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ABSTRACT

The complexity of anthracnose and the bean population structure present ongoing challenges in genetic
research. Anthracnose, a devastating disease affecting common bean, is challenging due to the genetic
variability of the pathogen, Colletotrichum lindemuthianum. The identification of disease resistance genes
is challenging due to the polygenic nature of disease resistance. However, remarkable advances in genetic
research are shaping the current landscape. Genomic research and the use of molecular markers have
played a key role in the search for resistance to anthracnose. Advanced genomic association techniques
and their application in the study of anthracnose resistance are discussed. These advances are accelerating
the process of genetic improvement, driving the development of more resistant and productive bean
cultivars, and contributing to global food security. This work emphasizes the importance of genetic
research in the search for lasting solutions to anthracnose, facilitating the identification of new sources of
resistance and an understanding of the complex genetic interactions involved and offering valuable
insights for plant breeding and sustainable bean production worldwide.

RESUMO

A complexidade da antracnose e a estrutura populacional dos feijoes apresentam desafios continuos na
pesquisa genética. A antracnose, uma doenca devastadora que afeta o feijao comum, é desafiadora devido
a variabilidade genética do patégeno, Colletotrichum lindemuthianum. A identificagdo de genes de
resisténcia a doenca é desafiadora devido a natureza poligénica dessa caracteristica. No entanto, avangos
notaveis na pesquisa genética estdo moldando o cenério atual. A pesquisa genomica e o uso de marcadores
moleculares, desempenharam um papel fundamental na busca por resisténcia a antracnose. Técnicas
avancadas de associagio genOmica e sua aplicacdo no estudo da resisténcia a antracnose sao discutidas.
Esses avancos estao acelerando o processo de melhoramento genético, impulsionando o desenvolvimento
de cultivares de feijao mais resistentes e produtivas, e contribuindo para a seguranga alimentar global. Este
trabalho enfatiza a importancia da pesquisa genética na busca por solu¢oes duradouras para a antracnose,
permitindo a identificacdo de novas fontes de resisténcia e uma compreensao das complexas interagoes
genéticas envolvidas, oferecendo insights valiosos para o melhoramento genético de plantas e a producao
sustentavel de feijoes em todo o mundo.
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Introducao

Phaseolus vulgaris L., conhecida popularmente como feijao comum, € a principal es-
pécie cultivada no Brasil (Abebe & Alemayehu 2022) e uma das leguminosas de maior impor-
tancia para o consumo humano no mundo, sendo base da alimentacdo tradicional (Rawal &
Navarro 2019), e representa uma das fontes de proteina mais baratas no Brasil e na maioria
dos paises em desenvolvimento, localizados em continentes como Africa, Asia e América Latina
(Rahate et al., 2021).

A antracnose, doenca causada pelo fungo Colletotrichum lindemuthianum, é uma das
principais responséaveis pelas perdas de produtividade nas plantacoes de feijao, provoca lesoes
em todas as fases do cultivo (Canale et al., 2020), e se ndo for controlada, pode levar a perdas
de até 100% na producao (Coélho et al., 2016). Dentre as metodologias, a utilizacao de cultiva-
res geneticamente resistentes é crucial para controlar a antracnose, no entanto, mesmo com
essa abordagem e préaticas de gestdo, como tratamento de sementes, aplicacdo de fungicidas,
rotacao de culturas e uso de sementes certificadas, a cultura é suscetivel a doenca devido a
presenca de varias racas de patogenos (Padder et al., 2017).

A variabilidade patogénica torna a maioria das cultivares suscetiveis, tornando o con-
trole da doenca desafiador, sendo que mais de 298 racas de C. lindemuthianum ja foram iden-
tificadas em todo o mundo (Sharma et al., 2008; Nunes et al., 2021). O mapeamento de regioes
genOmicas que conferem a resisténcia é uma ferramenta biotecnologica crucial, permitindo a
antecipac¢ao do processo de selecdo por meio de marcadores moleculares (Mores et al., 2021),
no entanto, para usar eficazmente essa ferramenta, é necessario um conhecimento mais apro-
fundado do genoma da cultura em questao (Miedaner, 2016).

Este artigo fornece uma revisao de literatura de livros e artigos publicados em periodi-
cos nacionais e internacionais, e apresenta uma visao abrangente dos avancos na pesquisa so-
bre a antracnose no feijao comum, destacando a importancia da identificacao de genes de re-
sisténcia e discute técnicas avancadas de associaciao genomica. Essas informacoes sao valiosas
para pesquisadores e profissionais da area agricola, fornecendo uma base sélida para futuras

pesquisas e desenvolvimento de variedades de feijao mais resistentes.

Origem e domesticacao do feijao comum

O feijao comum é uma das culturas mais antigas do mundo (Gepts, 1998), e no Brasil,
seu cultivo possui uma histéria que remonta a mais de 2000 anos, com evidéncias de sementes
encontradas em cavernas datando desse periodo (Rocha, 2011), e acredita-se que a transicao
de sua forma silvestre para a variedade cultivada tenha ocorrido ha aproximadamente 10.000
anos (Gepts & Debouck, 1991). Schmutz et al. (2014) apontaram que o feijao comum tem um
ancestral comum dnico, com origem provavel na regiao que hoje corresponde ao México. Os

primeiros estudos baseados em isoenzimas (Singh et al., 1991), proteinas de sementes (Gepts
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& Bliss, 1986), caracteristicas morfolégicas (Duran et al., 2005) e marcadores de DNA (Blair
et al., 2003) comprovam a existéncia de dois centros de origem geograficamente diferentes:
Mesoamericano e Andino.

O centro Mesoamericano inclui genétipos de sementes pequenas com faseolina do tipo
“S”; e representa os geno6tipos oriundos da regiao Norte do México até a Colombia (Coelho et
al., 2007). O feijao proveniente do centro Andino, possui, em sua maior parte, habito de cres-
cimento indeterminado, com sementes grandes arredondadas e ampla gama de cores, tendo
predominantemente proteinas faseolinas do tipo “T”, podendo ser encontrados também dos
tipos “A”, “C” e “H” (Schmutz et al., 2014). No entanto, Bitocchi et al. (2013) demonstram que
na regido do norte do Peru e Equador, existem cultivares reliquias que possuem a proteina
Phaseolina do tipo "I", a qual ndo foi encontrada em nenhum dos outros centros de origem.

Esses eventos de domesticacao foram seguidos por adaptacoes locais, resultando no
desenvolvimento de racas locais com caracteristicas distintas (Mamidi et al., 2011). O processo
de domesticacao desencadeou mudancas morfologicas significativas, incluindo o aumento do
tamanho das sementes e das folhas, alteraces nos habitos de crescimento e respostas ao foto-
periodo, bem como variacoes na cor do tegumento e padroes que distinguem diferentes classes
adaptadas culturalmente (Schmutz et al., 2014). Segundo Ron et al. (2015), o feijao se espalhou

por varias regides do mundo e foi domesticado de acordo com as demandas do mercado local.

Aspectos gerais da cultura do feijao comum

O feijoeiro é uma planta de ciclo anual, autégama com taxa de fecundagio cruzada em
torno de 5%, que permite a formacao de novas cores, formas, constituintes quimicos e combi-
nagoes génicas (Burle et al., 2010). Apresenta um ntimero diploide de cromossomos de 2n =
2x = 22 (Singh et al., 1991) e possui genoma relativamente pequeno, com um tamanho de apro-
ximadamente 587 Mbp (Schmutz et al., 2014).

O feijao pertence a Familia Fabaceae e género Phaseolus L. considerado monofilético
(Freytag & Debouck et al., 2003; Delgado-Salinas et al. 2006), e abrange aproximadamente 92
espécies que sao amplamente distribuidas no mundo, porém, cinco tém particular relevancia
econOmica: P. vulgaris, P. lanatus, P. coccineus, P. acutifolius e P. polyanthus (Word Flora
Online [WFO] 2023; Schmutz et al., 2014).

Os graos de feijao apresentam uma variedade de formatos e exibem uma ampla diver-
sidade de cores. Sao cultivados diferentes tipos de feijao dentro da espécie, estes sdo conheci-
dos popularmente em alguns grupos comerciais como feijoes do tipo carioca, preto, roxinho,
rosinha, manteiga, manteigao e jalo (Siega et al., 2022). Além disso, o feijao é constituido por
1 a 20% de fibras alimentares, 60 a 65% de carboidratos, 1 a 3% de lipidios, dos minerais Ca,
Fe, Cu, Zn, K, P e Mg, e de vitaminas, em especial as do complexo B, como: riboflavina, niacina

e folacina (Lajolo et al., 1996).
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O feijao comum é uma planta herbacea com diferentes padroes de crescimento, classi-
ficados em quatro tipos, pelo International Center for Tropical Agriculture (CIAT): Tipo I -
crescimento determinado, porte arbustivo e ereto; Tipo II - crescimento indeterminado, porte
arbustivo e ereto com poucos ramos no caule; Tipo III - crescimento indeterminado, porte
prostrado ou semi-prostrado, e ramificacoes abertas e bem desenvolvidas; Tipo IV - cresci-
mento indeterminado, porte trepador, caule dominando a parte superior e ramos laterais
pouco desenvolvidos (Oliveira et al., 2018).

De acordo com Quintela (2000), O feijao comum possui nove fases vegetativas: Vo -
quando a semente inicia a germinacao; V1 - marca a emergéncia; V2 - as primeiras folhas pri-
marias se abrem completamente; V3 - ocorre o surgimento da primeira folha trifoliada aberta;
V4 - a terceira folha trifoliada se abre e ha producao de ramificac¢oes; V5 a V9 - fase reprodutiva
com o estagio prefloracao até a maturacao fisiologica, quando as sementes comecam a secar,

adquirindo a coloracao especifica da cultivar.

Importincia socioeconémica do feijao comum

O feijao comum é considerado a mais importantes espécies de Phaseolus, cultivado
mundialmente (Efstathiadou et al., 2021), sendo um dos produtos agricolas de importancia
pelo valor nutricional, agronémico e socioeconémico agregado a cultura.

Do ponto de vista nutricional, o grao traz inimeros beneficios a satde que incluem
propriedades antioxidantes, antidiabéticas, anti-inflamatorias e anticancerigenas (Ganesan &
Xu, 2017); ricos em polifendis (Mullins et al., 2021), tem baixo indice glicémico e é rico em
fibras soluveis e insoliveis, o que pode auxiliar no controle de peso (Messina, 2014). Essas
propriedades sdao importantes, pois oferecem oportunidades para o desenvolvimento de culti-
vares que atendam a diferentes necessidades nutricionais e preferéncias de consumo.

Um aspecto importante da cultura é sua ampla capacidade de adaptacio edafoclima-
tica, que permite seu cultivo durante todo o ano, em quase todos os estados brasileiros, nas
diferentes épocas e safras (Gomes et al., 2020), podendo ser cultivado tanto por grandes pro-
dutores altamente tecnificados quanto por pequenos agricultores que dependem principal-
mente da mao de obra familiar (Siega et al., 2022).

Em relacao a producao mundial de graos, segundo a Food and Agriculture Organiza-
tion (FAO), em 2021 foram produzidas quase 27,8 milhoes de toneladas de feijao em uma area
plantada de 35,9 mil hectares. O Brasil é o segundo maior produtor de feijao do mundo, com
uma producio de 2,8 milhdes de toneladas (t), perdendo somente para a Iindia (6,1 milhGes de
t). Para a temporada 2022/23 (trés safras), o Brasil chega em um volume médio de producao
estimado em 3,04 milhoes de t, 1,7% superior a safra anterior (Companhia Nacional de Abas-
tecimento [CONAB], 2023), onde os principais estados produtores sdao: Parana (728,1 mil 1),

Minas Gerais (556,7 mil t) e Mato Grosso (307,1 mil t).
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De acordo com dados da CONAB (2023) a produtividade média alcancada na safra
2022/23 foi de 1.129 kg/ha, 7,0% superior a média de produtividade no ciclo 2021/22, no en-
tanto, a maioria do feijao produzido no Brasil é utilizado para consumo interno (93,7%) (CO-
NAB 2023), e mesmo o Brasil sendo grande produtor mundial, ainda é necessario a importacao
para satisfazer as demandas nacionais e controlar o estoque regulador interno.

Nesse contexto, considerando um estoque inicial de 208,3 mil t, um consumo de 2,85
milhGes de t, exportaces de 165 mil t e importacoes de 100 mil t, o resultado sera um estoque
remanescente de aproximadamente 333,9 mil t, onde esse estoque desempenha um papel fun-

damental na manutencao do abastecimento interno em niveis normais (CONAB 2023).

Antracnose no feijao comum

Entre as principais doencas fingicas que afetam o feijao comum, destaca-se a antrac-
nose, causada por Colletotrichum lindemuthianum (Wendland et al., 2018). Os principais sin-
tomas da doenca, incluem, de acordo com O’Connell et al. (2012) as necroses que podem afetar
toda a parte aérea da planta (sintoma caracteristico); nas folhas, as lesoes sao alongadas de
coloracao avermelhada ou marrom-escura, geralmente mais comuns na face inferior; nas va-
gens, as lesoes sao deprimidas e circulares, com borda mais escura em tons de marrom; nas
sementes ocorre a descoloracao e a formacao de lesOes escuras no tegumento ou nos cotilédo-
nes (Wendland et al., 2018). Os sintomas da antracnose sao cruciais para a identificacao do
patégeno, e é fundamental observar as caracteristicas das lesdes causadas por essa doenga para
assim tomar medidas adequadas de manejo.

A capacidade de transmissao da doenca por meio das sementes e através das gotas de
agua da chuva ou da irrigacdo (Ferreira & Junior, 2023), combinada com sua ocorréncia du-
rante as trés épocas de cultivo, podem resultar em perdas de produtividade de até 100%, espe-
cialmente sob condi¢oes ambientais favoraveis (Rey et al., 2005), causando grandes prejuizos
econdmicas.

A utilizacdo de cultivares resistentes é apontada como uma das abordagens mais efica-
zes no controle da antracnose (Wendland et al., 2018), segundo Nunes et al. (2021) a resistén-
cia genética, ndo apenas reduz os impactos da doenca, mas também diminui a necessidade de
utilizar agrotdxicos, o que tem efeitos positivos na reducio dos danos ambientais e nos custos
de producao.

No entanto, a grande variabilidade patogénica e a ampla distribuicao dos patoétipos se
mostra um grande desafio para o alcance de cultivares resistentes. O fungo C. lindemuthianum
exibe uma notavel variabilidade e é capaz de gerar novas racas, que podem quebrar a resistén-
cia genética presente em cultivares comerciais (Pastor-Corrales et al., 1993). Segundo Nunes
et al. (2021) 298 racas de C. lindemuthianum ja foram descritas em 29 paises em quatro con-
tinentes: América, Europa, Asia e Africa no periodo de 1991 a 2020. No Brasil, foram caracte-

rizadas 89 racas, as quais estao distribuidas em 15 estados produtores de feijaio comum. O
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Paran4, maior produtor de feijao comum, se destaca por apresentar a maior variabilidade, com

62 racas identificadas (Xavier et al., 2021).

Resisténcia genética a antracnose

Atualmente, diversos centros de pesquisa estao concentrados em esforcos de melhora-
mento visando o desenvolvimento de variedades de feijao comum resistentes a antracnose.
Essa abordagem é considerada a mais eficaz para mitigar os impactos negativos causados pelo
fungo C. lindemuthianum na qualidade e produtividade da cultura do feijao (Ferreira & Junior,
2023).

Diversos genes e alelos responsaveis pela resisténcia ja foram identificados e mapeados
em grupos de ligacao especificos, tais como Pvo1, Pvo2, Pvo3, Pvo4, Pvo7, Pvo8 e Pvi1 (Nunes
et al., 2021). A identificacado de regidoes genOmicas, genes e alelos para resisténcia a antracnose
causada por C. lindemuthianum tem sido uma area de pesquisa significativa. Kelly e Young
(1996) introduziram um sistema de nomenclatura unificado, marcado pelo simbolo "Co" se-
guido de nameros ou letras, para genes de resisténcia ao fungo. Esse sistema padronizado fa-
cilita a caracterizacao de racas do patdégeno, o mapeamento de genes de resisténcia e a imple-
mentacao de estratégias de piramidacao génica para alcancar resisténcia duradoura.

A nomenclatura proposta por esses autores para os genes de resisténcia do C. linde-
muthianum foi adotada pelo Comité de Genética do Bean Improvement Cooperative (BIC)
(Nunes et al., 2021). Assim, 14 genes e 11 alelos, identificados em acessos de feijao comum nos
dois pools génicos foram oficialmente nomeados de acordo com essa organizacdo: Co-1 e 0s
alelos Co-12, Co-13, Co-14 e Co-15 (Melotto & Kelly, 2000; Goncalves-Vidigal & Kelly, 2006); Co-
2 (Mastenbroek, 1960); Co-3 e sua série alélica Co-32, Co-33, Co-34 e Co-35 (Bannerot, 1965;
Fouilloux, 1979; Young et al., 1998; Geffroy et al., 1999; Goncalves-Vidigal et al., 2013); Co-4 e
os alelos Co-42 e Co-43 (Fouilloux, 1976; Young et al., 1998; Alzate-Marin et al., 2007); Co-5 e
Co-52 (Fouilloux, 1976; Vallejo & Kelly, 2009); Co-6 (Schwartz et al., 1982); co-8 (Alzate-Marin
et al., 1997); Co-11 (Goncalves-Vidigal et al., 2007); Co-12 (Gongalves-Vidigal et al., 2008); Co-
13 (Gongalves-Vidigal et al., 2009); Co-14 (Goncalves-Vidigal et al., 2012); Co-15 (Sousa et al.,
2015); Co-16 (Coimbra-Gongalves et al., 2016) e Co-17 (Trabanco et al., 2015).

De acordo com o levantamento feito por Xavier (2021), outros genes que conferem re-
sisténcia a antracnose no feijao comum foram identificados, embora ainda nao tenham sido
oficialmente aprovados pela BIC: Co-x, Co-w, Co-y, Co-u e Co-z (Geffroy et al., 1999; Geffroy
et al., 2008); Co-Pa (Castro et al., 2017); Co-Perla (Paulino et al., 2019); Co-AC (Nanami et al.,
2017; Gilio et al., 2020) CoPvo1°PRK (CDRK) (Gongalves-Vidigal et al., 2020); e o alelo Co-17Y
(Chen et al., 2017).
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Mapeamento genético e associacio genomica ampla

O mapeamento genético é uma ferramenta crucial para entender a heranca genética, a
segregacao de genes e as relacoes fisicas entre eles. Além disso, desempenha um papel funda-
mental para a selecao de genitores para programas de melhoramento, a identificacao de tragos
desejaveis em plantas, a clonagem de genes e a pesquisa em tecnologias de edicao genética
(Vieira et al., 2018).

A construcao de um mapa genético envolve varias etapas, desde a identificacdo de mar-
cadores genéticos até a determinacao da ordem e da distancia entre eles (Zhang et al., 2019).
Nesse contexto, o uso de marcadores moleculares e analises de associacao genémica se destaca
como ferramentas essenciais para o melhoramento genético de plantas, possibilitando o de-
senvolvimento de cultivares mais produtivas e resistentes (Vianello et al., 2023).

Os estudos de Associacdo Gendmica Ampla (GWAS), desempenham um papel impor-
tante na identificacao de polimorfismos relacionados a caracteristicas fenotipicas especificas
(bastos et al., 2023). Para utilizar efetivamente essa ferramenta em um painel diversificado de
amostras, é crucial que os marcadores estejam amplamente distribuidos pelo genoma (Tsu-
noda et al., 2019).

Com os avancos na area de bioinformatica, a metodologia GWAS tem passado por cons-
tantes modificacoes, permitindo a analise de bases genéticas complexas (Nicholls et al., 2020).
Entre os modelos utilizados, o Modelo Linear Generalizado (General Linear Model - GLM) é
comumente empregado para identificar loci Gnicos, (Novembre, 2014). No entanto, o Modelo
Linear Misto (Mixed Linear Model - MLM) tem se destacado como o mais popular, pois incor-
pora tanto a estrutura da populagido quanto a relagao genética para controlar os falsos positivos
(Conomos et al., 2018).

Melhorias baseadas no MLM, como o CMLM (Compressed Mixed Linear Model)
(Zhang et al., 2010), 0o ECMLM (Efficient and Parallel Computing for Mixed-Model Associa-
tion Expedited) (Li et al., 2014) e o FaST-LMM (Factored Spectrally Transformed Linear Mi-
xed Models) (Lippert et al., 2011), foram desenvolvidos para aprimorar os modelos computa-
cionais utilizados em GWAS. O modelo SUPER, proposto por Wang et al. (2014), estendeu
ainda mais o FaST-LMM, aumentando seu poder estatistico.

Todos esses modelos, incluindo o EMMAX (Efficient Mixed-Model Association Expe-
dited) (Kang et al., 2010) e 0 GEMMA (Genome-wide Efficient Mixed-Model Association)
(Zhou & Stephens, 2012), conduzem a analise de associacdo gendémica em uma abordagem
unidimensional, tornando necessario aplicar correcoes para reduzir a taxa de falsos positivos
(Wang et al., 2016).

Quanto as caracteristicas fenotipicas poligénicas, sao descritos outros modelos os cha-
mados de GWAS para multi-locus (ML-GWAS). Nesse campo os modelos MLMM (Multi-Lo-
cus Mixed-Model) (Segura et al., 2012), mrMLM (Multiple-Locus Random-SNP Mixed Linear
Model) (Wang et al., 2016), FarmCPU (Fixed and random model Circulating Probability
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Unification) (Liu et al., 2016), LASSO (Least Absolute Shrinkage and Selection Operator) (Xu
et al., 2020), pPLARmEB (Polygenic and Low-Rank Approximation Mixed Model for Genome-
Wide Association Studies) (Zhang et al., 2017), ISIS-EM-BLASSO (Iterative Stepwise Surro-
gate Empirical Bayes LASSO), FASTmrMLM (Fast Multi-Locus Mixed-Model) (Tamba et al.
2017), FASTmrEMMA (Fast Multi-Locus Random-SNP-Effect Efficient Mixed Model for Ge-
nome-Wide Association Studies) (Wen et al., 2018), pKWmEB (Polygenic Kernel-Wide Asso-
ciation Study with epistasis) (Ren et al., 2018) e, BLINK (Bayesian Information and Linkage
with Background Information) (Huang et al., 2019) sdo comumente utilizados por possuirem
maior poder estatistico e acuracia na deteccao de QTNs (Quantitative Trait Nucleotides).

Segundo Guan et al. (2019) esses modelos desempenham um papel importante na mi-
nimizacao de erros em estudos de associacao gendmica, assegurando que as associacoes iden-
tificadas sejam estatisticamente significativas e nao influenciadas por fatores populacionais.
Eles representam ferramentas valiosas na busca por marcadores genéticos relacionados a ca-
racteristicas de interesse em plantas, incluindo aquelas de relevancia para o melhoramento
genético.

Devido a grande diversidade genética da espécie de feijoeiro, que é caracterizada por
dois pools génicos distintos, e considerando que muitas variagoes fenotipicas estao associadas
a essa estrutura populacional, a utilizacdo do modelo FarmCPU mostra-se promissora para
estudar a arquitetura genética dessas caracteristicas (Diniz et al., 2019). Esse modelo pode ofe-
recer insights valiosos sobre como a diversidade genética afeta as caracteristicas do feijoeiro
em diferentes contextos, contribuindo para o melhoramento genético da cultura.

A tabela suplementar 1 destaca os principais genes de resisténcia a antracnose
aprovados e identificados em cultivares de feijado comum por meio da analise de associacao
genOmica ampla, incluindo informagdes sobre marcadores, racas e referéncias

correspondentes.

Consideracoes finais

E importante reconhecer que a antracnose é uma doenca complexa, influenciada pela
diversidade do patogeno e pela estrutura genética das populacoes de feijao, por isso, a identi-
ficacdo de genes de resisténcia é uma tarefa desafiadora, principalmente, devido a variabili-
dade genética do patégeno. As técnicas de associacao gendmica proporcionam uma abordagem
poderosa para entender a arquitetura genética da resisténcia a antracnose, e possuem um pa-
pel significativo ao fornecer uma base so6lida para pesquisas futuras e para o desenvolvimento
de variedades de feijao mais resistentes. Os avancos na pesquisa relacionada a antracnose no
feijao comum sao notaveis e trazem avancos cientificos, sendo de grande valor para pesquisa-

dores e profissionais da area agricola.
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Tabela suplementar 1.

Genes e alelos que conferem resisténcia a antracnose em cultivares de feijao comum (Phaseolus vulgaris L), com informacgoes sobre
marcadores moleculares, racas e referéncias bibliogrdaficas.

Fonte d Tipod A
PV o.n ? ¢.e Genes/locus 1po ce Nome do marcador Raga Referéncias
resisténcia marcador
ANT1.1 SSR PvM56
ANT1.2 SSR BMc271
GWAS* ANT1.4 SSR PvM123 4 PERSEGUINI et al. 2016
PvO1 ANT1.5 SSR PvM15
ANT1.6 SNP scaffold00024_916410
GWAS#! ANT1.3 SRR NSSR8 81 WU et al. 2019
GWAS5>73,3481 ANT1.7 SNP ss715645251 65, 73, 3481 ZUIDERVEEN et al. 2016
GWAS? ANT2.1 SSR PvM153 4 PERSEGUINI et al. 2016
ANT2.2 SSR PvM93
SNP BARCPV_1.0_Chr02_23542475 Field FRITSCHE-NETO et al. 2019
Pv02 GWASF ANT2.3 S— =
v SNP BARCPV_1.0_Chr02_23644618
GWAS?! ANT2.4 SSR NSSR24 81 WU et al. 2019
GWAS3955 ANT2.5 SNP $s715648451 39, 55 ZUIDERVEEN et al. 2016
GWASH* ANT3.1 SNP S03_13038972 1545 VAZ BISNETA & CZ.;(?Z'\:)CALVES_VlDlGAL
ANT3.2 SSR IAC167
SSR PvM126
P ANT3.3
" GWAS* SSR PVEST236 81 PERSEGUINI et al. 2016
ANT3.4 SSR PvM124 )
ANT3.5 SNP scaffold00045_345513
ANT3.6 SSR PvM95
SNP S04_58467
GWAS? ANTA1 SNP S04_63495 ) VAZ BISNETA & Czi(())zl\(l)CALVES—VIDIGAL
SNP S04_93389
GWAS’ ANT4.2 SNP ss715642306 7
ZUIDERVEEN et al. 2016
Pv04 GWAS? ANT4.3 SNP $s715649432 109 et a
SNP S04_1736070
GWAS® ANT4.5 SNP S04_1743258 9 VAZ BISNETA & (;(())ZI\(I)CALVES—VIDIGAL
SNP S04_1743544
GWAS?! ANTA4.4 SSR NSSR234 81 WU et al. 2019

d ‘DOI: 10.48017/dj.v9i1.2798
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ANT4.8 SSR NSSR65
ANT4.6 SNP scaffold00090_802505
GWAS* ANT4.7 SNP scaffold00060_874577 4 PERSEGUINI et al. 2016
55715649771
55715649774
55715649776
55715649777
55715648681
ss715640024
55715640025
55715642306
55715649433
55715649434
GWASS® SNP S eiods 65 COSTA et al. 2021
55715646910
55715646889
55715646891
55715646891
55715646892
55715646892
55715646893
55715646893
55715646247
SNP S05_706152
SNP S05_713832
GWAS!5 ANTS.1 SNP S05_739138 1545 VAZ BISNETA & ggz'\(')CALVES'V'D'GAL
SNP S05_747744
PVO5 SNP S05_755558
GWASE! ANTS.2 SSR NSSR73 81 WU et al. 2019
GWAS® SNP 55715650069 65 COSTA et al. 2021
SSR PYMO7
GWAS* ANTS.3 P ~caTfold00062 255315 4 PERSEGUINI et al. 2016
GWASE! ANT6.1 SSR NSSR117 81 WU et al. 2019
PV06 ANT6.2 SSR PvM14
GWAS! ANT6.2 SNP scaffold00128_112577 4 PERSEGUINI etal. 2016
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CABRAL, James Frank Mendes®; CASSARO, Sabrina®; CHIMELLO, Anténio Marcos®; FAVARE, Lilian Guimardes de®; ARAUJO, Maria do Socorro Bezerra de(®;

NEVES, Leonarda Grillo?

SNP scaffold00128_197955
ANTE3 SNP scaffold00001_2118513
SNP scaffold00001_1947432
GWAS? ANT6.4 SNP S06_28545207 2 VAZ BISNETA & ggz'lCALVES'V'D'GAL
SNP scaffold00021_89379
ANT7.1 SNP scaffold00021_767280
PvO7 GWAS* ANT7.2 SNP scaffold00088_364454 4
ANTT.3 SNP scaffold00094_563857
ANT7.4 SNP scaffold00098_217812
ANTS.1 SNP scaffold00105_48480 PERSEGUINI etal. 2016
SNP scaffold00097_323110
. ANT8.2 SNP scaffold00097_164240
Pv08 GWAS SNP scaffold00034_860044 4
ANTS.3 SSR PVM68
ANT8.4 SSR IAC254
SSR BM202
InDel IND_09_28.0580
Pv09 Cornell 49242 CoPv09c’ InDel IND._09_29.1822 453 CAMPA et al. 2014
SSR ATA217
GWAS’ ANT10.1 SNP 55715648754 7 ZUIDERVEEN et al. 2016
Pv10 GWAS® SNP 55715639777 65 COSTA et al. 2021
GWAS?! ANT10.2 SSR NSSR265 81 WU et al. 2019
GWAS’ ANT11.2 SNP 55715645476 7 ZUIDERVEEN et al. 2016
ANT11.1 SSR NSSR271
GWAS®! ANTLLe “eR Necronl 81 WU et al. 2019
GWAS* ANT11.3 SNP scaffold00009_1366067 4 PERSEGUINI et al. 2016
ANT114 SNP scaffold00009_825782
bu11 SSR IAC127
SNP 51146403555 VAZ BISNETA & GONCALVES-VIDIGAL
GWAS? SNP S11_46403801 2 >020
ANT11.7 SNP S11_46519783
SNP S11_46529024
SNP S11_46531625
GWAS® SNP 55715648093 65 COSTA et al. 2021
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