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Resumo — Dentre os materiais promissores do programa de melhoramento
de feijdo-guandu da Embrapa Pecuaria Sudeste, foi identificada uma
linhagem resistente aos nematdides Meloidogyne incognita, Meloidogyne
jJavanica, Pratylenchus zeae e Pratylenchus brachyurus. Entretanto,
durante o processo de sua multiplicagdo a campo, com base no unico
lote de sementes disponivel, foi observada uma variagdo fenotipica entre
as plantas. Sendo assim, esse material genético promissor poderia estar
perdido, havendo a necessidade de reiniciar todo o processo de avaliagbes
e selegdes. Dessa forma, o objetivo do trabalho foi diagnosticar as possiveis
origens desse problema e purificar o lote. Amostras de DNA das plantas
a campo foram comparadas, com base em marcadores microssatélites,
as de outras seis linhagens que apresentam caracteristicas morfolégicas
semelhantes. Foram utilizadas amostras de DNA de cada linhagem, obtidas
em anos anteriores e armazenadas como backup de seguranca para esse
tipo de identificagcdo. Foram realizadas as analises de similaridade genética,
identificacao clonal putativa e estrutura populacional. ldentificou-se um
provavel erro de rotulagem entre linhagens com cédigos semelhantes e
que teria ocasionado a mistura de sementes. Com base nos marcadores
morfoldgicos e moleculares, 42,8% das plantas foram eliminadas, mantendo
as plantas que correspondiam a linhagem promissora. Esse processo foi
repetido em ambiente protegido para manter a pureza genética e assegurar
a identidade genética da linhagem, sendo confirmada, apds novos testes,
sua resisténcia genética aos nemataoides.

Termos para indexagao: Cajanus cajan, linhagem pura, microssatélite,
qualidade genética.

Screening of varietal mixture in pigeonpea seed lot through
morphological and molecular markers

Abstract — A nematode-resistant line was identified in the promising materials
of the pigeonpea breeding program at Embrapa Pecuaria Sudeste, exhibiting
resistance to Meloidogyne incognita, Meloidogyne javanica, Pratylenchus
zeae, and Pratylenchus brachyurus. However, phenotypic variation was
observed between plants during the field multiplication process based on



the only seed lot available. This promising genetic
material could be lost, requiring the entire evaluation
and selection process to restart. Therefore, the
objective of this study was to diagnose the possible
causes of this problem and to purify the seed
lot. DNA samples from field-grown plants were
compared with those from six other lines with similar
morphological characteristics, using microsatellite
markers. DNA samples corresponding to each line
obtained in previous years and stored as a security
backup for this type of identification were also used.
Genetic similarity, putative clonal identification, and
population structure analyses were performed.
Aprobable labeling error was identified between lines
with similar codes, resulting in the mixing of seeds.
Based on morphological and molecular markers,
42.8% of the plants were eliminated, and only
those matching promising lines were retained. This
process was repeated in a protected environment
to maintain genetic purity and ensure the genetic
identity of the line, and its genetic resistance to
nematodes was confirmed after new tests.

Index terms: Cajanus cajan, pure line, microsatellite,
genetic quality.

Introducgao

O feijao guandu (Cajanus cajan (L.) Huth) é
uma importante leguminosa cultivada para varios
propdsitos nas regides tropicais e subtropicais
do mundo, sendo rico em proteinas, minerais e
vitaminas (Varshney et al., 2012). Suas sementes
podem ser utilizadas para consumo humano, sendo
a principal fonte de proteina para mais de um
bilhdo de pessoas, além de ser uma cultura que
permite a subsisténcia de agricultores de baixa
renda (Varshney et al., 2012). Suas folhas, vagens
e sementes também podem ser utilizadas para
alimentagéo animal (Singh et al., 2012). Além disso,
a espécie apresenta vigoroso e profundo sistema
radicular, o que permite uma maior resisténcia ao
déficit hidrico, contribuindo para uma produgéo
satisfatoria durante a seca e penetrar camadas
subsuperficiais adensadas do solo, possibilitando
a sua utilizacdo como biodescompactador (Seifert;
Thiago, 1983; Rodrigues et al., 2004; Souza
et al,, 2007; Godoy et al., 2009). Somadas a
estas caracteristicas, apresenta a capacidade de
interagcdo com bactérias fixadoras de nitrogénio,
as quais possibilitam trazer grandes beneficios
ao sistema de produgao por meio da recuperagao
sustentavel de pastagens degradadas, que causam
graves prejuizos econémicos, ambientais e sociais
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(Oliveira, 2007; Oliveira et al., 2015). Sdo estimados
que mais de 50% das areas de pastagens do Brasil
apresentam algum grau de degradacéo (PROJETO,
2023), o que torna sua recuperagao estratégica
para o pais.

Os esforgos para o avango do melhoramento
genético do feijao guandu vém tendo consideravel
sucesso. Na india, por exemplo, mais de 140
cultivares foram desenvolvidas nas ultimas cinco
décadas (Bohra et al., 2020). No Brasil, existem 14
cultivares registradas no Ministério da Agricultura,
Pecuéria e Abastecimento (Brasil, 2023).

O sistema reprodutivo da espécie é considerado
misto, visto que sua polinizagcao cruzada pode variar
de 0 a 60%, o que permite o desenvolvimento de
linhagens puras e também de hibridos (Sultana;
Saxena, 2019). Para manter a pureza das sementes
das linhagens s&o necessarios cuidados especiais
que promovam a autopolinizagdo, como a distancia
de isolamento, areas a prova de insetos, 0 uso
de roguing e operagdes de beneficiamento de
sementes (Venkata et al., 2019).

Uma nova cultivar deve apresentar descritores
morfolégicos conhecidos, ser distinguivel de
outras cultivares, homogénea quanto as suas
caracteristicas em cada ciclo reprodutivo e estavel
quanto a repeticao das mesmas caracteristicas ao
longo de geracdes sucessivas (Brasil, 1997).

Uma linhagem promissora proveniente do
programa de melhoramento genético de guandu
da Embrapa Pecuaria Sudeste tem como principal
caracteristica a resisténcia aos nematodides
Meloidogyne incognita, Meloidogyne javanica,
Pratylenchus zeae e Pratylenchus brachyurus.
Entretanto, em 2019, foi identificada uma variagcédo
fenotipicaentre as plantas no campo de multiplicagao
de sementes genéticas dessa linhagem. As plantas
apresentaram caracteristicas morfolégicas e de
sementes semelhantes entre si, exceto pela cor
das vagens, pois enquanto a linhagem promissora
possui vagens rajadas, foram observadas plantas
do lote com vagens verdes lisas. Essa multiplicagao
de sementes foi realizada a partir de uma amostra
do ultimo lote de sementes genéticas disponivel, o
qual era considerado, até entdo, como a linhagem
pura original. A duvida era se esse lote se tratava de
uma mistura mecanica de diferentes materiais ou se
era proveniente de cruzamentos. Neste ultimo caso,
todo o processo de avaliagdo e selegédo deveria ser
repetido, acarretando em grande atraso e prejuizo
ao programa de melhoramento.

A mistura varietal € uma caracteristica que
pode existir em um lote de sementes contaminado
por outros materiais genéticos e que causa perda
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de pureza, a qual pode ser avaliada por meio de
marcadores morfolégicos e moleculares (Schuster
et al., 2004). Testes de pureza podem ser feitos
exclusivamente por aspectos morfolégicos como
o ‘Grow Out Test’ para arroz (Kumar et al., 2015),
que depende do crescimento das plantas ou
da qualidade fisica das sementes (Frandoloso
et al.,, 2015). Em casos de grande semelhanca
morfologica entre materiais genéticos distintos, os
marcadores moleculares sdo considerados uma
6tima ferramenta para diferenciagao e identificagédo
genética.

O objetivo do trabalho foi diagnosticar as
possiveis origens desse problema, identificando
se as plantas observadas sédo parte de uma
populacdo segregante, oriundas de cruzamentos
indesejados por insetos ocorridos a campo durante
a multiplicacado anterior, ou se trata de uma mistura
mecanica entre diferentes materiais genéticos.

Material e métodos

Linhagens estudadas

Além da linhagem promissora g66-95, outras
seis linhagens de feijao guandu (g6-95, g10-94,
g48-95, g59-95, g123-99 e g167-97) da Embrapa
Pecuaria Sudeste foram selecionadas para a
analise devido a semelhanca de coloragao de suas
sementes e algumas caracteristicas morfoldgicas
de suas plantas e, no caso da linhagem g6-95,
pela semelhanca no nome (Tabela 1). Amostras
de DNA das mesmas linhagens, obtidas em 2008,
foram utilizadas como material de referéncia (Sousa
et al., 2011), para evitar a analise de uma amostra
atual, com a existéncia de uma possivel mistura
varietal. Os DNAs foram obtidos das folhas destas
linhagens, que estavam conservadas a -20 °C em tubo
falcon, liofilizadas e guardadas desde a sua coleta.
Como o programa trabalha com linhagens, todas
as geragdes de autofecundagéo e de multiplicagéo
de sementes sado realizadas em isolamento fisico
(telados mantidos fechados para impedir a entrada
de polinizadores) ou espacial (a campo em areas
isoladas de guandu para impedir polinizacdo
cruzada).

Caracterizagdo molecular

Folhas jovens de todas as plantas da mistura
varietal foram coletadas e, em conjunto com as
amostras das linhagens, tiveram seu DNA genémico
total extraido pelo método CTAB (Brometo de
Cetiltrimetilamoénio). A concentracdo de DNA foi

determinada com o Espectrofotdmetro NanoDrop
ND1000 e a qualidade das amostras foi avaliada
aplicando 1 yg de DNA em gel de agarose 1%
corado com brometo de etideo para possibilitar a
visualizagdo em luz UV com o Molecular Imager Gel
Doc XR+ Imaging System (Bio-Rad).

Treze marcadores moleculares do tipo
microssatélites (SSR) foram selecionados a partir
de Sousa et al. (2011, Tabela 2). A amplificagéo e a
genotipagem foram também realizadas de acordo
com esse trabalho prévio.

Identificagdo da
contaminantes

possivel origem dos

Para tentar identificar a potencial origem dos
contaminantes da mistura, 24 plantas com vagens
rajadas e 24 plantas com vagens verdes lisas foram
analisadas com 13 marcadores SSR, juntamente com
aslinhagens selecionadas (54 amostras no total). Isso
para garantir a observacao de uma possivel variagéo
entre as plantas com o mesmo padrdo de vagem.
Foram identificados os clones putativos, ou seja,
individuos com perfil alélico idéntico, a partir de uma
analise de gendtipos multilocos repetidos utilizando
o software GenAIEx 6.503 (Peakall; Smouse, 2012).

A similaridade genética entre as 48 amostras
e as linhagens selecionadas foi estimada usando
o coeficiente de Jaccard, baseado na presenga ou
auséncia dos alelos organizados em uma matriz
binaria, e um dendrograma foi gerado com o
método UPGMA (do inglés Unweighted Pair Group
Method with Arithmetic Mean), ambos a partir do
software NTSYS-pc 2.1 (Rohlf, 2000). Nessa analise,
amostras da linhagem g66-95, obtidas em 2008,
foram incluidas em duplicata.

O programa Structure 2.3.4 (Hubisz et al., 2009)
foi utilizado para identificar a estrutura populacional
das amostras baseada nas estatisticas Bayesianas.
Ja o modelo ‘admixture’ foi escolhido para
considerar a possibilidade de cruzamento entre
as amostras. O periodo de ‘burn-in’ foi fixado em
500.000 e o MCMC (Cadeia de Markov Monte
Carlo) em 1.000.000 para que os resultados obtidos
sejam consistentes. Os valores de K variaram de 1
a 6 e foram estimados de acordo com o numero de
grupos identificados no dendrograma UPGMA, com
10 corridas independentes para cada K. O Structure
Harvester (Earl; Vonholdt, 2012) foi usado para
aferir o melhor K baseado em Evanno; Regnaut;
Goudet (2005). Por fim, o Pophelper (Francis, 2017)
foi escolhido para gerar um grafico de barras para
melhor visualizagdo e customizagéo dos resultados
a partir dos dados obtidos pelo Structure. As cores
foram editadas no programa CorelDraw.
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Tabela 2. Descrigao dos marcadores microssatélites e parametros calculados baseado na mistura varietal das plantas e
linhagens avaliadas.

GenBank Referéncia Motivo Tamanho do Alelos por Alel_o§ por Polimorfismo
Acesso n° Fragmento (pb) loco individuo (S/N)
CZ445540 Odeny et al. (2007) (GGT)4 218-221 2 2 N
AJ306901  Burnsetal. (2001)  (CA)10 209-211 2 1-2 S
AJ312887 Burnsetal. (2001)  (CA)21 166-172 4 1-2 S
AJ312894  Burns etal. (2001)  (CT)22 169-184 4 1-2 S
Cz682017 Burnsetal. (2001)  (CA)15 249-261 2 1 S
CZ681930 Odeny et al. (2007) (TC)8 170 1 1 N
CZ445531 Odeny et al. (2007)  (TA)11 265 1 1 N
AJ312892  Burns etal. (2001)  (CT)16 168-178 3 1-2 S
AJ312893  Burns etal. (2001)  (CT)10 136-150 2 1-2 S

Confirmagdo da identidade das plantas Resultados e discussao

produtoras de sementes

Foram obtidas 308 plantas no total, as quais
tiveram folhas jovens coletadas e DNA extraido.
A partir de marcadores morfolégicos, como
coloracado das flores e das vagens (Tabela 1),
as plantas que diferiam da descrigdo original
da linhagem @g66-95 foram eliminadas. Nesta
fenotipagem foram observadas a morfologia da
planta e a cor das flores, vagens e das sementes
de cada planta ao longo de seu desenvolvimento.

Dos 13 marcadores testados inicialmente,
quatro foram selecionados por diferenciarem
as linhagens g6-95 e g66-95 e avaliados nesta
etapa (AJ312894, AJ312895, CZ681938a e
CZ682017a). A analise foi realizada comparando
os alelos dessas plantas com a das linhagens
originais, sendo consideradas contaminantes
as que apresentavam pelo menos um alelo
correspondente a linhagem g6-95.

Por fim, para confirmar a resisténcia da
linhagem promissora aos nematoides Meloidogyne
incognita, Meloidogyne javanica, Pratylenchus
zeae e Pratylenchus brachyurus, testes de
resisténcia foram realizados, um na Aprosmat
(Associagao dos produtores de sementes de Mato
Grosso) e outro na empresa Agronema (Analise,
Consultoria e Experimentagcdo Nematologicas), de
acordo com metodologia descrita por Queiroz et al.
(2014).

Identificagdao da origem da mistura varietal

A partir dos 13 marcadores SSR avaliados, nove
apresentaram perfil eletroforético nitido, tendo sido
identificados 21 alelos nas 54 amostras. O numero
de alelos por loco variou de um a quatro, com
uma média de 2,33 alelos/loco (Tabela 2). Todas
as plantas com vagens rajadas apresentaram
exatamente os mesmos alelos da amostra original
da linhagem promissora (g66-95), com uma variagao
alélica entre algumas plantas no loco AJ306901 que
resultou em dois grupos de clones (Tabela 3), um
com oito plantas e outro com dezesseis. Nesse loco,
o material original, considerado como a linhagem
g66-95, apresentou-se heterozigoto, enquanto
as demais oito plantas foram consideradas
homozigotas para um dos alelos e as dezesseis
para o outro alelo. As 24 plantas com vagem verde
séo clones (Tabela 3) e diferem da linhagem g6-95
apenas em um alelo no loco AJ312892 dentre todos
0s analisados.

Dado que a manipulagdo da linhagem e sua
produgéo de sementes genéticas foram conduzidas
sempre emisolamentofisico ou espacial paraimpedir
polinizagédo cruzada entre materiais, a diferenca de
um alelo entre a linhagem g6-95 e as 24 plantas
de vagem lisa avaliadas pode ser explicada pela
segregacao desses alelos, ou seja, a linhagem fixou
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Tabela 3. Clones putativos identificados entre as plantas avaliadas.

Quantidade

Clones de Genétipo F(rei)q. L(;p'( i
Individuos P olp
Todas as plantas de 24 2182212112111681721821842492491701702652651681681361369 0,429 0,363
vagem verde
Plantas com vagem 8 218221209209166170169171261261170170265265174174136150g 0,143 0,278
rajada (1, 2, 6, 9, 11,
14,16, 17)
Plantas com vagem 16 2182212112111661701691712612611701702652651741741361509 0,286 0,358
rajada (3,4, 5,7, 8,
10, 12, 13, 15, 18, 19,
20, 21, 22, 23, 24)
Duas amostras de 2 2182212092111661701691712612611701702652651741741361509 0,036 0,119
g66-95
g48-95 1 2182212112111681721691712492491701702652651681681361369 0,018 0,072
g167-97 1 2182212112111681721691712612611701702652651741741501509 0,018 0,072
g59-95 e g10-94 2 2182212112111681721691712492491701702652651741741361369 0,036 0,119
g123-99 1 2182212112111681721691712612611701702652651741781361509 0,018 0,072
g6-95 1 2182212112111681721821842492491701702652651741741361369 0,018 0,072

apenas um deles. O mesmo pode ser concluido
para os dois grupos de vagens rajadas, mas, nesse
caso, a g66-95, em 2008, tinha originalmente os
dois alelos enquanto que, atualmente, as plantas
permaneceram com apenas um deles.

Os outros quatro marcadores ndo apresentaram
perfil eletroforético nitido e, portanto, ndo foram
considerados para as analises (AJ306901,
AJ312887, AJ312892 e AJ312893). Os marcadores
AJ312887 e AJ312894 foram os mais informativos na
avaliagdo das plantas e os marcadores CZ445540,
CZ682017 e CzZ681930 foram identificados como
monomorficos, ou seja, nao puderam diferenciar os
genotipos (Tabela 2).

O dendrograma de similaridade genética (Figura
1) sugeriu que as amostras com vagens rajadas
sao geneticamente semelhantes ao DNA coletado
em 2008 da linhagem g66-95 (aproximadamente
87%), enquanto as amostras de vagens verdes
estdo mais préoximas da linhagem g6-95 (85%).
Essa diferenca se deve pela segregagéo dos alelos
detalhada acima, visto que nao existe nenhum alelo
externo inédito nos agrupamentos com as mesmas
caracteristicas. Isto significa que as plantas nao
foram geradas por um cruzamento entre diferentes
linhagens. Portanto, a contaminagdo do lote de
sementes da linhagem promissora foi proveniente
de uma mistura mecanica. Possivelmente, as
sementes da linhagem g6-95, devido a um problema
de rotulagem incorreta, foram incorporadas a

g66-95. As vagens rajadas foram divididas em
dois grupos diferentes, provavelmente, devido a
variagao alélica presente no marcador AJ306901.

Para a analise populacional, K = 2 foi o melhor
resultado encontrado, pois revelou o maior delta
K (Figura 2A). No entanto, os resultados de K = 3
e K = 4 também condizem com o significado
bioldgico, ja que representa a diferenga alélica
em um marcador nas plantas com vagem rajada,
e os “pools” alélicos encontrados estao de acordo
com as analises anteriores de similaridade e
clones (Figuras 2B e 2C). Em uma analise de
estrutura populacional, um individuo pertence a
um cluster quando apresenta pelo menos 50%
desse gendtipo.

Para K =2 (Figura 2A) existe um agrupamento
entre as vagens rajadas e as linhagens g66-95,
g167-97, g123-99, e o outro entre as vagens
verdes e as demais linhagens. J& no grafico de K
= 3 (Figura 2B) ha um pequeno agrupamento com
as linhagens g10-94, g59-95, g123-99 e g167-97,
um outro que contém as plantas de vagem verde
e as linhagens g6-95 e g48-95 e um terceiro
conjunto com as plantas de vagem rajadas e a
linhagem g66-95, composto pelos mesmos dois
pools de genes do primeiro cluster, mas em uma
proporgéo diferente. Com K =4 é possivel verificar
a diferenca alélica entre as vagens rajadas, pois
enquanto os oito clones putativos sao formados
principalmente pelo pool génico de cor mais
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Figura 1. Dendrograma de similaridade genética UPGMA baseado na avaliagao por SSR das amostras.
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Figura 2. Estrutura populacional estimada nas analises das amostras de feijdo-guandu com K = 2 (A);
K=3(B); K=4(C).



clara, os outros 16 clones estdo agrupados com a
linhagem g66-95 (Figura 2C). As plantas de vagem
verde estdo no mesmo “cluster” do g6-95. Pode-se
observar que a estrutura populacional com K = 4
coincide com o agrupamento de similaridade genética
do dendrograma UPGMA, como observado
anteriormente para outras espécies (Pramanik et al.,
2019).

A identificacdo tardia de erros de rotulagem
em programas de melhoramento de plantas
pode resultar em solugbes demoradas e custos
desnecessarios, especialmente quando cultivares
sdo desenvolvidas para programas futuros
(Muhammad et al., 2017). A identificacdo tardia de
erros de rotulagem em programas de melhoramento
de plantas pode resultar em solugdes demoradas
e custos desnecessarios, especialmente quando
cultivares sado desenvolvidas para programas
futuros (Muhammad et al., 2017).
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Confirmagdao da identidade das
produtoras de sementes

plantas

Das 308 plantas obtidas no total, sete foram
excluidas por marcadores morfolégicos e, no fim,
301 prosseguiram para as analises moleculares.
Foram identificadas 41 plantas contaminantes
(13,6%), uma taxa de contaminacdo importante,
considerando tratar-se de uma linhagem.
Os marcadores moleculares do tipo microssatélite
se apresentaram como uma otima ferramenta
para identificagdo dos contaminantes, assim
como ja relatados em estudos de analise de
pureza genética em lotes de sementes de soja
(Schuster et al., 2004) e milho (Ramos et al., 2006).

Embora a morfologia das vagens seja diferente
entre as linhagens da mistura varietal, as sementes
sdo muito semelhantes (Tabela 1) e ndo permitiram
a identificagdo da mistura. A cor e o padréo da
vagem foram determinantes para a identificagdo

Tabela 4. Valores de fator de reproducéo (FR) de espécies de nematoides na linhagem g66-95 de guandu e culturas de
referéncia (boas ou mas hospedeiras) para cada espécie de nematoide.

Local Nematoide Tratamento Fator de reproducgao
linhagem g66-95 0,04
Meloidogyne incognita -
Soja Fibra*** 2,07
linhagem g66-95 0,15

Meloidogyne javanica

Soja Fibra*** 327,57
Agronema* ;
linhagem g66-95 0,60
Pratylenchus brachyurus -
Soja Fibra*** 4,74
linhagem g66-95 0,07
Pratylenchus zeae .

Milho Balu 787*** 10,76
linhagem g66-95 0,60

Meloidogyne incognita . "
Crotalaria spectabilis**** 0,10
linhagem g66-95 0,20

Meloidogyne javanica . .
Crotalaria spectabilis**** 0

Aprosmat**

P linhagem g66-95 0,30

Pratylenchus brachyurus ; .
Crotalaria spectabilis**** 0,10
linhagem g66-95 0,10

Pratylenchus zeae ; -
Crotalaria spectabilis™** 0

*Avaliados aos 72 dias apds a inoculagao (Meloidogyne spp.) e 79 dias apds a inoculagéo (Pratylenchus spp.).
**Avaliados aos 60 dias apds a inoculagao, exceto para P. zeae (80 dias).

*hk

planta ma hospedeira.
**** planta boa hospedeira.



Identificagdo de mistura varietal em sementes de feijao-guandu com marcadores morfolégicos e moleculares

morfolégica dos contaminantes e sua eliminagao.

No total, 91 plantas foram eliminadas por morfologia
e 41 pelos marcadores SSR. Assim, houve a
eliminacdo de 132 plantas (42,8%), indicando
a complementaridade das técnicas para atingir os
objetivos com sucesso. Esse trabalho teve aplicagéo
direta no programa de melhoramento de feijao-guandu
da Embrapa Pecuaria Sudeste, visto que foi possivel
identificar as plantas contaminantes e, com a sua

retirada do lote, a pureza aumentou significativamente.

O lote, ap6s a retirada dos contaminantes, foi
submetido a avaliagdo com as quatro espécies de
nematoides em que o material original se mostrou
resistente. Os resultados sdo apresentados na
Tabela 4. Os fatores de reprodugédo (FR) dos
nematoides foram iguais ou muito proximos de
zero em todas as avaliagbes, demonstrando a
manutengdo da resisténcia da linhagem aos
nematoides avaliados.

Dessa forma, ao final da selecdo com base
nos marcadores morfolégicos e moleculares, as

progénies das plantas selecionadas demonstraram-

se uniformes e resistentes as trés espécies de
nematoides, mantendo sua principal caracteristica.

Conclusoes

1) A combinagdo de marcadores morfolégicos e
moleculares permite a identificacao da origem
da contaminagéao do lote de sementes genéticas

da linhagem promissora g66-95 de feijao-

guandu como sendo um erro de rotulagem entre
a mesma e a linhagem g6-95.

2) A eliminacdo das plantas contaminantes
estabelece uma maior pureza das sementes
genéticas e traz maior seguranga para o seu
langcamento como nova cultivar.
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