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Introducdo. A principal populacdo de mapeamento utilizada atualmente para o feijoeiro-comum
(Phaseolus vulgaris L.) é formada por linhagens endogamicas recombinantes (Recombinant Inbred
Lines — RILs) derivadas de cruzamentos entre as variedades BAT 93 (Mesoamericana) e Jalo EEP
558 (Andina), a qual foi descrita inicialmente por Nodari et al. (1993). Esta populagdo tem sido
mantida pelo grupo de pesquisa liderado pelo Dr. Paul Gepts (Universidade da Califérnia, Davis,
CA, EUA - http://www.plantsciences.ucdavis.edu/gepts/PVgm.html), e vem sendo usada na
tentativa de se construir um mapa genético integrado para o feijdo (Miklas et al., 2006). Varias
outras populacdes de mapeamento também tém sido desenvolvidas e utilizadas em todo o0 mundo, a
exemplo das RILs desenvolvidas pelo CIAT (Cali, Colombia) a partir do cruzamento DOR 346
(Mesoamericana) x G19833 (Andina). No entanto, o tamanho reduzido é uma séria limitacdo para o
uso destas e outras populagdes atualmente disponiveis para mapeamento em feijdo. Isso
compromete a acuracia das estimativas de recombinacédo e, por consequéncia, a precisao do mapa
genético como um todo. Segundo Silva et al. (2007), os tamanhos minimos populacionais e
respectivos niveis de saturacdo do genoma necessarios para o desenvolvimento de mapas genéticos
robustos, considerando o uso de populagfes de RILs, seriam: 200 linhagens/5.0 cM, 300
linhagens/10.0 cM ou 500 linhagens/20 cM. Assim, o grupo de pesquisa do BIOAGRO/UFV
(Vigosa, MG) desenvolveu uma populagdo de RILs composta por cerca de 500 linhagens, a partir
do cruzamento entre Ruda (Mesoamericana) e AND 277 (Andina) (Sanglard et al., 2013). Esta
populagdo tem sido atualmente mantida e distribuida pela Embrapa Arroz e Feijdo (Santo Antdnio
de Goias, GO). O principal objetivo deste trabalho foi construir um mapa genético robusto para o
feijoeiro-comum usando 376 RILs Ruda x AND 277 e 5.398 marcadores SNP (BARBean6K_3
Illumina BeadChip).

Material e Métodos. A extracdo de DNA das RILs Ruda x AND 277 e seus genitores foi realizada
a partir de amostras compostas pelo tecido foliar de 10 plantas coletadas em bulk, ou seja, foram
amostradas 10 plantas por genotipo. Plantas das linhagens e genitores foram semeadas e cultivadas
em casa de vegetacdo. Para a extracdo de DNA foi utilizado o kit comercial Invisorb® Spin Plant
Mini Kit, seguindo as orientagOes do fabricante. A genotipagem dos marcadores foi realizada no
Soybean Genomics and Improvement Lab, USDA-ARS/BARC-W (Beltsville, MD, EUA),
utilizando o BARBean6K_3 Illumina BeadChip, constituido por 5.398 SNPs, utilizando a
plataforma de genotipagem Illumina Infinium HD Assay Ultra® seguindo as orientagbes do
protocolo estabelecido pelo fabricante. Visando obter previamente a informacdo acerca de qual
grupo de ligacdo (GL) ou cromossomo cada marcador SNP estaria ligado, as sequéncias contendo
SNPs informativos foram alinhadas contra o genoma de referéncia do feijdo (gendtipo G19833),
disponivel no Phytozome (http://www.phytozome.net/commonbean.php), utilizando a ferramenta
BlastN do CLC Genomics Workbench version 5.5. As andlises estatisticas e de mapeamento foram
realizadas com o auxilio do programa MapDisto (Lorieux, 2012).
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Resultados e Discussdo. Dos 5.398 marcadores SNP testados, 3.288 (60,9%) foram informativos,
uma vez que foram polimdrficos na populacdo de mapeamento e apresentaram alta qualidade de
chamada dos alelos. A segregacio destes marcadores foi aferida pelo teste do Qui-quadrado (x?),
usando como critério a frequéncia esperada para uma populacdo de RILs (1AA:1aa; P<0,05). Com
1Ss0, 2.062 SNPs (38,2%) foram selecionados para serem mapeados. Estes marcadores foram entéo
alinhados com sucesso contra 0 genoma de referéncia do feijdo (genodtipo G19833). Assim, foram
definidos previamente os GLs em que cada marcador estaria ligado. Como esperado, 11 GLs foram
formados (LOD = 3.0, r = 0.3). Contudo, 22 SNPs ndo foram agrupados em nenhum GL. O mapa
genético final foi entdo formado por 2.040 SNPs (37,8%), com tamanho total de 1.903,78 cM e
distancia média entre marcadores de 0,93 cM. A saturacdo e a distribuicdo dos marcadores ao longo
dos 11 GLs sdo apresentadas na Tabela 1. O nimero de marcadores por GL variou de 26 (GL-10) a
336 (GL-05). O tamanho dos GLs variou de 76,95 cM (GL-06) a 350,26 cM (GL-03). A distancia
média entre marcadores em cada GL variou de 0,30 cM (GL-05) a 7,62 (GL-10). Atualmente, a
populacdo de RILs Rudd x AND 277 esta sendo genotipada com marcadores SSR e SCAR
previamente mapeados em outras populacdes. Esta acdo visa a integracdo do mapa genético
construido neste trabalho com outros mapas de referéncia ja desenvolvidos para o feijdo.
Adicionalmente, novos marcadores SNP identificados como polimorficos entre os genitores Ruda e
AND 277 via GBS (Genotyping by Sequencing) estdo sendo integrados ao mapa genético
construido para a populacdo Ruda x AND 277. Considerando que estes genitores sdo contrastantes
para varias caracteristicas morfo-agrondmicas, incluindo a reacéo a varias doencas (Sanglard et al.,
2013), estas RILs também estdo sendo amplamente fenotipadas em campo e casa de vegetacdo para
0 mapeamento eficiente de genes associados a caracteristicas de interesse agrondmico e a analise de
QTL’s. As linhagens que compBem esta populacdo estdo sendo mantidas na Embrapa Arroz e
Feijdo, sendo também periodicamente multiplicadas visando atender a demandas de solicitacdo de
sementes que ja estdo surgindo de diferentes grupos de pesquisa no Brasil e no exterior. Espera-se
que 0 uso cooperativo destas RILS como uma populagcdo de referéncia possa contribuir
sobremaneira para o desenvolvimento de um mapa genético integrado para o feijoeiro-comum, o
qual possa ser mais robusto e suficientemente saturado.

Tabela 1. Namero e distribuicdo de marcadores SNP nos grupos de ligacdo do mapa genético do
feijoeiro-comum construido usando a populacdo de RILs Ruda x AND 277.

Grupo de Ligagao No. de SNPs Tamanho (cM) Distancia Média (cM)
GL-01 282 135,52 0,48
GL-02 188 157,54 0,84
GL-03 191 350,26 1,83
GL-04 229 284,76 1,24
GL-05 336 101,89 0,30
GL-06 121 76,95 0,64
GL-07 236 111,36 0,47
GL-08 167 146,90 0,88
GL-09 115 257,33 2,24
GL-10 26 198,13 7,62
GL-11 149 83,14 0,56
Total 2.040 1.903,78 0,93

Conclusdo. Utilizando 376 RILs da populacdo Ruda x AND 277 e 5.398 marcadores SNP do
BARBean6K_3 Illumina BeadChip, foi possivel construir um mapa genético robusto para o
feijoeiro-comum. O mapa final foi formado por 2.040 SNPs, apresentando tamanho total de
1.903,78 cM e distancia média entre marcadores de 0,93 cM.
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