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O feijão comum (Phaseolus vulgaris) desempenha um papel crucial na alimentação mundial. 
Embora tenha sido domesticado inicialmente na região do México e dos Andes, atualmente 
o feijão é cultivado em todo o mundo. Integrar e compreender a diversidade genética global 
dos recursos genéticos de feijão preservados em bancos de germoplasma é essencial para 
ampliar a base genética e ajudar a enfrentar os desafios atuais da agricultura. O objetivo 
deste estudo é elucidar a diversidade genética do feijão, integrando acessos de quatro 
grandes bancos de germoplasma de importância global. Foram analisados 1868 acessos, 
sendo 863 do banco de germoplasma da Embrapa; 502 do Andean Diversity Panel (ADP) 
composto com acessos dos bancos de germoplasma USDA e CIAT; 382 da coleção nuclear 
do USDA; e 121 cultivares da Universidade de Guelph, no Canadá (UG). Os acessos foram 
genotipados com 3484 SNPs comuns do chip BARCBean6K_3. Após filtragem, 3362 SNPs 
com call-rate acima de 90% foram mantidos para análises. A estruturação genética revelou 
uma divisão dos acessos em Andino (n=1140) e Mesoamericano (n=679), com a 
identificação de 49 híbridos. O grupo Mesoamericano apresentou maior diversidade genética 
(GD=0,292) e riqueza alélica (AR=2,35) em comparação com o Andino (GD=0,11; AR=1,95) . 
Em termos de coleções, os acessos da UG apresentaram a maior diversidade genética 
(GD=0,376; AR=2,13), enquanto os da Embrapa mostraram a maior riqueza alélica 
(GD=0,324; AR=2,34). Nos acessos Andinos, os da UG (n=34; GD=0,144; AR=1,76) e do 
ADP (n=460; GD=0,129; A R=1,78) apresentaram maior diversidade genética e riqueza 
alélica, respectivamente. Nos Mesoamericanos, a Embrapa (n=268; GD=0,281; AR=2,2) e o 
USDA (n=293; GD=0,282; AR=1,95) destacaram-se com as maiores estimativas. A análise 
revelou uma riqueza alélica de 2,99 para os 1868 acessos avaliados, 2,86 para os Andinos e 
2,97 para os Mesoamericanos, com um total de 2887 alelos privados identificados, 
evidenciando valiosos acessos portadores desses alelos. A análise integrativa revelou 
padrões distintos de diversidade genética e riqueza alélica que se complementam, com valor 
inestimável para a conservação da espécie e sustentabilidade da cultura de feijão frente aos 
desafios ambientais e às crescentes demandas alimentares. 
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