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O feijao comum (Phaseolus vulgaris L.) € um dos principais alimentos na dieta da populagéo
mundial, amplamente cultivado por sua grande importancia econémica e social, além do alto
valor nutricional que apresenta. Porém, alguns fatores limitantes, como a suscetibilidade a
incidéncia de doengas como o mofo branco, causado pelo fungo Sclerotinia sclerotiorum
(Lib.) de Bary, podem acarretar perdas significativas na qualidade e producdo. Desse modo
a obtencdo de plantas menos suscetiveis a esse patdégeno pode tornar-se uma viavel e
econdmica alternativa aos produtores. O objetivo deste trabalho foi selecionar genitores para
resisténcia fisioldgica a Sclerotinia sclerotiorum (Lib.) de Bary e através de modelos GWAS
(Genome-wide Association Studies) multi-locus (ML-GWAS) realizar o mapeamento
associativo de regides do genoma do feijdo comum associadas a essa caracteristica. A
reacao de resisténcia fisiolégica foi avaliada em painel composto por 112 acessos (BGF) a
partir do método seedling straw test aos isolados de S. sclerotiorum (Lib.) de Bary UFV-
S.s463 UFV-S.s486 e UFV- S.s597 sob o delineamento de blocos ao acaso com seis
repeticbes. Posteriormente o0s acessos foram genotipados via Illumina BeadChip
BARCBean6k_3 com 4632 SNPs. A realizagdo do mapeamento associativo para resisténcia
fisiologica baseou-se em dois modelos ML-GWAS = FarmCPU e BLINK, adotando-se para
0os modelos o limiar de significancia de Bonferroni a 0,05. O genoma de P. vulgaris G19833
v. 1.0 foi utilizada como genoma de referéncia para as analises GWAS e anotagdo de
modelo génico. Baseado nas médias genotipicas obtidas via BLUP, selecionou-se o0s
gendtipos BGF 15 e BGF 74 para resisténcia fisioldgica ao isolado UFV-S.s463 de S.
sclerotiorum, BGF26 para o isolado UFV-S.s486, além do BGF47 resistente ao isolado UFV-
S.s597, permitindo desse modo, utiliza-los como fontes de recursos genéticos para
tolerancia a estresse hidtico. Os modelos ML-GWAS utilizados permitiram a identificacdo de
22 SNPs significativos para resisténcia fisioldgica distribuidos nos cromossomos Pv2, Pv4,
Pv6 e Pvll. Seis genes relacionados a estresses bioticos foram anotados, com destaque
para regifes nao reportadas no Pv02 e Pv11.
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