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O feijão comum (Phaseolus vulgaris L.) é um alimento emblemático na mesa do brasileiro, 

desempenhando um papel nutricional e social fundamental. Dentre os desafios que os 

produtores de P. vulgaris enfrentam está o Crestamento Bacteriano Comum (CBC), causado 

pela bactéria Gram-negativa Xanthomonas phaseoli pv. phaseoli (Xpp), provocando perdas 

substanciais na produção. O método de controle mais desejável para o CBC é o uso de 

resistência varietal. No entanto, devido à variabilidade genética da bactéria novas fontes de 

resistência devem ser procuradas.

Identificar fontes de resistência a Xpp em 80 cultivares de feijão comum, dos grupos carioca e 

preto, bem como identificar polimorfismos de nucleotídeo único (Single-Nucleotide 

Polymorphisms; SNPs) potencialmente associados à resistência de P. vulgaris contra Xpp por 

meio de estudo de associação genômica ampla (Genome-Wide Association Study, GWAS) no 

conjunto de 80 cultivares fenotipadas.

No total, 6 cultivares foram classificados como resistentes a Xpp (severidade < 3,0), 6 como 

moderadamente resistentes (3,6-4,0), 31 como moderadamente suscetíveis (4,2-5,0) e 37 como 

suscetíveis (> 5,2) e se encontraram 5 SNPs potencialmente associados à resistência.

Tabela 1. Grupos de resistência/suscetibilidade a Xpp em cultivares de P. vulgaris 

* Cultivar do tipo carioca.

Tabela 2. SNPs de P. vulgaris com associação significativa ao fenótipo de resistência a Xpp

¹ Cr, cromossomo.

Conclui-se que fontes de resistência a Xpp foram encontradas em seis cultivares de P. vulgaris 

com base na severidade da doença. Além disso, cinco SNPs que se encontram dentro de genes 

que codificam proteínas de funções bioquímicas diversas foram identificados no GWAS.
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