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Os 12 marcadores SSR foram 
eficientes para detectar variabilidade 
genética molecular entre os acessos 
de feijão-vagem da coleção da EEI. 
Uma vez que, a formação de cinco 
grupos genéticos distintos (com 
correlação cofenética de 0,9258) 
sugere a existência de materiais 
promissores para uso em programas 
de melhoramento.  

O feijão-vagem é uma hortaliça com 
importância socioeconômica, cultivada 
em todo o território brasileiro. 
Tradicionalmente, cultivada por 
pequenos produtores. Por isso, 
conhecer a diversidade genética de 
acessos conservados em Bancos de 
Germoplasma ou em Coleções é 
fundamental para programas de 
melhoramento, conservação e uso 
sustentável. 

• Avaliar a diversidade molecular entre 
14 acessos; 

• 12 iniciadores SSR (BMd-20, BM189, 
BM213, IFRT02, IFRT03, PEVEST008, 
PEVEST017, PEVEST030, PvM02, 
PvM03, SSR-IAC10, SSR-IAC22); 

• Software R: matriz de distância de 
Jaccard, agrupamento por UPGMA, 
número ideal de grupo do Método da 
Silhueta. 
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