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Dentre as leguminosas, o feijoeiro comum (Phaseolus vulgaris L.) destaca-se como um alimento
de alto valor nutritivo e de grande importancia econdmica e social. O estresse hidrico € o segundo
maior causador da queda de produtividade em feijoeiro comum, afetando cerca de 60% das areas
de produgédo. Portanto, a identificagcdo dos componentes genéticos subjacentes a tolerancia a seca
no feijoeiro comum é de grande importéncia. O objetivo deste estudo foi identificar locos genéticos
associados a tolerancia a seca através da analise de associacdo genémica ampla (GWAS). Foi
utilizado um conjunto de 343 acessos de feijoeiro comum, pertencentes a Coleg¢do Nuclear de Feijao
(CONFE) da Embrapa, todos de origem Mesoamericana. Estes acessos foram genotipados através
das tecnologias DArTseq e Capture-Seq e foram fenotipados em campo, em ambientes com e sem
deficiéncia hidrica, por trés anos consecutivos, para os caracteres massa de 100 graos e produtividade.
As analises de associagao foram realizadas usando o modelo linear misto implementado no software
Tassel. A anotacgao funcional dos SNPs significativamente associados a tolerancia a seca foi realizada
através da ferramenta Blast2GO. Um total de 8789 SNPs, distribuidos ao longo dos 11 cromossomos
de feijoeiro comum, foram utilizados na analise de associagao, resultando na identificacdo de 93 e 139
SNPs associados com os caracteres avaliados, nas analises individuais e conjuntas, respectivamente.
Para massa de 100 graos foram identificados 213 SNPs associados, enquanto para produtividade
foram 19 SNPs. A anotagédo génica permitiu a identificagdo de marcadores SNPs dentro (85%) ou
préximos (15%) de importantes genes com efeitos putativos em resposta a deficiéncia hidrica, tais
como proteinas associadas ao metabolismo e transportador de membrana de acido abscissico
(ABA), fatores de transcricdo MYB e bZIP. Esse estudo permitiu a identificagdo de marcadores SNPs
presentes em regides gendmicas associadas com a tolerancia a seca, com grande potencial de serem
incorporados a rotina de selegao assistida por marcadores, apos etapas de validagao da eficiéncia dos
mesmos. Adicionalmente, esse estudo disponibiliza um painel de associacao que podera ser utilizado
para analise de mapeamento associativo para diferentes caracteres de interesse dos programas de
melhoramento genético de feijoeiro comum.
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