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O feijoeiro comum (Phaseolus vulgaris L.) é uma das principais culturas 

produzidas no Brasil. A área nacional plantada com feijão na safra de 

2023/2024 foi de 2.860,1 mil ha-1 com produtividade média de 1.124 kg ha-1 

(1). O aumento da produção pode ser alcançado pela introdução de novas 

variedades. Além do aumento da produção os objetivos de programas de 

melhoramento tem sido a resistência a pragas e 

doenças (2), obtenção de cultivares de ciclo com menor número de dias para 

da emergência até o florescimento e maior período de enchimento dos grãos 

(3), biofortificadas (4), dentre outros. O objetivo foi estimar a divergência 

genética por meio de características quantitativas e multicategóricas em 

feijoeiro-comum utilizando o algoritmo de Gower. O experimento foi conduzindo 

em casa-de-vegetação onde foram avaliados 32 genótipos de feijoeiro-comum. 

O plantio foi realizado em maio de 2024 em vasos de 11 L. As características 

foram avaliadas de acordo com IPGRI (5). O delineamento experimental 

foi o inteiramente casualizado, com três repetições. Para análise de divergência 

utilizando características qualitativas e quantitativas, a distância genética foi 

obtida por meio do Algoritmo de Gower. Foi utilizado o agrupamento UPGMA 

(Unweighted Pair Group Method using Arithmetic Averages). As análises foram 

realizadas utilizando o programa Genes (6). O menor valor de distância 

genética foi de 0,08, observado entre os genótipos 15 (Carioca variado) e 3 

(Carioca) e entre os genótipos 22 (Rajado roxo) e 6 (Iraí).Os genótipos 15 e 3 

apresentam grãos do mesmo tipo e possivelmente são duplicatas. No entanto, 

o maior valor de distância genética foi de 0,56, observado entre os genótipos 

14 (Mulato) e 2 (Constanza). O valor de correlação cofenética foi de 0,82. O 

agrupamento UPGMA gerou 5 grupos com os 32 genótipos de 

feijoeiro-comum avaliados. No primeiro e maior foram agrupados 23. O menor 

grupo foi formado por um genótipo, o Constanza. Este apresentou no presente 

estudo um dos maiores peso, comprimento e largura das sementes, uma das 

menores alturas e hábito de crescimento do tipo II e porte ereto. Estes 

resultados mostram que a técnica foi eficiente para identificar possíveis 

duplicadas e verificar a existência de variabilidade genética entre os genótipos 

avaliados. 
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