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RESUMO 
 
A principal doença bacteriana tanto na cultura do feijão comum quanto em feijão-
de-vagem é o Crestamento Bacteriano Comum (CBC), cujo agente causal é a 
bactéria Xanthomonas axonopodis pv. phaseoli (Xap). Dentre as medidas de 
controle para esta patologia, a estratégia mais efetiva, ambientalmente segura e 
vantajosa do ponto de vista econômico e do aspecto da agricultura sustentável é o 
desenvolvimento de cultivares resistentes. O objetivo deste trabalho é revisar 
aspectos relevantes a respeito do melhoramento para resistência ao CBC em 
Phaseolus vulgaris L. 
 
PALAVRAS-CHAVE: Phaseolus vulgaris L., Xanthomonas axonopodis pv. 
phaseoli, capacidade combinatória, herança poligênica. 
 
 

BREEDING FOR GENETIC RESISTANCE TO COMMON BACTERIAL  BLIGHT 
IN COMMON AND SNAP BEAN: GENERAL ASPECTS, ADVANCES,  

CHALLENGES AND PERSPECTIVES. 
 

ABSTRACT 
 
The main bacterial disease both in common bean as in snap bean is the Common 
Bacterial Blight (CBC), whose causative agent is the bacterium Xanthomonas 
axonopodis pv. phaseoli (Xap). Among the control measures for this disease, the 
most effective, environmentally safe and advantageous strategy from an economic 
standpoint and the aspect of sustainable agriculture is the development of resistant 
cultivars. The objective of this paper is to review the pre-existing information about 
breeding for resistance to CBC in Phaseolus vulgaris L. 
KEYWORDS: Phaseolus vulgaris L, Xanthomonas axonopodis pv. phaseoli, 
combination abitlity, poligenic inheritance. 

 
INTRODUÇÃO 

 
O feijão comum (Phaseolus vulgaris L.) é uma importante fonte de proteínas 

ferro e outros nutrientes para populações de baixo poder aquisitivo e fonte de 
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renda para pequenos e médios agricultores (ACOSTA – GALLEGOS et al., 2007). 
O Brasil é o maior consumidor e o maior produtor mundial de feijão (FAO, 2011), 
sendo consumidos mais de sete tipos diferentes de feijão no território nacional e 
produzidas mais de 3.000.000 de toneladas/ano. 

O feijão-de-vagem é uma forma diferenciada do feijoeiro comum (Phaseolus 
vulgaris L.), em que o produto final para consumo é a vagem, um alimento rico em 
fibras, proteínas, ferro, vitaminas, sais minerais e outros nutrientes 
(SILBERNAGEL et al., 1991; RODRIGUES et al., 1998, TRINDADE et al., 2011). 
Sua boa aceitação no mercado aliado aos benefícios proporcionados ao ambiente 
edáfico pelo plantio de leguminosas torna o feijão-de-vagem uma excelente opção 
de cultivo para pequenos e médios agricultores (ABREU et al., 2004; SILVA et al., 
2004; VILELA et al., 2009). Para o consumo, a vagem deve apresentar 
características específicas como baixo teor de fibras, textura carnosa, coloração 
verde-clara e comprimento variando de 15 a 18 cm (FILGUEIRA, 2003).  

Entretanto, tanto a produção do feijão comum quanto do feijão-de-vagem no 
Brasil é sujeita a variações em virtude do baixo nível tecnológico aplicado na 
exploração das culturas e do uso de cultivares não adaptadas às condições 
edafoclimáticas, o que acarreta problemas fitossanitários, fisiológicos e nutricionais 
(PEIXOTO et al., 2001; SILVA et al., 2004; KRAUSE et al., 2009). Especificamente 
na cultura do feijão-de-vagem, o principal entrave é o desenvolvimento de 
cultivares mais resistentes a fatores ambientais adversos, como déficits hídricos, 
nutricionais e ataques de patógenos, sem que isto afete o valor comercial do 
produto (CASTELLANE et al., 1988; KRAUSE et al., 2009).  
 Uma das principais doenças em Phaseolus vulgaris é o Crestamento 
Bacteriano Comum (CBC), que se caracteriza pelo surgimento de lesões 
necróticas em órgãos da parte aérea da planta (RAVA & SARTORATO, 1994; 
RODRIGUES et al., 1998; VAUTERIN et al., 2000). Seu agente causal é a bactéria 
Xanthomonas axonopodis pv. phaseoli (Xap) (VAUTERIN et al., 2000), a qual pode 
ser disseminada via semente. A manifestação da patologia em estádios iniciais do 
crescimento vegetal em conjunto com condições de alta umidade, temperaturas 
entre 20 a 30ºC e a alternância entre períodos de chuva e estiagem podem 
potencializar o ataque e a disseminação do patógeno, provocando quedas de até 
45% da produtividade em genótipos suscetíveis (DÍAZ et al., 2001; MAHUKU et al., 
2006). 

Dentre as medidas de controle do CBC, a estratégia mais efetiva, 
ambientalmente segura e vantajosa do ponto de vista econômico, é o 
desenvolvimento de cultivares resistentes (YU et al., 2000). Para tanto, a 
identificação de variabilidade genética para resistência ao CBC e a recombinação 
de genótipos que possuam características complementares em seu genoma 
possibilitam a obtenção de indivíduos superiores, o que constitui a idéia central do 
melhoramento genético em qualquer espécie vegetal (ALLARD, 1971). Desta 
forma, o sucesso de um programa de melhoramento depende dos genitores 
selecionados e de sua competência para gerar indivíduos superiores quando em 
cruzamento, a chamada capacidade combinatória de um grupo de genitores 
(ALLARD, 1971; CRUZ et al., 2004).  

Neste contexto, o objetivo deste trabalho é revisar parte das informações 
pré-existentes a respeito do melhoramento para resistência ao Crestamento 
Bacteriano Comum (CBC) em Phaseolus vulgaris L., destacando tanto o feijão 
comum como o feijão-de-vagem.  

 



ENCICLOPÉDIA BIOSFERA , Centro Científico Conhecer, Goiânia, v.8, n.15; p.             2012 
 

 

1206 

REVISÃO DE LITERATURA 
 

Phaseolus vulgaris L.: ORIGEM E BOTÂNICA 
 

O gênero Phaseolus apresenta quatro espécies cultivadas, derivadas de um 
ancestral comum (ZIMMERMANN & TEIXEIRA, 1996). São elas P. vulgaris, P. 
lunatos, P. acutifolis e P. coccineus, sendo que a espécie P. vulgaris, do ponto de 
vista alimentar, é a mais importante no mundo todo (ZIMMERMANN & TEIXEIRA, 
1996). 

Dados de literatura apontam a cultura do feijão como originária das 
Américas, com diferentes centros de diversidade genética em todo o continente 
(SINGH, 2001; ACOSTA-GALLEGOS et al., 2007). São conhecidos três centros 
principais de domesticação para a espécie, caracterizados pelo tipo de faseolina 
contido nas sementes: México e América Central; Colômbia e Andes (GEPTS et 
al., 1986; ACOSTA-GALLEGOS et al., 2007; ARANTES et al., 2008).  

Uma vasta gama de metodologias tem sido utilizada para a caracterização 
de germoplasma em Phaseolus vulgaris, como caracteres morfoagronômicos e 
moleculares, padrões eletroforéticos de proteína e o tipo de faseolina (GEPTS et 
al., 1986; SINGH et al., 1991; TEIXEIRA et al., 2004; CHECA & BLAIR, 2008; 
MOREIRA et al., 2009).  

GEPTS et al., (1986) e DEBOUCK (1991), com base no tipo de faseolina 
contido nas sementes de feijão, preconizaram três centros de domesticação para 
P. vulgaris: México e América Central; Colômbia e Andes. De acordo com 
DEBOUCK (1991), o feijão comum teve dois centros principais de domesticação e 
um terceiro de menor expressão. Um centro na região central das Américas, o 
chamado centro Mesoamericano, de onde se originaram cultivares de grãos 
pequenos, como a cultivar “carioca”, e um segundo centro, no sul dos Andes, o 
chamando centro Andino, de onde se originaram as cultivares de sementes 
grandes, como “Jalo”. O terceiro centro de domesticação, identificado com estudos 
baseados na faseolina, a principal proteína de reserva da semente de feijão, situa-
se na Colômbia. A despeito destes três centros localizados nas Américas, são 
reconhecidos outros centros secundários de domesticação em outros continentes, 
em países como Espanha, China, Filipinas, Turquia, Irã, Afeganistão e países do 
leste da África (DEBOUCK, 1991).  

Embora pertencente ao gênero Phaseolus, a comparação do tipo de 
faseolina na semente (S – grupo Mesoamericano) e de aspectos morfológicos da 
planta característicos do Grupo Andino demonstrou que o feijão-de-vagem possui 
uma base genética mais ampla que a do feijão comum (SKROCH & NIENHUIS, 
1995). Estudos relatam o feijão-de-vagem como uma mutação do feijão comum 
selecionada em regiões da América do Norte e Europa (SILBERNAGEL et al., 
1991). Porém, de acordo com ZAUMEYER (1972), 70% do germoplasma de feijão-
de-vagem das variedades em cultivo comercial provêm de três fontes: as cultivares 
Tendercrop, Blue Lake e Harvest. 

O feijão–de–vagem e o feijão comum compartilham a mesma classificação 
botânica, pertencendo ao ramo Embryophytae Syphonogamae; sub-ramo 
Angiospermae; classe Dicotyledoneae; subclasse Archichlamydeae; ordem 
Rosales; família Leguminosae; subfamília Papilionideae; tribo Phaseoleae; subtribo 
Phaseolineae; gênero Phaseolus L.; e espécie Phaseolus vulgaris L. (VIEIRA et al., 
1999). O feijão-de-vagem é uma espécie diploide, com 2n=2x= 22, e assim como o 
feijão comum, seus cromossomos são considerados extremamente curtos quando 
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comparados com os de outras espécies vegetais (VIEIRA et al., 1999).  
Botanicamente, Phaseolus vulgaris L. constituem uma fabácea anual, 

herbácea, com sistema radicular superficial, do tipo pivotante, contendo caule 
anguloso e com pelos simples, de onde são emitidos os ramos laterais, com folhas 
compostas e trifoliadas. Devido à sua estrutura floral, o feijoeiro é classificado 
como uma planta autógama, uma vez que tanto o estigma quanto as anteras se 
encontram protegidos pelas pétalas, com a polinização ocorrendo no momento da 
abertura da flor, fenômeno comumente conhecido como cleistogamia 
(CASTELLANE et al., 1988). Os frutos são vagens que possuem polpa espessa e 
formato afilado dentro do qual se desenvolvem as sementes (FILGUEIRA, 2003).  

O principal diferencial entre o feijão-de-vagem e o feijão comum são suas 
vagens, as quais têm mesocarpo suculento e reduzido teor de fibras, sendo 
utilizadas na alimentação, quando a semente se encontra ainda em um estádio 
imaturo (estádio R8) (FERNANDEZ et al., 1986; SILBERNAGEL et al., 1991; 
SINGH, 2001). Para seu consumo, as vagens podem passar por cocção, ou ainda 
podem ser industrializadas para serem consumidas como conservas 
(CASTELLANE et al., 1988).  

As variedades de feijão-de-vagem são diferenciadas entre si principalmente 
em função de três caracteres básicos: o tipo de vagem, a coloração da vagem e o 
hábito de crescimento.  

Os genótipos com vagem do tipo “manteiga” possuem vagens de formato 
achatado em toda sua extensão; e o tipo “macarrão”, em que as vagens possuem 
um formato arredondado, sendo que, com relação à cor de vagem, existem quatro 
tipos básicos de colorações que podem ser assumidas pelos genótipos de feijão de 
vagem: verde-escura, verde-clara, amarela ou púrpura (VILHORDO et al., 1996; 
FILGUEIRA, 2003). Além destas características, o comprimento da vagem mais 
acentuado quando comparado ao do feijão comum também é uma característica 
distintiva das variedades de feijão-de-vagem (VILHORDO et al., 1996; FILGUEIRA 
2003). 

Quanto ao hábito de crescimento, Existe uma grande variação na morfologia 
da planta dentro da espécie P. vulgaris, entretanto, é possível identificar quatro 
hábitos distintos de crescimento em função principalmente da orientação de suas 
ramificações (VILHORDO et al., 1996): Tipo I – determinado arbustivo, com 
ramificação ereta e fechada; Tipo II – indeterminado, com ramificação ereta e 
fechada; Tipo III – indeterminado, com ramificação aberta; Tipo IV – indeterminado, 
prostrado ou trepador. Com relação ao feijão-de-vagem, são observados 
principalmente plantas com dois hábitos de crescimento: o hábito determinado 
(Tipo I), quando a porção terminal da haste se encerra em uma inflorescência; e o 
hábito indeterminado (Tipo IV), quando a extremidade da haste termina em um 
meristema vegetativo que possibilita a continuidade do crescimento da planta 
(CASTELLANE et al., 1988; FILGUEIRA, 2003), embora seja possível se encontrar 
genótipos intermediários entre os dois hábitos de crescimento.  

Durante décadas, melhoristas norte-americanos e europeus desenvolvem 
programas de cruzamentos de cultivares em Phaseolus vulgaris L. para 
características como: resistência a patógenos; morfologia e teor de fibra de vagem; 
hábito de crescimento; resistência ao acamamento em cultivares eretas; coloração 
de vagem; tolerância a estresses abióticos e outras características (SINGH, 2001; 
ACOSTA-GALLEGOS et al., 2007). Contudo, a adaptação da cultura ao sistema de 
produção de baixo uso de insumos, característico do pequeno agricultor, e a 
indução de resistência a estresses bióticos e abióticos ainda constitui um desafio 
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aos melhoristas (CASTELLANE et al., 1988; SINGH, 2001; ACOSTA-GALLEGOS 
et al., 2007). 

 
ASPECTOS GERAIS DE PRODUÇÃO E MERCADO PARA O FEIJÃO  COMUM E 

O FEIJÃO-DE-VAGEM 
 

    O feijão-de-vagem é um alimento consumido em diversos países, sendo 
estimado que a produção mundial de vagem esteja em torno de 6,5 milhões de 
t.ano-1(FAO, 2010), sendo que 250 a 300 mil toneladas deste montante sejam 
produzidas na América Latina por pequenos produtores que se utilizam de áreas 
de 2 a 20 ha, usando em sua maioria, germoplasma de porte indeterminado 
(SILBERNAGEL et al., 1991; HENRY & JANSEN, 1992; ABREU et al., 2004).  

No Brasil, a produção de feijão comum se encontra em torno de três  
milhões e 400 mil toneladas (CEASA, 2010; FAO 2010). Entretanto, dentro do 
grupo das hortaliças cultivadas, o feijão-de-vagem ocupa a sexta posição em 
volume produzido e a 13ª em importância econômica, com produção de 56 t.ano-1, 
produtividade de 7 t.ha-1.ano-1 e consumo de 0,7 kg.pessoa.-1ano-1 (PEREIRA et al., 
2003; SIDRA, 2006; CEASA, 2010). No Brasil, da mesma forma que o feijão 
comum, o feijão-de-vagem é explorado principalmente por pequenos agricultores, 
utilizando reduzido número de cultivares, com restrita variabilidade genética e 
limitado emprego de tecnologia e insumos, predominando o emprego de mão-de-
obra familiar no processo de produção (PEIXOTO et al., 2001; 2002b). 

No Brasil, as principais cultivares de feijão-de-vagem recomendadas são de 
crescimento indeterminado (ABREU et al., 2004; MOREIRA et al., 2009), devido à 
sua maior produtividade frente aos genótipos de hábito determinado. Entretanto, as 
cultivares de feijão-de-vagem de hábito determinado proporcionam vantagens 
como: eliminação da necessidade de tutoramento; facilidade nos tratos culturais e 
na colheita, e redução do ciclo da cultura (PEIXOTO et al., 1993; PEREIRA et al., 
2003; FILGUEIRA, 2003; CHECA & BLAIR, 2008; MOREIRA et al. 2009). A 
produtividade média do feijão-de-vagem é de 6 a 15 t.ha-1 para cultivares de hábito 
determinado e entre 20 a 30 t.ha-1 para materiais de hábito indeterminado 
(SILBERNAGEL et al., 1995; FILGUEIRA, 2003), embora existam relatos, em 
experimentos de campo, de rendimentos superiores a 15 t.ha-1 para genótipos de 
hábito determinado (LEAL & BLISS, 1990; PEIXOTO et al., 1993; PINTO et al., 
2001).  

Estimativas de lucro para a cultura revelam que um kg de feijão-de-vagem 
pode equivaler a 43% do lucro obtido com o feijão comum para o agricultor, mas 
com a vantagem do maior volume do produto final por hectare (CASTELLANE et 
al., 1988; SILBERNAGEL et al., 1991).  

 
O CRESTAMENTO BACTERIANO COMUM (CBC) CAUSADO POR 

Xanthomonas axonopodis pv. phaseoli 
 

 O Crestamento Bacteriano Comum (CBC) é uma doença de parte aérea, cujo 
agente causal é a bactéria Xanthomonas axonopodis pv. phaseoli (Smith) (= X. 
campestris pv. phaseoli) (Xap) (VAUTERIN et al., 2000). Xanthomonas axonopodis 
pv. phaseoli é uma bactéria gram-negativa, com dimensões de 0,4-0,9 x 0,6-2,6 
µm, apresentando um flagelo polar simples, sendo que suas colônias em ágar são 
convexas, com coloração amarelada e brilhante (COYNE & SCHUSTER, 1974a; 
LÓPEZ et al., 2003; ABD-ALLA et al.; 2010). 
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O CBC é considerado a segunda doença mais importante na cultura do 
feijoeiro e a principal doença bacteriana da cultura em todo o mundo, provocando 
perdas de até 45% na produção em feijoeiro comum, dependendo da pressão do 
patógeno, das condições ambientais e da cultivar utilizada (DIAZ et al., 2001; 
DURSUN et al., 2002; MKANDAWIRE et al., 2004; MUTLU et al., 2005; 
MANZANERA, et al., 2005; MAHUKU et al., 2006; ABD-ALLA et al.; 2010). O CBC 
também causa danos à cultura do feijão-de-vagem, induzindo a perdas tão 
significativas quanto em feijão comum (COYNE & SCHUSTER, 1974a; RAVA & 
SARTORATO, 1994; RODRIGUES et al., 1999; FERREIRA et al., 2004; 
BIANCHINI et al., 2005).  

No Brasil, o CBC tem sido relatado em praticamente todas as regiões 
produtoras de Phaseolus vulgaris, com maior importância no Norte do Estado do 
Paraná, no Estado do Rio de Janeiro e na região central do Brasil, sobretudo nas 
safras das águas (TORRES & MARINGONI, 1999; TORRES et al., 2009b).  

São conhecidos dois tipos de bactérias do gênero Xanthomonas capazes de 
provocar o crestamento bacteriano em Phaseolus vulgaris. A bactéria 
Xanthomonas axonopodis pv phaseoli (Xap), causadora do Crestamento 
Bacteriano Comum (CBC), e a variante Xanthomonas axonopodis pv. phaseoli var. 
fuscans, causadora do crestamento bacteriano fosco (VAUTERIN et al., 2000; 
MKANDAWIRE et al., 2004). Os sintomas dos dois tipos de crestamento são 
semelhantes, no entanto, a capacidade de produzir melanina in vitro permite a 
identificação da variante fuscans de Xanthomonas (CHAN & GOODWIN, 1999; 
HALFED-VIERA et al., 2001). Este pigmento resulta da secreção e oxidação de um 
ácido que é intermediário do metabolismo da tirosina, não tendo relação com a 
patogenicidade da bactéria (DARSONVAL et al., 2008). Ambas as bactérias são 
capazes de desenvolver o CBC em feijão, mas estudos indicam que a variante 
fuscans expressa maior agressividade no avanço dos sintomas (OPIO et al., 1996; 
MUTLU et al., 2007; DARSONVAL et al., 2008; TORRES et al., 2009a).  

A despeito desta divisão dentro do gênero, existem evidências de 
diversidade genética dentro da própria espécie Xanthomonas axonopodis pv. 
phaseoli, o que é expresso tanto por dados de biologia molecular quanto pelas 
reações observadas pela inoculação do mesmo isolado em espécies 
diferenciadoras (VALARIN & MENTEN, 1992; HALFELD-VIEIRA & SOUZA, 2000; 
DURSUN et al., 2002; MKANDAWIRE et al., 2004; MAHUKU et al., 2006), 
revelando uma diversidade genética na espécie ainda não compreendida. 

No Brasil, os primeiros registros de CBC se deram no Estado do Paraná, por 
TRAVASSOS & CALDEIRA (1954), sendo, posteriormente, isolado o patógeno em 
plantas oriundas do Rio de Janeiro. Em 1967, o patógeno foi registrado por Kimati 
e Mascarenhas (RAVA & SATORATO, 1994) e PARADELA FILHO et al. (1967) em 
São Paulo. O CBC está disseminado em todas as regiões do país, apresentando 
maior incidência na safra das águas, quando as condições de temperatura e 
umidade são mais favoráveis ao patógeno (RAVA & SARTORATO, 1994; 
BIANCHINI et al., 2005; MARQUES et al., 2005).  

As estratégias de controle do CBC incluem o uso de sementes certificadas, 
a rotação de culturas, a remoção de restos da cultura anterior (MKANDAWIRE et 
al., 2004; ZANATTA et al., 2007). Porém, mesmo com a aplicação destas medidas, 
o controle da doença pode ser dificultado. Estudos demonstram a necessidade de 
uma inoculação na concentração mínima de 5x106 UFC.cm-² de folha para 
expressão dos sintomas, sendo que o patógeno é capaz de manter-se de forma 
epifítica em plantas próximas ao organismo-alvo ou mesmo em plantas suscetíveis 
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ao CBC, sem ocasionar a expressão dos sintomas, ou seja, sem ativar as reações 
que caracterizam a interação patógeno x hospedeiro (JACQUES et al., 2005; 
DARRASSE et al., 2007; DANHORN & FUQUA, 2007). 

 
SINTOMATOLOGIA 

 
O principal meio de transmissão de Xap é a semente, na qual o inóculo 

pode permanecer viável por até 15 anos em dormência (ZAPATA et al., 1985, 
BIANCHINI et al., 2005). Contudo, o patógeno pode ser transmitido também via 
insetos vetores, como Bemisia tabaci, Cerotoma ruficornia, Chalcoderma ebeninus, 
Diaprepes abbreviata, Empoasca sp. e Nezara viridula. Além destes vetores, sua 
disseminação pode ser intensificada por condições de chuvas com vento, pela 
presença de restos de cultura sem enterrio e pela circulação de pessoas ou 
máquinas na área de cultivo nas primeiras horas do dia, quando as plantas ainda 
estão molhadas por orvalho (SARTORATO et al., 1996; BIANCHINI et al., 2005). O 
patógeno pode sobreviver, de um ano para outro, nos restos de cultura de forma 
hipobiótica e em hospedeiros alternativos, de forma epifítica (SARTORATO et al., 
1996; GENT et al., 2005; TORRES et al., 2009a). 

A bactéria penetra na folha, via estômatos ou ferimentos na superfície das 
mesmas, colonizando em seguida os espaços intercelulares, levando à dissolução 
gradual da lamela média (JACQUES et al., 2005). A semente é penetrada via 
pedicelo, pelo funículo ou mesmo pelo microfilo, sendo que a penetração direta 
pelo tegumento da semente não tem sido observada (SARTORATO et al., 1996; 
BIANCHINi et al., 2005; DARSONVAL et al., 2008). O patógeno pode permanecer 
sobre o tegumento de forma epifítica e penetrar pelos cotilédones no momento da 
germinação, resultando na infecção da planta jovem (JACQUES et al., 2005; 
DANHORN & FUQUA, 2007; DARRASSE et al., 2007).  

Os sintomas do CBC são caracterizados por lesões em toda a parte aérea 
da planta, que se iniciam como pequenas manchas verde-escuras encharcadas e 
oleosas, podendo o tecido adjacente se tornar flácido. Com o progresso da 
infecção, as lesões tornam-se maiores e adquirem uma coloração marrom, com 
bordos amarelados, o que confere ao tecido atingido um aspecto necrótico de 
queima, o chamado crestamento (MOHAN & MOHAN, 1983; SARTORATO et al., 
1996; DIAZ et al., 2001; MUTLU et al., 2008). Estas lesões podem coalescer e 
levar à morte da folha, com consequente redução da fotossíntese. As lesões 
podem surgir em qualquer parte da folha, sendo comum a evolução a partir dos 
bordos foliares (COYNE et al., 2003; BIANCHINI et al., 2005; TORRES et al., 
2009b).  

Nas vagens, os sintomas consistem em lesões que são geralmente 
circulares, levemente côncavas, e de coloração marrom. Em casos graves, vagens 
inteiras podem murchar e morrer (COYNE et al., 2003; DARRASSE et al., 2007). 
Sementes em vagens menos afetadas podem não possuir sintomas de doença ou 
serem ligeiramente enrugadas (JACQUES et al., 2005; TEBALDI et al., 2007). 

Quando plântulas crescem a partir de sementes infectadas, verificam-se as 
mesmas injúrias causadas por manchas características da infecção por Xap ou 
suas extremidades são totalmente destruídas. Na folhas primárias, podem ser 
observadas manchas aquosas em ambos os lados do filoplano após a germinação, 
indicando que a infecção inicial ocorreu, enquanto elas ainda estavam dobradas no 
interior das sementes (COYNE & SCHUSTER, 1974b; MARINGONI & LAURETTI, 
1999; SILVA et al., 2009).  



ENCICLOPÉDIA BIOSFERA , Centro Científico Conhecer, Goiânia, v.8, n.15; p.             2012 
 

 

1211 

As lesões no caule de mudas jovens começam como pequenas manchas 
aquosas que gradualmente se ampliam, podendo ter um aspecto de afundamento. 
Quando não morrem, estas plantas possuem um aspecto de nanismo e alguma 
lignificação no caule. Outra característica é o murchamento durante o calor do dia, 
com recuperação da turgência durante a noite. A superfície do caule, muitas vezes, 
divide-se, liberando um exudato bacteriano amarelado e um anelamento do tronco, 
geralmente começando no nó acima da inserção cotiledonar (VALARINI et al., 
1992; MABAGALA, 1997; DARRASSE et al., 2007).  

A intensidade do ataque e a rapidez do avanço da doença podem variar em 
função do tipo de isolado, da cultivar e das condições do ambiente (MAHUKU et 
al., 2006). Contudo, a tendência natural é a de morte da planta por redução da 
superfície fotossintetizante, o que reduz a disponibilidade de carbono para atender 
às demandas da planta e à necrose dos tecidos. Estudos indicam que 
Xanthomonas axonopodis pv. phaseoli tem a capacidade de penetrar em vagens, 
via sistema vascular, e infectar sementes sem causar lesões na superfície das 
vagens. (MABAGALA, 1997; DARRASE et al., 2007; LOPES et al., 2008). Estudos 
utilizando a variante fuscans de Xap, revelam um sistema de secreção do tipo III, 
com a ação de genes hrp na regulação do processo de colonização (DARSONVAL 
et al., 2008).  
 

EPIDEMIOLOGIA 
 

A disseminação do patógeno no campo ocorre pelo vento, pela chuva em 
conjunto com vento, por insetos, por irrigação por aspersão com água contaminada 
pelo patógeno e por outros vetores, sendo que o excesso de potássio e fósforo 
pode favorecer o ataque do patógeno (TORRES & MARINGONI, 1999; BIANCHINI 
et al., 2005; MANZANERA et al., 2005).  

Condições de temperatura elevada (25 a 35ºC) e a intermitência entre chuva 
e seca são ideais para a propagação do inóculo, sendo que condições de 
temperatura de 28ºC em conjunto com alta umidade são propícias à ocorrência de 
epidemias (MKANDAWIRE et al., 2004), condições estas comuns em regiões 
tropicais e, especificamente, no Estado do Rio de Janeiro, durante o período 
chuvoso (LUMBRELAS et al., 2003). 

Os principais alvos de ataque do patógeno são as folhas e as vagens, 
embora, nos estádios finais de contaminação, a doença atinja toda a parte aérea 
(POZZA et al., 1999; THEODORO, 2004; SILVA et al., 2009). A bactéria 
Xanthomonas axonopodis pv. phaseoli pode se manter viável por longo período de 
tempo em diferentes locais do agroecossistema, como sobre o tegumento da 
semente, restos de cultura, plantas hospedeiras em que o patógeno possa 
hibernar, ou mesmo em sobrevivência no solo (JACQUES et al., 2005; MARQUES 
et al., 2005; DARRASSE et al., 2007; DANHORN & FUQUA, 2007).  

Estudos demonstram que as condições ótimas para a conservação de 
sementes são as mesmas para a manutenção da longevidade de Xap, sendo que 
uma simples fonte de inóculo em uma planta pode contaminar uma área 
equivalente a um círculo de 8 metros em seu entorno, ou seja, uma planta doente 
em 10000, é suficiente para causar uma grave epidemia (COYNE & SCHUSTER, 
1974a; DÍAZ et al., 2001; MARQUES et al., 2005). 

Nos EUA, foram estimadas perdas de produção por ataque do CBC em 
torno de 10 a 40% em feijoeiro comum (WALLEN & JACKSON, 1975). YOSHII 
(1980) observou perdas causadas pelo CBC, na Colômbia entre 22 e 45% em 
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condições de infecção natural e inoculação artificial, respectivamente. 
O estádio de desenvolvimento da planta interfere significativamente na 

reação do feijoeiro à infecção de Xap (COYNE et al., 1983; TORRES & 
MARINGONI, 1999). No entanto, trabalhos de avaliação da resistência de feijoeiro 
à Xap têm realizado a inoculação tanto na fase vegetativa quanto na fase 
reprodutiva (COYNE & SCHUSTER, 1974a; ZAPATA et al., 1985). 

No Brasil, as informações disponíveis sobre as perdas de produtividade, 
ocasionadas pelo CBC em feijão-de-vagem, são ainda inexistentes. No Estado do 
Paraná, foi observada uma taxa de 84% de contaminação com Xap em lotes de 
sementes de feijão comum examinados (MARINGONI & KOMORI, 1989), sendo 
que outros estudos indicam perdas de produtividade de 22 a 45% (RAVA & 
SARTORATO, 1994; SARTORATO et al., 1996; DIAZ et al., 2001). 

VALARINI & MENTEN (1992) observaram que a emergência de plântulas 
não é afetada por taxas de infestação com Xap maiores que 10%, contudo a 
produção de grãos é afetada em níveis de infecção nas sementes a partir de 5%. 
Para algumas cultivares de feijoeiro, o desenvolvimento de epidemia do CBC 
dependeu mais do nível de resistência horizontal das cultivares e das condições 
climáticas do que da quantidade de inóculo presente nas sementes (MARINGONI 
et al., 1993). 

OPIO et al., (1996) constataram que a população mínima para iniciar a 
infecção foi de 102 UFC.semente-1 em condições de campo, e que uma 
porcentagem de 0,2% de sementes infectadas foi suficiente para provocar severa 
epidemia. HABTU et al., (1996) estudando a relação entre práticas de manejo e 
condições edafoclimáticas com a ocorrência de doenças foliares na cultura do 
feijão comum, por três anos consecutivos, observaram influência da época de 
plantio, da presença de plantas invasoras e do plantio sucessivo do feijoeiro na 
ocorrência do CBC em regiões da Etiópia. Na Tanzânia, MABAGALA (1997) 
detectou infecção por Xap em sementes oriundas de plantas assintomáticas de 
cultivares de feijoeiro consideradas como resistentes ao CBC, o que foi apontado 
pelos autores como um componente importante na epidemiologia da doença.  

Dentre as metodologias possíveis para inoculação de Xap em folhas, como 
por exemplo, inoculação com seringa, corte com tesoura e outros métodos, o corte 
com tesoura tem sido o mais utilizado. SANTOS (2000), comparando três métodos 
de inoculação de estirpes de Xap em plantas de feijoeiro, concluiu que a 
inoculação de Xanthomonas axonopodis pv. phaseoli por corte com tesoura 
permite uma avaliação precisa e otimiza a inoculação de um grande número de 
plantas.i 

CONTRERAS et al., (2001) analisaram, por microscopia eletrônica, o 
desenvolvimento das interações patógeno-hospedeiro entre Xap e tecidos foliares 
de plantas de feijoeiro com três níveis distintos de resistência ao CBC, inoculados 
com o patógeno 17 dias após a semeadura. Neste estudo, em análises efetuadas 
aos 14 e 21 dias após a inoculação, os autores observaram que plantas resistentes 
possuíam a capacidade de encapsular o patógeno, enquanto que plantas 
moderadamente resistente tinham poucas bactérias em espaços intercelulares, 
observando-se a formação de vesículas entre a membrana plasmática e a parede 
celular. Para o genótipo suscetível, observou-se um maior número de bactérias 
nos espaços intercelulares, ocorrendo um processo de rompimento da lamela 
média, com condensação do citoplasma e desintegração de organelas celulares. 
Os autores observaram ainda a penetração de células bacterianas no tecido 
vascular, demonstrando que, em estádios mais avançados, Xap pode colonizar 
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tecidos vasculares, levando à degradação dos tecidos e à morte da planta. 
Com relação aos danos causados pelo CBC, DIAZ et al., (2001), avaliando 

efeitos do CBC na produção e na fotossíntese do feijoeiro, observaram que o CBC 
reduz a taxa fotossintética líquida da planta, não somente devido à redução de 
área foliar pelas lesões formadas, mas também pela redução da eficiência 
fotossintética dos tecidos verdes remanescentes da folha e da duração da área 
fotossintética sadia. Neste trabalho, foram observadas quedas da taxa 
fotossintética de 5 a 45%, variando em função do genótipo utilizado e da 
quantidade inicial do inóculo.  

JAQUES et al., (2005) avaliaram a ocorrência de Xap no filoplano das folhas 
de feijão, observaram a presença de células isoladas e de colônias de 
Xanthomonas axonopodis pv. phaseoli na superfície foliar, sendo que a indução de 
um estresse hídrico reduziu drasticamente a proporção de células isoladas de Xap, 
indicando que a agregação seguida da formação de um biofilme na superfície da 
folha, é uma estratégia utilizada por Xap, durante a colonização da folha, para 
proteção contra estresses e manutenção de reservas. 

A diversidade genética e as propriedades fenotípicas de Xap, em diferentes 
regiões da Espanha, sugerem múltiplos eventos de introdução deste patógeno, 
denotando que este processo pode ter-se repetido em escala global nos diferentes 
ambientes de cultivo de Phaseolus vulgaris (LÓPEZ et al., 2006). DANHORN & 
FUQUA (2007), revisando vários autores, destacam a presença de genes que 
codificam a fixação na superfície do hospedeiro em Xanthomonas, indicando um 
comportamento “coletivo e sedentário” ao invés do “nomadismo”. 

TORRES et al., (2009a), avaliando a presença de Xanthomonas axonopodis 
pv. phaseoli em folíolos de feijoeiro na superfície do solo, ou incorporados em 
profundidades de até 15 cm, observaram uma capacidade de sobrevivência entre 
65 a 180 dias para folíolos na superfície do solo, e entre 30 a 120 dias quando os 
folíolos foram incorporados no solo. Com a ocorrência de chuvas e altas 
temperaturas, o período de sobrevivência de Xap nos folíolos e no interior do solo 
se reduziu em 1/3 em relação ao anteriormente observado.  

Contudo, o principal meio de transmissão de Xap ainda é a semente 
(GITAITS & WALCOTT, 2007; TEBALDI et al., 2007). De sete lotes de sementes 
de feijão comum coletados em quatro diferentes locais, em cinco lotes, foram 
detectadas respostas positivas quanto à presença de Xap, o que foi confirmado por 
testes bioquímicos, fisiológicos e de patogenicidade nas plântulas de Phaseolus 
vulgaris (ABD-ALLA et al., 2010). Cabe ressaltar que, no Brasil, a portaria nº 3 de 5 
de janeiro de 2004 do Ministério da Agricultura, Pecuária e Abastecimento (MAPA), 
considera Xanthomonas axonopodis pv. phaseoli como praga não-quarentenária e 
adota tolerância zero para a presença deste patógeno em lotes de sementes. 
 
MELHORAMENTO GENÉTICO VEGETAL VISANDO À RESISTÊNCIA  AO CBC 

EM Phaseolus vulgaris L. 
 

O emprego de germoplasma resistente é a forma ideal para o controle de 
doenças, uma vez que conjuga baixo custo e fácil utilização, constituindo o 
principal componente no manejo integrado de doenças (AGRIOS, 2005). Segundo 
MATOS et al., (2007), os programas de melhoramento genético para Phaseolus 
vulgaris no Brasil são restritos e predominantemente concentrados no setor 
público, sendo necessária a análise periódica dos mesmos para avaliação de suas 
contribuições e busca de novas metodologias que possam melhorar a sua eficácia.  
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Devido ao baixo nível de tecnologia empregado por pequenos produtores 
para a produção de feijão no Brasil, a ineficácia do controle químico contra o CBC, 
e o enfoque atual dado pelo mercado à produção de alimentos de forma 
sustentável, o emprego de cultivares resistentes é considerado a estratégia mais 
efetiva, economicamente viável e ambientalmente segura para o controle do CBC.  

Como o sucesso de um programa de melhoramento depende dos genitores 
selecionados, e de sua competência para gerar indivíduos superiores quando em 
cruzamento, a obtenção de cultivares resistentes ao CBC demanda a identificação 
da diversidade genética para resposta ao ataque de Xap em feijão-de-vagem, e a 
compreensão do mecanismo de herança desta resistência. Neste sentido, tendo 
em vista a estreita base genética da cultura do feijão-de-vagem, em que 76% do 
germoplasma de feijão-de-vagem provêm das variedades Tendercrop, Blue Lake e 
Harvest (ZAUMEYER, 1972), torna-se evidente a necessidade de estudos 
buscando fontes de resistência ao CBC e a introgressão destes genes de 
resistência ao background genético da cultura. 

Embora já existam no mercado cultivares de feijão comum com moderada 
resistência ao CBC, ainda não foram lançadas cultivares de feijão-de-vagem com 
nenhum nível de resistência a esta patologia. A natureza complexa da resistência 
ao CBC e a elevada influência do ambiente e do período de avaliação na 
expressão dos sintomas, justificam os reduzidos valores de herdabilidade, 
observados em diversos trabalhos, buscando transferir resistência a esta 
patogenia, sobretudo, em gerações segregantes iniciais (SINGH E MUNOZ; 1999; 
JUNG et al., 1999; RODRIGUES et al., 1999; FERREIRA et al., 2003; MARQUEZ 
et al., 2007).  

A resistência do feijoeiro ao CBC é geneticamente complexa, sendo relatada 
por diversos autores como oligogênica ou poligênica (COYNE & SCHUSTER, 
1974(a); COYNE & SCHUSTER, 1983; KELLY et al., 2003; SANTOS et al., 2003; 
MANZANERA et al., 2005). O mapeamento de regiões do genoma do feijoeiro, 
relacionadas à resistência ao CBC, utilizando 143 marcadores RAPD, em plantas 
F3 resultantes do cruzamento entre o genótipo resistente à Xap BAC-6 e o 
genótipo suscetível HAB-52, identificaram cinco QTLs, para a reação à Xap em 
folhas, e um QTL relacionado a resistência à Xap em vagens, localizado em um 
grupo de ligação distinto. Os diferentes QTLs identificados, neste experimento, 
explicaram de 12,7 a 68,7% da variação fenotípica observada para a resistência ao 
CBC em folhas e vagens de Phaseolus vulgaris, denotando a complexidade da 
herança para o CBC, em que os genes que controlam a herança para resistência 
em folhas são distintos dos genes responsáveis pela resistência ao CBC em 
vagens. (SANTOS et al., 2003). Todavia, outras investigações apontam para a 
existência de mais de 20 QTLs relacionados à resistência ao CBC, com efeitos 
genéticos variáveis e distribuídos por todos os 11 cromossomos do feijoeiro 
(KELLY et al., 2003; MANZANERA et al., 2005).  

Além da resistência variar com o patógeno e o ambiente em questão 
(ARNAUD–SANTANA et al., 1994; YU et al., 2004; KELLY et al., 2003; IBARRA-
PEREZ & KELLY, 2005), o estádio de desenvolvimento da planta interfere 
significativamente na reação do feijoeiro à infecção de Xap (COYNE et al., 1973; 
TORRES & MARINGONI, 1999). No entanto, trabalhos de avaliação da resistência 
de feijoeiro à Xap têm realizado a inoculação tanto na fase vegetativa quanto na 
fase reprodutiva (ZAPATA et al., 1985; SINGH & MUNOZ; 1999; TAR’AN et al., 
2001; SBALCHEIRO et al., 2009).  

Duas das principais fontes de resistência ao CBC, a cultivar Great Northern 
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Nebraska nº1 (GN nº1) e a cultivar Great Northern Nebraska nº1 Sel. 27 (GN nº1 
Sel. 27), originam-se do cruzamento entre raças locais de Phaseolus vulgaris e 
genótipos de Phaseolus acutifolius. Até 2003, acreditava-se que os genes de 
resistência ao CBC fossem oriundos de Phaseolus acutifolius. Porém, a avaliação 
nas populações F2 e F3 de ambos os genitores de GN nº1, e GN nº1 Sel. 27, via 
marcadores SCAR, visando a determinar de qual dos genitores originou-se a 
incompatibilidade à Xap observada nestes genótipos, determinou que o QTL maior 
responsável pela resistência ao CBC era originário da raça local de feijão comum 
Montana nº 5 (MIKLAS et al., 2003).  

Em uma avaliação da transmissão de Xap para sementes a partir de vagens 
infectadas, verificou-se uma baixa porcentagem de sementes colonizadas por Xap 
em G.N. Nebraska nº 1 sel. 27, confirmando sua resistência ao patógeno 
(MARINGONI et al., 1993). Contudo, o fato de se detectar a presença do inóculo 
na variedade resistente demonstra a dificuldade de conferir resistência total ao 
patógeno, em função do alto nível de mutabilidade e variabilidade observada no 
gênero Xanthomonas.  

KELLY et al., (2003), revisando diversos autores, relatam que estudos 
genéticos, utilizando marcadores moleculares identificaram quatro QTLs “maiores” 
capazes de conferir resistência ao CBC em Phaseolus vulgaris, os quais são 
homólogos em Phaseolus acutifolius. A combinação dos grupos B6, B8 e B10, por 
retrocruzamento e piramidação de genes oriundos de cultivar G.N. Nebraska nº1 
sel. 27, e de variedades de Phaseolus acutifolius em um programa de seleção 
assistida por marcadores, permitiu a obtenção de genótipos de Phaseolus vulgaris 
resistentes ao CBC (MUTLU et al., 2005). 
 Com relação à variabilidade genética observada para a manifestação do CBC 
em função do ambiente, RAVA et al., (1990), avaliando o potencial patogênico de 
diversos isolados de Xap oriundos de regiões tropicais e temperadas, observaram 
uma maior severidade de ataque por parte de variedades dos ambientes tropicais, 
com um predomínio dos isolados brasileiros mais adaptados ao ambiente. OPIO et 
al., (1996) avaliaram a variabilidade patogênica de isolados de Xap coletados em 
diversas regiões da África, sendo observada intensa variação entre os isolados 
quanto à severidade de ataque em função do genótipo utilizado para teste.  

A grande maioria dos trabalhos de avaliação da resistência ao CBC em 
Phaseolus vulgaris L., utilizam a avaliação do progresso da doença ao longo do 
tempo como base para determinação da resistência ou susceptibilidade (JUNG et 
al., 1999; DÍAZ et al., 2001; FININSA & YUEN, 2002; VAN MAANEN & XU, 2003; 
MARQUES et al., 2005; LIU et al., 2008, TRINDADE et al., 2012). Esta 
metodologia é consagrada na literatura e amplamente utilizada devido à sua 
precisão e acuidade, facilidade de aplicação e eficiência para discriminar 
indivíduos resistentes ou suscetíveis a um patógeno (JEGER & VILJANEN-
ROLLINSON, 2001). Esta metodologia consiste na conversão de notas atribuídas 
ao progresso dos sintomas da doença sobre algum órgão da planta, ao longo do 
tempo, em uma medida qualitativa que distingue indivíduos resistentes ou 
suscetíveis pelo cálculo da área abaixo da curva de progresso da doença 
(AHAMED et al., 2004; JEGER, 2004). 

Uma das principais fontes de resistência ao CBC, no gênero Phaseolus é a 
cultivar G.N. Nebraska nº1 sel. 27. Em uma avaliação da transmissão de Xap para 
sementes a partir de vagens infectadas, G.N. Nebraska nº1 sel. 27 teve uma baixa 
porcentagem de sementes colonizadas por Xap, confirmando sua resistência ao 
patógeno (MARINGONI et al., 1993). Contudo, o fato de se detectar a presença do 
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inóculo, na variedade resistente, demonstra a dificuldade de conferir resistência 
total ao patógeno, em função do alto nível de mutabilidade e variabilidade 
observado em Xap (MKANDWIRE et al., 2004; MAHUKU et al., 2006).  

Com relação a quantificação do CBC em vagens, RODRIGUES et al., 
(1998) sugeriram uma escala diagramática baseada no tamanho da lesão efetuada 
com agulha hipodérmica previamente inserida em placas de “petri”, contendo 
colônias previamente riscadas de Xap. TRINDADE et al., (2012) avaliaram a 
resistência ao CBC em folhas e vagens de genótipos de feijão comum e feijão-de-
vagem com base na AACPD, período latente e diâmetro da lesão em vagens, 
utilizando dois isolados distintos de Xap e a mesma metodologia descrita por 
RODRIGUES et al., (1998). Neste experimento, os autores não observaram 
diferenças significativas entre estirpes quanto aos componentes de resistência 
avaliados, com exceção do diâmetro da lesão em vagens. Em contrapartida, 
observaram-se diferenças significativas entre os genótipos avaliados para todos os 
componentes de resistência avaliados independente da estirpe utilizada, com 
exceção do DLV. Neste trabalho houve baixa correlação entre AACPD e o 
diâmetro da lesão em vagens, corroborando o fato de que os genes que controlam 
a resistência em folhas são distintos dos genes que comandam a resistência ao 
CBC em vagens (FERREIRA et al., 2004). 

Avaliando a variabilidade genética quanto à infecção por Xap em genótipos 
de feijão-comum, MKANDWIRE et al., (2004) verificaram uma especificidade com 
relação à resposta à inoculação de Xap entre cultivares e isolados fitopatogênicos 
de uma mesma região, o que levou os autores a concluírem a possibilidade de 
coevolução entre o patógeno e o hospedeiro em feijão comum, o que demanda 
uma constante busca por fontes de resistência a esta bacteriose. 

Por sua vez, MAHUKU et al., (2006) avaliando estirpes de Xap de diferentes 
origens por marcadores moleculares associados a genes ribossomais observaram 
uma grande diversidade dentro da espécie, demonstrando que, embora não 
ocorram distinções de raça dentro da cultura, existe uma variabilidade genotípica 
dentro de Xap que se manifestará principalmente nas interações planta x 
patógeno. 

Em pesquisa realizada com o objetivo de avaliar a resistência ao CBC sob 
condições naturais de 109 linhagens de indivíduos F7 de Phaseolus vulgaris, 
originados do cruzamento entre o genótipo de feijão-de-vagem HAB 52, 
considerado suscetível ao CBC, e o genótipo de feijão comum BAC 6, considerado 
resistente ao CBC, FERREIRA et al., (2003), trabalhando em dois ambientes 
distintos, observaram valores significativos de genótipo, ambiente e interação 
genótipo x ambiente, indicando, na expressão da resistência ao patógeno, a 
existência de efeitos de ambiente e genótipo. A comparação dos resultados da 
população F7 com os da população F3, oriunda do mesmo cruzamento, 
demonstrou elevação da herdabilidade para índice de doença de 26,85% para 
91,77% e do índice de variação de 0,26 para 1,36, respectivamente. Estes dados 
demonstram que, mesmo com níveis baixos de herdabilidade nas gerações 
iniciais, é possível a obtenção de indivíduos resistentes ao CBC, uma vez que a 
herdabilidade para este caráter tende a se elevar com o avanço da endogamia em 
gerações avançadas de autofecundação. 
 Pesquisas indicam que a incorporação de poucos QTLs de efeito maior pode 
conferir resistência de amplo espectro à Xap em Phaseolus vulgaris (YU et al., 
2000; MIKLAS et al., 2003; 2006). VANDERMARK et al., (2008) estudaram a 
interação entre os QTLs BC420 e SU91 na expressão da resistência ao CBC em 
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Phaseolus vulgaris utilizando 120 linhas isogênicas de feijão comum, derivadas do 
cruzamento entre o genitor resistente XAN 159, portador dos dois QTLs, e o 
genitor Teebus, suscetível à Xap. Neste trabalho, a avaliação das taxas de 
segregação dos dois QTLs para a resistência ao CBC, por meio do uso de PCR 
em tempo real e marcadores SCAR, revelou que a resistência ao CBC nas 
linhagens avaliadas era resultante de efeitos de interação epistática entre estes 
locos, que se caracterizou como um modelo de herança de epistasia recessiva, na 
proporção de nove genótipos resistentes: três moderadamente resistentes e quatro 
suscetíveis à Xap.  
 Porém, em outra pesquisa, a avaliação da interação entre os QTLs SAP6 e 
SU91, ambos relacionados com a resistência à Xap, em duas populações F2 
distintas de Phaseolus vulgaris, utilizando marcadores co-dominantes, revelou o 
predomínio de efeitos de dominância por parte do QTL SU91 na expressão da 
resistência à Xap (VANDERMARK et al., 2009), dado este que se coaduna com a 
prevalência da média dos quadrados dos efeitos de CEC na resposta ao CBC 
obtida neste experimento (Tabela 13). No trabalho de VANDERMARK et al., 
(2009), a ausência de efeito do QTL SAP6 na expressão da resistência ao CBC, 
identificado anteriormente por MIKLAS et al., (2003) como responsável pela 
resistência à Xap na cultivar Montana nº 5 de feijão comum, foi justificada como 
devida a uma possível resistência a isolados específicos de Xanthomonas 
axonopodis pv. phaseoli por parte deste QTL ou a efeitos ambientais.  

 
APLICAÇÕES DA ANÁLISE DIALÉLICA NO MELHORAMENTO D E Phaseolus 

vulgaris L. VISANDO À RESISTÊNCIA AO CRESTAMENTO BACTERIANO  
COMUM 

 
Em um programa de melhoramento genético, a seleção de genótipos 

visando à obtenção de indivíduos capazes de propiciarem ganhos de seleção, em 
gerações avançadas, representa uma das etapas mais críticas (SILVA et al., 2000; 
FERREIRA et al., 2004). Para iniciar um programa de melhoramento, o melhorista 
dispõe de algumas estratégias, destacando-se os cruzamentos dialélicos, que 
permitem a identificação de genitores com base em seus próprios valores 
genéticos e, principalmente, nas suas capacidades de se combinarem em híbridos 
que produzem populações segregantes promissoras (RAMALHO et al., 1993; 
VENCOVSKY & BARRIGA, 1992; CRUZ et al., 2004).  

Um dialelo consiste em um esquema de acasalamento para o cruzamento 
de um grupo de genitores, que podem ser linhagens, variedades, clones, etc., 
resultando em um conjunto de p(p-1)/2 híbridos, que pode incluir, além dos 
respectivos pais, híbridos recíprocos e outras gerações relacionadas, 
retrocruzamentos, etc. (BORÉM & CAVASSIM, 1999; CRUZ et al., 2004). Na 
literatura, são citadas diferentes metodologias de análise dos cruzamentos 
dialélicos, como os métodos de JINKS & HAYMAN (1953), HAYMAN (1954), 
GRIFFING (1956), e GARDNER & EBERHART (1966), envolvendo os dialelos 
balanceados, e os que abordam dialelos parciais, incluindo os circulantes 
(KEMPTHORNE E CURNOW, 1961), dialelos incompletos e dialelos 
desbalanceados (CRUZ et al., 2004). 

As metodologias de análise objetivam: estimar parâmetros úteis para a 
seleção de genitores; o entendimento dos efeitos genéticos envolvidos na 
determinação dos caracteres de interesse para a seleção dos genitores para 
hibridação; a avaliação do comportamento de híbridos possíveis em um conjunto 
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de genótipos parentais; o entendimento da natureza e magnitude dos efeitos 
genéticos envolvidos na determinação dos caracteres; e o fornecimento de 
subsídios para decidir a melhor estratégia para o melhoramento de uma população 
(VENCOVSKY & BARRIGA, 1992; VIANA & MATTA, 2003; GONÇALVES-
VIDIGAL et al. 2007; VIEIRA et al., 2009).  

Existem cinco tipos de esquemas de dialelos (CRUZ et al., 2004): a) 
Dialelos balanceados, que incluem os híbridos F1

,s entre todos os pares, podendo 
incluir os genitores, que são dialelos balanceados de meia tabela, ou ainda os 
híbridos recíprocos, chamados dialelos balanceados completos; b) Dialelos 
parciais, que são aqueles que envolvem dois grupos de genitores e seus 
respectivos cruzamentos; c) Dialelos circulantes, nos quais os genitores são 
representados no delineamento por um mesmo número de cruzamentos, porém 
inferior a P-1, como nos balanceados; d) Dialelos incompletos, em que os 
genitores são representados por um número variável de cruzamentos e; e) Dialelos 
desbalanceados, em que todas as combinações híbridas estão representadas, 
mas em frequência variável devido ao número desigual de repetições por 
tratamento.  

Todas as metodologias de análise dialélica já disponíveis pressupõem a 
homogeneidade e a independência dos erros relativos às médias, exceto a que 
trata dos dialelos desbalanceados de CRUZ et al., (2004), que contempla a 
heterocedasticidade das médias, advinda de número desigual de observações das 
diferentes combinações híbridas, avaliadas em delineamento experimental 
inteiramente ao acaso. Nesses casos especiais devem-se adotar métodos 
generalizados na estimação dos parâmetros genéticos (SILVA et al., 2000).  

RAMALHO et al., (1993) destacam a necessidade da escolha criteriosa dos 
genitores para dialelos em plantas autógamas. Em função das características a 
serem recombinadas nos indivíduos segregantes, pode haver uma amostragem 
limitada de genitores na população-base, não permitindo aferir parâmetros 
genéticos importantes, como variâncias, herdabilidade e grau médio de 
dominância, devido ao número reduzido de indivíduos selecionados para 
avaliação. Para estudos de herança em plantas autógamas, das metodologias 
possíveis de uso na análise dialélica, três são as mais utilizadas para estudos de 
herança (VENCOVSKY & BARRIGA, 1992; CRUZ et al., 2004): a Metodologia 
proposta por GARDNER & EBERHART (1966), a metodologia proposta por 
HAYMAN (1954), e a metodologia proposta por GRIFFING (1956). 

A metodologia de GRIFFING (1956) baseia-se em parâmetros obtidos por 
meio de dialelo, para a estimação da capacidade combinatória, que é definida 
como a habilidade ou a capacidade de complementação de alelos no genoma de 
híbridos resultantes do cruzamento de dois genitores distintos (ALLARD, 1971). A 
capacidade combinatória se divide em capacidade geral de combinação (CGC), 
que consiste na capacidade de um genitor produzir progênies com um dado 
comportamento ou característica quando cruzado com uma série de genitores; e 
em capacidade específica de combinação (CEC), que representa o comportamento 
de dois indivíduos em uma combinação específica, sendo utilizada para estimar os 
desvios de comportamento de um híbrido com relação ao esperado com base no 
CGC, estando associada aos efeitos dos desvios de dominância e epistasia 
envolvendo dominância (CRUZ et al., 2004).  

Em situações em que o quadrado médio da CEC não é significativo, admite-
se que o comportamento dos híbridos resultantes do dialelo pode ser previsto com 
base na CGC (VENCOVSKY & BARRIGA, 1992). A CGC constitui uma estimativa 
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fortemente vinculada à variância aditiva e, assim, os genitores com alta CGC, são 
os mais recomendados para constituírem novas populações (MIRANDA et al., 
1988; RAMALHO et al., 1993; FERREIRA et al., 2004; CRUZ et al., 2004).  

Esta metodologia apresenta quatro modelos experimentais: a) o método 1, 
em que são avaliadas p2 combinações; b) o método 2, em que são incluídas 
p(p+1)/2 combinações, excetuando-se os genitores; c) o método 3, em que são 
incluídas p(p-1) combinações, excetuando-se genitores; d) método 4, em que são 
incluídas p(p-1)/2 combinações, menos os genitores e os híbridos recíprocos. 
Cada um destes modelos pode ser considerado: um modelo fixo, em que os 
genitores possuem propriedades genéticas particulares que os distinguem da 
população de origem; ou um modelo aleatório, quando os genitores representam a 
população (RAMALHO et al., 1993).  

Com base em uma pesquisa sobre a resistência ao CBC, em condições de 
casa de vegetação, por meio de um dialelo completo sem recíprocos, composto 
por cinco genótipos de feijão comum, sendo três resistentes ao CBC e dois 
suscetíveis e seus híbridos F1, observou-se contribuição mais expressiva dos 
genitores CB 733753, CB 511687-1 e Diamante Negro para a resistência enquanto 
Rosinha G-2 e Compuesto Chimaltenango 2 contribuíam para a suscetibilidade dos 
híbridos avaliados para o CBC, sendo constatados efeitos de dominância parcial 
da suscetibilidade à Xap para a maioria dos cruzamentos analisados (SILVA et al., 
2000).  

Investigando a capacidade combinatória para resistência ao crestamento 
bacteriano, por meio de dialelo envolvendo cinco genitores de Phaseolus vulgaris, 
avaliado pelo modelo II de GRIFFING (1956), RODRIGUES et al., (1999) 
verificaram valores de CGC significativos para resistência ao CBC em folhas e 
vagens, e valores significativos de CEC apenas para a resistência em vagens. A 
CGC, para resistência ao CBC entre os genitores variou de 0,275 a –0,483 em 
folhas, e de 0,325 a –0,326 em vagens, sendo que as combinações mais 
promissoras entre os híbridos avaliados foram Alessa x Bac–6; Alessa x A–794; e 
Hab 52 x Bac–6. Os autores concluíram que a herança da resistência ao ataque de 
Xanthomonas axonopodis pv. phaseoli é controlada por efeitos aditivos, para a 
resistência em folhas e por efeitos dominantes, para resistência em vagens, sendo 
possível a fixação dos genes de resistência à doença em gerações avançadas, o 
que foi confirmada pela avaliação da população oriunda do cruzamento Hab 52 x 
Bac 6 na geração F7 (FERREIRA et al., 2003). 
 Diante do anteriormente exposto, conclui-se que tanto o isolado utilizado 
quanto as variações do ambiente em questão podem interferir na resposta ao CBC 
por parte de genótipos de Phaseolus vulgaris, sendo que a interação conjunta 
entre estes três componentes é que irá definir o mecanismo de herança para a 
resistência à Xanthomonas axonopodis pv. phaseoli. Esta conclusão implica a 
necessidade de a aferição da resistência à Xap em Phaseolus vulgaris considerar 
sempre o uso do maior número possível de genótipos contra diferentes estirpes, 
considerando também o efeito que o ambiente de avaliação exerce sobre o 
patossistema. 
 Além disso, para o melhoramento visando à resistência ao CBC em 
Phaseolus vulgaris, deve ser considerada a possibilidade da existência de genes 
de resistência ligados a caracteres indesejáveis ou deletérios do ponto de vista 
comercial (RODRIGUES et al., 1999; MUTLU et al., 2008; LIU et al., 2008). 
MUTLU et al., (2005) avaliaram a transferência de genes para a resistência ao 
CBC, via retrocruzamento assistido por marcadores RAPD, utilizando uma 
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linhagem recombinada de feijão, como doador de resistência, e a cultivar comercial 
de feijoeiro “Chase” como doador recorrente. Neste estudo, a despeito da total 
recuperação das características morfoagronômicas do genitor recorrente, um 
importante QTL de efeito maior na resistência ao CBC não pode ser transferido 
para as linhagens obtidas por este retrocruzamento por estar ligado a um gene que 
conferia coloração indesejável ao tegumento da semente. 
 

CONSIDERAÇÕES FINAIS 
 

Um programa de melhoramento para qualquer espécie vegetal deve 
contemplar: a definição precisa do problema; a avaliação dos caracteres a serem 
melhorados; a determinação da existência, do nível e da natureza da variação 
genética na espécie; a hibridação e seleção das progênies mais adaptadas; e a 
avaliação a campo dos genótipos resultantes. 

Devido à inexistência de cultivares de feijão-de-vagem de hábito 
determinado com resistência ao CBC, torna importante a identificação de fontes de 
resistência, bem como o estudo de mecanismos de herança e a aferição da 
capacidade de intercombinação entre genótipos de feijão-de-vagem e feijão 
comum objetivando a elevação dos níveis de resistência a esta patogenia. . 

Um outro fato a ser considerado é a estreita base genética observada em 
Phaseolus vulgaris L., sobretudo ao se considerar o feijão-de-vagem. Um dos 
maiores desafios do melhoramento genético vegetal é a obtenção de ganhos por 
seleção em um material com reduzida divergência genotípica, sem que haja 
estreitamento da variabilidade genética, o que exige a aplicação de métodos 
experimentais cada vez mais refinados para a obtenção de ganhos por seleção. 

A estratégia mais efetiva, economicamente viável e ambientalmente segura 
para o controle do CBC, é o uso de cultivares resistentes, o que demanda a 
identificação da diversidade genética para resposta ao ataque de Xap em feijão-
de-vagem e a compreensão do mecanismo de herança desta resistência, visando 
ao incremento da produtividade em feijão comum e feijão-de-vagem, sendo 
necessário direcionar o melhoramento para a busca de genótipos adaptados para 
cada região que reúnam todas as características desejáveis para a cultura. 

Para o controle do CBC, a determinação do controle genético dos 
caracteres em diferentes genitores constitui uma etapa fundamental no início de 
um programa de melhoramento, uma vez que tanto o isolado utilizado quanto as 
variações do ambiente em questão podem interferir na resposta ao CBC por parte 
de genótipos de Phaseolus vulgaris, sendo que a interação conjunta entre estes 
três componentes é que irá definir o mecanismo de herança para a resistência à 
Xanthomonas axonopodis pv. phaseoli, demandando  que a aferição da resistência 
à Xap em Phaseolus vulgaris considere sempre o uso do maior número possível 
de genótipos contra diferentes estirpes, considerando também o efeito que o 
ambiente de avaliação exerce sobre o patossistema. 

O cruzamento entre genitores superiores, com a máxima exploração da 
variabilidade genotípica dos mesmos, é uma das principais ferramentas para o 
incremento da produtividade dos cultivos. Neste contexto, o cruzamento dialélico é 
uma importante ferramenta que permite a identificação dos melhores genitores e 
cruzamentos por meio da recombinação de genes entre diferentes indivíduos, 
explicitando os efeitos genéticos e a herança de diferentes caracteres, permitindo 
indicar os métodos mais eficientes para a condução da população segregante 
visando à obtenção de genótipos superiores em gerações avançadas. 
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