modelo estatístico adotado os genótipos são considerados de efeito 
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fixo, como neste trabalho, a herdabilidade é denominada de coeficiente de 

determinação genotípica (R2). 

Embora não possa ser considerado um indicador preciso de ganho 

genético esperado pela seleção, o coeficiente de determinação genotípica 

fornece, contudo, indícios do desempenho esperado de uma dada população na 

seleção de caracteres. Estimativas elevadas de R2 (acima de 75%) indicam que a 

população é promissora para a seleção do caráter em estudo (Correa et al., 

2012). 

Observa-se que a estimativa do coeficiente de determinação genotípica 

(R2) foi alta magnitude, sendo superior a 75% para os caracteres COMPV e NSV 

com 88,98 e 88,18, respectivamente (Tabela 4) evidenciando maiores facilidades 

na seleção desses caracteres. Já os caracteres LARG e ESPV oscilaram entre 

63,07 e 65,09% e os demais caracteres abaixo de 50%. Neste último caso é 

expressiva a participação da variância ambiental na expressão fenotípica destes 

caracteres, o que reduz significativamente o ganho genético esperado por seleção 

e torna a população pouco promissora para a seleção dos mesmos (Tabela 4). 

De acordo com Velho et al. (2017), os baixos valores   de   coeficiente   de   

determinação   estão   interligados   com   os   fatores   ambientais, competição 

intraespecífica, bem como mecanismos fisiológicos que envolvem os fatores 

fenotípicos da planta. Andrade et al. (2010) citados por Nagel et al. (2020), 

afirmam que caracteres que apresentam maiores coeficientes de determinação 

possibilitam o aumento da produtividade através da seleção direta. 

Esses resultados encontrados para COMPV e NSV corroboram com 

Gomes (2017) trabalhando com feijão de vagem na região norte e noroeste 

fluminense-RJ, em que os coeficientes de determinações genotípicos encontrados 

foram superiores, com magnitudes de 80%, aos encontrados por esse trabalho. 

Marcondes et al. (2012) consideram a herdabilidade o melhor parâmetro para 

fazer qualquer inferência sobre o sucesso do melhoramento em um caráter. 

Estimativas de ≥ 1,0, indicam possibilidade de sucesso na seleção 

do caráter de acordo com a interpretação de Vencovsky (1978) para este 

parâmetro, já estimativas abaixo de 1, indicam maiores dificuldades na seleção, 

pelo fato da maior interferência do ambiente. 

As estimativas para os caracteres variaram de 0,65 para o caráter ESPV 

a 2,36 para o caráter “PROD”. Estimativas de quociente superiores a 1 foram 
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encontradas apenas para os caracteres COMPV (1,74), NVP (1,71), PROD (2,36) 

e PSEM 2,20, indicando situações favoráveis à seleção para esses caracteres 

(Tabela 4). 

Nos ensaios de VCU  foi significativo a 1% de probabilidade pelo teste F, 

nos ambientes avaliados o coeficiente de variação (CV) abaixo de 12%, 

evidenciando a facilidade  da  condução dos experimentos de feijão de vagem, 

CV abaixo de 20%, que é o limite postulado pela Portaria no 294 (Lei de Proteção 

de Cultivares). 

Analisando a tabela 5, na análise do genótipo x ambiente nota-se que 

para a característica COMPV o ambiente 2018 formou cinco grupos pelo teste de 

Scott e Knott. Dentre esses grupos pode destacar o grupo 1 (um) composto pelo 

genótipo 9 e 12 com maiores médias para o ano de 2018. Para o ambiente 2019 

foi observada a formação de três grupos distintos, sendo o primeiro grupo 

composto pelos genótipos 6, 9 e 12 diferindo estatisticamente dos demais grupos 

encontrados (Tabela 5). Em análise do ambiente, pode observar que o ambiente 

2018 proporcionou melhor crescimento para todos os genótipos em relação a 

2019, no entanto pode-se verificar que os genótipos 9 e 12 foram um pouco 

semelhantes para COMPV em ambos os ambientes (Tabela 5). 

No caráter de largura de vagem (LARV) os genótipos que se destacaram 

para o ano 2018 foram 3, 4, 6, 7, 8, 9,10 e 11 não diferindo estatisticamente entre 

eles, respectivamente (Tabela 5). No ano de 2019 foi observado que os genótipos 

2, 5, 6, 8, 9, 10 e11 se sobressaíram em relação aos demais. Vale ressaltar que 

entre os ambientes avaliados, os genótipos que se mantiveram estáveis foram 6, 

8 9, 10 e 11 em relação aos demais estudados. Em análise do ambiente, o ano de 

2018 foi promissor para todos os genótipos em relação a 2019 para essa 

característica (Tabela 5). 

Para a espessura de vagem (ESPV), em avaliação do ano de 2018, os 

genótipos 1, 11 e 13 foram os mais promissores diferindo estatisticamente dos 

demais, já para o ano de 2019 apenas o genótipo 13 obteve o melhor 

desempenho. Em relação aos ambientes o ano de 2018 foi melhor, promovendo 

melhor desempenho para os genótipos (Tabela 5). 

No caráter de número de semente por vagem (NSV) foi avaliado de forma 

isolada para efeito de genótipo devido à não significância do ambiente e da 

interação entre genótipo e ambiente, na tabela 5 é observado a formação de três 
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grupos. O primeiro formado pelos genótipos 1, 4, 6, 7, 8, 9, 11 e 12 com maiores 

médias, diferindo estatisticamente dos demais grupos formados.  

Estes resultados evidenciam que apesar dos genótipos avaliados neste 

experimento já serem considerados promissores, pois já passaram por processo 

de seleção, ainda existe variabilidade genética entre eles, o que poderá levar o 

melhorista a selecionar os melhores genótipos dentro deste grupo, para a região 

sul capixaba. De acordo com os resultados obtidos por Araújo (2011), em todas 

as características avaliadas, exceto altura de plantas, houve diferenças 

significativas entre os materiais genéticos estudados, evidenciando a variabilidade 

existente. 

Os resultados encontrados nesses estudos para comprimento de vagem 

(COMPV) corroboram com os de Sant’anna (2019), em que a linhagem indicada 

foi o genótipo 9 L13 (UENF 7-20-1). Quanto às características de largura, 

espessura e forma estão situadas nos grupos indicados por Sant’anna (2019), 

podendo inferir quanto ao grupo ao qual pertencem, todas que se enquadram no 

grupo manteiga. 

Dentre as características relacionadas à vagem, o comprimento, 

espessura e número de semente são bastante relevantes para sua qualidade 

comercial, sendo um diferencial na aceitação do produto ao mercado consumidor 

(Almeida et al., 2014). Além do comprimento da vagem, descritores como forma 

da seção, largura e espessura de vagens determinam a classificação do grupo ao 

qual a cultivar se insere. No Brasil, os principais grupos comerciais são do tipo 

macarrão ou manteiga (Filgueira, 2013). 
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Tabela 5: Médias das sete características morfoagronômicas avaliadas em 13 genótipos feijão de vagem no município de Alegre 

– ES   

Gen COMPV LARV ESPV NSV PROD NVP PSEM 

ANO 2018 2019 2018 2019 2018 2019 Amb   2018 2019 2018 2019 2018 2019 

1 17,58Ca 13,69Bb 10,43Ba 7,70Bb 7,28Aa 5,93Cb 8,37A  24,28Aa 20,20Db 84,75 Ab 113,00Da 96,00 Aa 54,75 Eb 

2 16,82Da 14,30Bb 10,71Ba 9,85Aa 6,17Ba 6,50Ba 7,00B  17,12Ca 14,37Fb 64,25 Cb 86,50Fa 74,75Ba 72,25Ba 

3 16,18Da 12,35Cb 11,59Aa 8,55Bb 6,16Ba 5,48Ca 6,87C  18,52Bb 22,96Da 65,00 Cb 130,25Ba 61,75Ca 54,25 Eb 

4 19,17Ba 14,09Bb 11,75Aa 8,13Bb 6,56Ba 6,10Ca  7,62A  17,97Bb 26,32Aa 72,00 Bb 137,50Aa 62,75 Ca 65,75 Ca 

5 17,25Ca 14,45Bb 10,87Ba 9,80Aa 6,42Ba 6,03Ca  7,15B  17,62Ca 18,47ª 65,50 Cb 119,75Ca 92,25Aa 74,25 Bb 

6 19,88Ba 16,65Ab  13,02Aa 10,77Ab 6,56Ba 6,36Ba 8,12A  16,85Cb 22,46Ca 55,50 Db 128,75Ba 74,75 Bb 87,00 Aa 

7 16,23Da 13,78Bb 12,64Aa 8,99Bb 5,71Ba 5,59Ca 7,62A  13,77Db 22,86Ca 54,25 Db 113,75Da 62,50 Ca 64,75 Ca 

8 15,85Da 14,53Ba 12,27Aa 10,59Ab 5,88Ba 5,38Ca  7,75A  14,68Db 23,31Ba 56,00 Db 114,75Da 65,00 Ca 67,00 Ca 

9 20,89Aa 20,98Aa  11,73Aa 11,48Aa 5,83Ba 6,35Ba 7,50A  14,48Da 14,78Fa 54,75 Da 55,45Da 55,00 Da 56,50 Ea 

10 13,02Ea 11,00Cb  12,70Aa 10,48Ab 6,14Ba 6,17Ca  6,12C  10,85Eb 14,63Fa 46,25 Eb 96,50Ea 65,00 Ca 56,25 Eb 

11 18,80Ba 13,87Bb 12,47Aa 9,80Ab 6,92Aa 6,04Cb  7,62A  17,52Cb 23,41Ba 64,50Cb 115,25Da 56,00 Db 60,50 Da 

12 20,98Aa 16,30Ab  10,90Ba 8,40Bb 6,41Ba 5,80Ca 8,37A  14,02Db 23,92Ba 54,00 Db 131,00Ba 58,25 Da 60,75 Da 

13 15,74Da 13,17Cb  10,32Ba 9,34Ba 7,25Aa 7,19 Aa 7,25B  17,90Bb 22,68Ca 65,50 Eb 132,50Ba 56,75 Da 59,50 Da 

Média 16,95      13,85     11,95        9,53     6,41      6,07       7,71       16,58      20,60     61,71 117,94 67,75    64,11     

CV % 3,10         3,62         3,18 5,38 5,82         7,72         9,44   5,03       11,04        8,78 6,73 5,06         2,32         

 Ambiente= ano avaliado, Tratamento= genótipos, comprimento de vagem (COMPV) expresso em (cm);  largura de vagem 
(LARV) expressa em (mm);  espessura de vagem (ESPV) expressa em (mm); número de sementes por vagem (NSV); 
produtividade de vagens (PROD) em kg ha-1; número de vagens por planta (NVP);  peso de cem grãos (PSEM) expresso em g. 
Médias seguidas com a mesma letra maiúscula na coluna  e minúscula na linha  não diferem estatisticamente  pelo teste de 
Scott e Knott em nível de 5% de probabilidade.  
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Na análise dos caracteres voltados para produção de vagens (PROD) e 

número de vagens (NVP) o genótipo 1 (Top Seed, Feltrin) se destacou ficando 

isolado do demais genótipos como foi observado no ano de 2018 (Tabela 5). 

Diferente de 2018, o ambiente 2019 aumentou o número de vagens para vários 

genótipos, inclusive o genótipo 4 (L7) que obteve a maior média de produção e se 

tornando um grupo isolado (Tabela 5). 

 Abreu et al. (2004) avaliando a diversidade genética entre acessos 

de feijão de vagem de hábito de crescimento indeterminado, utilizando análise 

multivariada, concluíram que o caráter número de vagens por plantas (NVP) foi o 

de maior contribuição relativa para o agrupamento dos acessos, estando 

diretamente associado à produtividade, logo  possibilitando os estudos da 

diversidade genética. 

 Os resultados encontrados na região Sul Capixaba (Tabela 5) 

divergem dos obtidos por Francelino et al. (2011), de Araújo et al. (2012) e de 

Araújo (2015), em que os genótipos promissores para região norte e noroeste 

fluminense com boas produtividades para as condições de Bom Jesus do 

Itabapoana , verificaram que os acessos mais produtivos foram o 9 (UENF 7-20-1) 

e o 1 (Top Seed, Feltrin). 

 Para o desempenho do peso de cem grãos (PSEM) foram 

identificados quatro grupos distintos pelo teste de Scott-Knott   em que o primeiro 

grupo foi formado pelo genótipo 1 e 5 isolado, com maior média em 2018 e 

diferindo estatisticamente dos demais. Para o ano seguinte foram observados 

cinco grupos, sendo o primeiro formado pelo genótipo 6 diferindo dos demais 

avaliados com maior média (Tabela 5). Em relação aos anos pode averiguar que 

o ambiente 2018 foi promissor para a maioria dos genótipos, exceto para 6 e 11. 

Já para o ambiente 2019 pode destacar os genótipos 1, 3, 5 e 10 que declinaram 

as médias em relação ao ano anterior, e os demais genótipos mantiveram as 

médias não diferindo o peso de cem grãos em relação ao ambiente (Tabela 5). 

 Em muitos trabalhos, com feijão e também com outras leguminosas, 

o número de vagens por planta é uma característica importante, pois está 

correlacionada com a produtividade de vagens e de grãos. Abreu et al. (2004) 

avaliaram a diversidade genética entre acessos de feijão de vagem de hábito de 

crescimento indeterminado utilizando análise multivariada e encontraram que 

dentre as características avaliadas, o número médio de vagens por parcela foi o 
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de maior contribuição relativa para o agrupamento dos acessos, sendo esta uma 

característica de grande importância nos estudos da diversidade genética, pois 

influencia na produtividade. 

 Na análise de correlação, as estimativas encontradas para correlação 

fenotípica (rf) e ambiental (ra) entre COMP x LARG foram de magnitudes baixas 

mostrando não obter significância  uma sobre a outra, o que não ocorre com 

correlação genotípica (rg) em que houve significância em 5% com magnitudes 

negativas de -0,54 tabela 6. As correlações fenotípicas foram selecionadas para 

serem utilizadas visto que, geralmente, se usa o fenótipo como base para a 

seleção. As variáveis que se correlacionam fenotipicamente apresentaram 

seleção visto que possuem alto componente genético em suas expressões 

fenotípicas, resultando na obtenção de ganhos via seleção visual (ANDRADE et 

al., 2010, SILVA et al 2016). 

Correlações significativas de magnitudes negativas foram observadas 

entre espessura de vagens (ESPV) e largura de vagens (LARG) com (-0,84), já 

para número de grão por vagens (NSV) x comprimento de vagem (COMPV) as 

magnitudes foram positivas e significativas com 0,73 e 0,84 para a correlação 

fenotípica (rf) e genotípica (rg) (Tabela 6). 

De acordo com Nogueira et al. (2012), na interpretação de correlações, 

três aspectos devem ser considerados: a magnitude, a direção e a significância. 

Estimativa de coeficiente de correlação positiva indica a tendência de uma 

variável aumentar quando a outra também aumenta, e correlações negativas 

indicam tendência de uma variável aumentar enquanto a outra diminui. 

Quanto à produção (PROD) as magnitudes foram altas, significativas e 

positivas para COMPV de 1,24 e de 0,98 para NSV ambas associações 

genotípicas, porém com magnitudes negativas para LARG com (-0,54) fenotípica 

e (-0,69) genotípica. 

Ao analisar a associação entre número de vagens por planta (NVP) entre 

COMPV ESPV, NSV e PROD  os valores foram de altíssimas magnitudes com mg 

significância de (0,001%), os valores encontrados foram  de (0,73) a (1,15)  para 

rg, no entanto para as associações com LARG as magnitudes foram negativas 

com (-1,02) (Tabela 6). 

Segundo Cruz e Carneiro (2012), quando um caráter se correlaciona 

positivamente com alguns e negativamente com outros, há a indicação de se ter 
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um cuidado adicional, aumentar enquanto a outra diminui, pois, ao selecionar um 

determinado caráter, pode-se provocar mudanças indesejáveis em outros. Esses 

resultados demonstram que se pode obter plantas com maior comprimento de 

vagens, com maior número de grãos por meio da seleção indireta. No entanto, 

deve-se atentar para as correlações negativas existentes entre produção de 

vagens e número de vagens por plantas em associação com LARG. Nesse caso, 

embora se selecione plantas com maior produção de vagens e número de 

vagens, essas podem apresentar menor largura nas vagens. 

Para peso cem sementes (PSEM) foi observado efeito entre as 

associações positivas com magnitudes significativas a (0,001%)  para COMPV  

com magnitudes de (0,63) e com magnitudes negativas  para  NVP com valores  

de ( -0,75) e (-0,62), os demais caracteres não influenciaram na discrepância dos 

resultados para essa característica mostrando magnitudes nulas (Tabela 6). 

Deste modo, fica evidente a necessidade do desdobramento das 

correlações, em efeitos diretos e indiretos, para avaliar o grau de importância de 

cada uma das variáveis explicativas em relação à variável principal ou básica 

(Entringer et al 2015). 
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Tabela 6. Correlações fenotípica (rf), genotípica (rg) e ambiental (re), entre sete 

características fitotécnicas, de treze genótipos de feijão de vagem, no município 

de Alegre – ES, em dois anos de cultivo, 2018 e 2019 

Variáveis Correlações LARV ESPV NGV PROD NVP PSEM 

COMPV 

(rf) 
-

0,2689ns 
0,1296* 0,7329* 0,6181** 0,4557ns 0,4196ns 

(rg) 
-

0,5445** 
-0,01ns 0,8438** 1,2428* 0,9416* 0,6313* 

(re) 0,385ns 0,5367** 0,4225ns -0,073ns 0,1295ns 
-

0,1285ns 

LARV 

(rf) - 
-

0,3331ns 
-

0,2715ns 
-0,5458** 

-
0,5963** 

-
0,0484ns 

(rg) - -0,8457** 
-

0,2459ns 
-0,6953* 

-
1,0233** 

-
0,1115ns 

(re) - 0,3981ns 0,031ns -0,0356ns 
-

0,0025ns 
-0,055ns 

ESPV 

(rf)  - 0,0765ns 0,3034ns 0,3403ns 0,1064ns 

(rg)  - 0,2108ns 0,6874* 0,7342* 0,2006ns 

(re)  - 0,1326ns -0,0484ns 0,0611ns -0,238ns 

NSV 

(rf)   - 0,6492* 0,4835ns 0,2713ns 

(rg)   - 0,9833* 0,8022* 0,4077ns 

(re)   - -0,08ns 0,0033ns 
-

0,0221ns 

PROD 

(rf)    - 0,8849* 0,1553ns 

(rg)    - 1,1544* -0,6217* 

(re)    - 0,0629ns 
-

0,1428ns 

NVP 

(rf)     - 0,0502ns 

(rg)     - -0,759* 

(re)     - 
-

0,0324ns 

comprimento de vagem (COMPV) expresso em (cm);  largura de vagem (LARV) 

expressa em (mm);  espessura de vagem (ESPV) expressa em (mm); número de 

sementes por vagem (NSV); produtividade de vagens (PROD) em kg; número de 

vagens por planta (NVP);  peso de cem grãos (PSEM) expresso em kg.  ns, * e ** 

para não significativo, significativo em 5% e em 1%, respectivamente, pelo teste t 

de Student. 

 
 
 

Para maior confiabilidade dos resultados da análise de trilha, a matriz de 

correlação fenotípica entre os caracteres foi testada, quanto à multicolinearidade, 



33 

 

 

 

pelo número de condições proposto por Montgomery e Peck (1981). A matriz de 

correlação apresentou multicolinearidade fraca (NC=39,79) não influenciando na 

matriz de correlação. 

O grau de multicolinearidade ocorre quando as observações amostrais 

das variáveis explicativas, ou suas combinações lineares, são correlacionadas 

(FERRARI, 1989). Resultados encontrados por CARVALHO (1995) e CARVALHO 

et al. (1999), observaram que o efeito da multicolinearidade, devido às variâncias 

associadas aos estimadores dos coeficientes de trilha pode alcançar valores 

demasiadamente elevados, tornando-os pouco confiáveis. Além disso, as 

estimativas dos coeficientes de trilha podem assumir valores absurdos ou sem 

nenhuma coerência com o fenômeno biológico estudado. 

Os coeficientes de trilha, das variáveis consideradas como primárias, 

encontram-se na Tabela 7. Verifica-se que as variáveis utilizadas explicaram 

85,05% da variação total dos caracteres (R2). 

Pela análise de trilha, apenas um caráter apresentou efeito direto na 

produção de vagens, com NVP (0,70) por apresentar efeito direto superior à 

variável residual. Nos efeitos indiretos de todos os caracteres foram abaixo do 

valor do efeito residual. 

Segundo Entringer et al. (2015), se os efeitos de uma variável não forem 

equivalentes aos efeitos diretos e indiretos, essa variável pode não favorecer os 

ganhos em produção em um processo de seleção simultânea.  
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Tabela 7. Efeitos diretos e indiretos de variáveis agronômicas de feijão de vagem, 

a partir de treze genótipos, no município de Alegre – ES, em dois anos de cultivo, 

2018 e 2019 

Variável Efeito Via Coef. Variável Efeito Via Coef. 

COMPV 

Direto PROD 0,1449 

NSV 

Direto PROD 0,1940 

Indireto 

LARV 0,0078 

Indireto 

COMPV 0,1062 

ESPV 0,0027 LARV 0,0079 

NSV 0,1422 ESPV 0,0016 

NVP 0,3190 NVP 0,3384 

PSEM 0,0012 PSEM 0,00081 

 Total  0,6181  Total  0,6492 

LARV 

Direto PROD -0,0293 

NVP 

Direto PROD 0,7000 

Indireto 

COMPV -0,0389 

Indireto 

COMPV 0,0660 

ESPV -0,0071 LARV 0,0175 

NSV -0,0526 ESPV 0,0073 

NVP -0,4174 NSV 0,0938 

PSEM -0,00014 PSEM 0,00015 

 Total  -0,5458  Total  0,8849 

ESPV 

Direto PROD 0,0214 

PSEM 

Direto PROD 0,0030 

Indireto 

COMPV 0,0187 

Indireto 

COMPV 0,0608 

LARV 0,0097 LARV 0,0014 

NSV 0,01484 ESPV 0,0022 

NVP 0,2382 NSV 0,0526 

PSEM 0,00031 NVP 0,0351 

 Total  0,3034  Total  0,1553 

Coeficiente de determinação 0,8580 

Efeito da variável residual 0,3767 

COMPV – comprimento de vagem; LARV – largura de vagem; ESPV –espessura 

de vagem; NSV – número de semente por vagem; NVP – número de vagens por 

planta; PSEM – peso de cem grãos. 

 
 
 

Apesar do modelo de trilha ter um bom ajuste (R2=0,85), somente NVP 

apresentou influência direta sobre a produção, pois seus efeitos diretos foram 

superiores ao efeito da variável residual. Este resultado evidencia como o estudo 

de correlações pode levar ao erro, e também corrobora a afirmativa sobre quão 
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importante é fazer o desdobramento das correlações em efeitos diretos e 

indiretos. Neste caso, a melhor estratégia seria a seleção desses caracteres, 

cujos efeitos diretos são maiores. 

Contudo, as características com COMPV e NSV com 88,98% e 88,18% 

apresentaram maiores valores de coeficiente de determinação genotípico, quando 

comparados com PROD com 33,67, respectivamente. Os altos valores de 

herdabilidade estimados permitem o uso de estratégias de seleção mais simples 

(Borém & Miranda, 2013) e contribuem para maiores ganhos genéticos. Assim, o 

melhorista poderia selecionar genótipos com maior produção, comprimento e 

número de grãos, que, indiretamente, estaria selecionando os que 

proporcionariam maior produtividade de vagens. 

É importante salientar, também, que o sucesso da seleção é diretamente 

proporcional ao aumento da herdabilidade, ou seja, quanto maior for a estimativa 

da herdabilidade, maior será a probabilidade de se realizar uma seleção eficaz 

(Cruz et al., 2004). 
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5. RESUMO E CONCLUSÕES 

 
 

Os genótipos de feijão de vagem se comportaram de maneira 

diferenciada frente aos ambientes avaliados, implicando variabilidade genética 

entre eles e forte interação dos genótipos por ambientes. Os genótipos que se 

destacaram foram a L1 (Top Seed Blue Line) no ano de 2018 e a L4 (Uenf 

Goytacá) no ano de 2019. Logo, as duas podem ser recomendadas para a região 

do Caparaó-ES. O ano de 2019 foi mais promissor para as linhagens em estudos, 

podendo se destacar o genótipo 4 (UENF Goytacá’) com maior produção. Os 

genótipos de feijão de vagem apresentam variabilidade para os caracteres 

número de vagens por planta e produção de vagens ao longo dos anos 

estudados. As variáveis comprimento de vagens e número de semente por 

vagens e número de vagens por planta são as que mais contribuem para o 

aumento da produtividade. Por não apresentar altos valores de herdabilidade, a 

seleção simultânea fica restrita nas variáveis COMPV e NSV. Pela análise de 

trilha a variável que poderia ser utilizada na seleção indireta para a produção de 

vagens foi o NVP, única com efeito direto significativo para a PRODV. 
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