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INTRODUÇÃO
A cultura do feijoeiro comum (Phaseolus vulgaris L.) apresenta destaque e alta  relevância como uma das mais relevantes para a alimentação mundial, sendo fonte de proteína, minerais e outros nutrientes especialmente no Brasil, onde o consumo per capita é expressivo ocupando papel central na segurança alimentar e nutricional (Santos; Luzia; Farias, 2023). Os genótipos crioulos, em particular, são cultivados e mantidos tradicionalmente por agricultores ao longo de gerações, formando bancos de variabilidade genética e atributos agronômicos de interesse, sendo peças-chave em estratégias de conservação de recursos genéticos (Souza; Cruz, 2020).
A caracterização e avaliação desses genótipos crioulos têm ganhado maior destaque, pois apresentam potencial para melhorar diversos aspectos da qualidade,  como qualidade nutricional dos grãos, produtividade, resistência a condições ambientais entro outros (Souza et al., 2019).
No âmbito científico relacionado a análise de dados por métodos  multivariados como a função discriminante, têm sido amplamente utilizado como ferramenta fundamental para distinção, agrupamento e seleção de genótipos a partir de um conjunto de características morfoagronômicas, fenotípicas (Grigolo et al., 2018). Dessa forma o método permite avaliar simultaneamente múltiplos caracteres ou acessos, identificando a  relação entre eles e facilitando a identificação de materiais superiores ou divergentes, seja para recomendações para cultivo, conservação ou cruzamentos.
Desta forma, trabalhos que associam o uso de genótipos crioulos e métodos multivariados de análise são essenciais para potencializar a utilização sustentável do feijão comum, reforçando seu papel estratégico para diversas finalidades. Com isso objetivo desse estudo foi analisar através da análise de função discriminante a divergência fenotípica existente entre genótipos crioulos de feijão comum.
METODOLOGIA
O experimento foi conduzido na área experimental do Departamento de Agronomia da Universidade Federal Rural de Pernambuco (DEPA), em Recife/PE. Segundo Mendonça & Danni-Oliveira (2023), o clima da Região é tropical quente e úmido segundo Köppen. As condições climáticas foram analisadas pela estação meteorológica da UFRPE. As condições necessárias para o cultivo do feijoeiro são de 300 mm durante seu ciclo e entre 18 a 30 ºC (Tocheto; Boiago, 2019).
Foram avaliados 10 genótipos crioulos de feijão comum classificados de acordo com os nomes populares das regiões coletadas (Rosinha, Macanudo, Carrapatinho, Feijão branco, Mouro crioulo, Canaã 1, Carioca Paraguaio, Vagem roxa, São João 1 e Quixabinha). Esses genótipos são provenientes do banco de germoplasma do Instituto Agronômico de Pernambuco (IPA). 
Devido a quantidade de sementes obtidas fez-se necessária a realização de um plantio para a multiplicação e renovação das sementes para posteriormente serem avaliadas. O delineamento experimental foi em blocos casualizados, com 10 genótipos e três repetições totalizando 30 parcelas experimentais. Em cada bloco  foram conduzidas duas linhas de plantio, espaçadas a 0,5 m entre si com 0,2 m entre plantas. O experimento contou com parcelas de 10 plantas, totalizando 300 plantas no total. As vagens foram colhidas quando mais de 75 % da planta atingiu a maturação e apresentou baixa umidade, conforme indicado por características morfológicas, como o amarelecimento das folhas e a mudança na coloração das vagens, essas vagens terminaram de secar em bancadas de laboratório por sete dias. 
Foram selecionadas 100 sementes de cada parcela, para a caracterização morfológica, totalizando 300 sementes por tratamento. Já para as vagens, foram coletadas 50 vagens por parcela, totalizando 150 vagens por tratamento. Foram avaliados alguns descritores mínimos do (IPGRI, 2001): algumas características relacionadas as sementes como largura das sementes (LS), comprimento das sementes (CS), altura das sementes (AS), forma das sementes (FS), foram avaliadas com paquímetro digital, o peso de 100 sementes (PS) foi realizado com balança de precisão. Assim como características das vagens: largura das vagens (LAV), comprimento das vagens (COMV), altura das vagens (AV) e lócus por vagem (LCV) foram avaliadas com uma régua milimetrada e análise visual. 
Após as análises biométricas, os dados foram submetidos á análise de variância dos dados pelo teste F a 1% e 5% de significância. A partir desta etapa foi realizado á análise multivariada de função discriminante, as análises  foram realizadas pelo programa estatístico Genes (Cruz, 2013), já o biplot foi gerado pelo software Rstudio.

RESULTADOS E DISCUSSÃO
Á análise de variância realizada demonstrou que houve diferença significativa a 1% de probabilidade para todas as características estudadas em relação aos genótipos, sendo este um pré-requisito para a realização da análise de função discriminante. Deste modo, procedeu-se com á análise.
Na Tabela 1 observam-se os coeficientes das funções discriminantes lineares mais relevantes estatisticamente para a contribuição geral. A primeira função discriminante foi representada pelas características Largura das sementes, quantidade de loci por vagem, forma e peso das sementes. Na segunda função a forma das sementes também foi a que apresentou maior impacto na variância dos dados estudados, indicando assim importância para a discriminação entre os grupos.

Tabela 1 - Coeficiente das funções discriminantes para as características fenotípica entre acessos crioulos de feijão comum.
	Variáveis
	Função 1 
	Função 2

	Largura das sementes 
	-12,97
	6,20

	Comprimento das sementes
	0,90
	-1,18

	Altura das sementes
	-1,94
	-2,96

	Forma das sementes
	-3,47
	8,83

	Peso das sementes
	2,60
	-0,04

	Largura das Vagens
	0,06
	-0,002

	Comprimento das Vagens
	-0,70
	-0,94

	Altura das Vagens
	-0,14
	-1,19

	Locus por Vagens
	-4,18
	-0,55



A pelo menos duas décadas outros autores também vem debatendo quanto maior relevância das funções discriminantes principalmente para a variável peso das sementes, como feito por (Coelho et al., 2007); (Singh, 1981); (Fonseca; Silva, 1999), mesmo esta sendo uma característica quantitativa geralmente governada por vários genes e altamente influenciada pelo ambiente ainda assim, que têm sido observados essa alta relevância nos estudo, principalmente por está associado a um característica primária de produtividade.           
Esses resultados nos mostram que as características relacionadas à forma e tamanho das vagens e das sementes são grandes responsáveis pela distinção entre genótipos estudados. A partir desses coeficientes torna-se possível realizar o estudo de dispersão de cada genótipo nas principais funções discriminantes como disposto na Figura 1.
Com isso, observou-se que os genótipos estudados foram agrupados em quatro grupos distintos, evidenciando uma diferenciação fenotípica entre eles. O genótipo Carrapatinho foi fortemente influenciado pelo tamanho das sementes e pelo número de lóculos por vagem, enquanto o genótipo Rosinha apresentou maior contribuição da forma das sementes. Essas diferenças fenotípicas resultaram em dissimilaridade entre os dois genótipos, os quais foram alocados em grupos distintos.
O terceiro e maior grupo foi formado pelos acessos Feijão Branco, Vagem Roxa, Mouro Crioulo, Canaã 1 e Macanudo, que se enquadraram no mesmo grupo, apresentando coeficientes discriminantes próximos de zero. Por fim, os genótipos São João, Quixabinha e Carioca Paraguaio foram alocados em outro grupo, com coeficientes positivos associados, principalmente, às características relacionadas à forma das sementes. Vale salientar que a distância observada entre os genótipos na Figura 1 está relacionada à divergência fenotípica entre eles, atribuída à influência das características já citadas.

Figura 1 - Biplot da divergência observadas para genótipos crioulos de feijão comum (Phaseolus vulgaris L.).
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Segundo Cruz (2014), a eficácia das funções discriminantes é potencializada quando se avalia um maior número de características de interesse, bem como um maior número de genótipos, o que contribui para melhor verificar a dissimilaridade entre os grupos. Porém, os genótipos desses estudos que apresentaram maior dissimilaridade não implicam em sua inutilidade para outros trabalhos ou como indicação para cultivo, pois existem outras características de interesse que ainda precisam ser investigadas nesses genótipos, como características qualitativas associadas a aceitação comercial.
O estudo da análise discriminante é um método fundamental para o entendimento da variabilidade genética e fenotípica em diversas culturas, servindo como base tanto para produtores quanto para pesquisadores na utilização de genótipos promissores (Correa et al., 2020). Podendo também serem utilizadas no desenvolvimento de novas cultivares (Costa, 2024).

CONCLUSÃO
A partir da análise discriminante foi possível identificar a divergência fenotípica entre os genótipos crioulos de feijão comum, destacando características como largura, peso das sementes, forma, e número de locus por vagem, como mais relevantes no estudo. Recomenda-se ainda a realização de novos estudos utilizando mais genótipos, ambientes e características, visando ampliar o uso desses materiais em programas de melhoramento e recomendações de cultivo.
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