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RESUMO GERAL

O feijdo comum (Phaseolus vulgaris L.) é uma cultura de importancia econdmica e
nutricional, especialmente em paises em desenvolvimento. No Brasil, o crestamento
bacteriano comum (CBC), causado por Xanthomonas spp., tem se tornado uma das principais
doencas responsaveis pela reducdo da produtividade do feijao, podendo resultar em perdas de
até 70%. Embora o controle quimico e biologico sejam frequentemente utilizados, a
resisténcia genética das cultivares se destaca como uma abordagem mais eficaz para o
controle dessa doenca. O artigo 1 da tese teve como objetivo identificar regides genémicas
associadas a resisténcia ao CBC em 107 linhagens feijdo comum, fenotipadas nos estadios V3
(casa de vegetacdo) e R8 (campo), por meio de mapeamento por associacdo (GWAS). O
delineamento experimental foi em blocos casualizados (DBC), com duas repeti¢des, nas duas
avaliacbes. Em casa de vegetacéo, as parcelas consistiram em trés plantas, e no campo foram
duas linhas de dois metros. A partir da genotipagem, foram identificados SNPs significativos
nos cromossomos Pv1, Pv6 e Pv9, com genes candidatos associados a proteinas relacionadas
a defesa, como quinases, citocromo P450 e proteinas com repeti¢des ricas em leucina (LRR).
Os resultados mostraram que 55,1% das linhagens apresentaram resisténcia em casa de
vegetacdo e 29% em campo. Esses achados fornecem informag6es importantes para a selecdo
assistida por marcadores, contribuindo para o desenvolvimento de cultivares mais resistentes
ao CBC. No artigo 2, o objetivo foi avaliar a viruléncia de 24 isolados de Xanthomonas spp. e
a resposta de trés cultivares de feijdo com diferentes niveis de resisténcia ao CBC, em
esquema fatorial 24x3. O delineamento experimental foi em DBC com a inoculacdo dos
isolados por incisdo com tesousa nas cultivares BRSMG Amuleto, BRS Pérola e BRSMG
Unido. A avaliacdo da severidade da doenca foi realizada aos 14 dias ap0s a inoculacdo, por
meio de escala diagramética de 1 a 9, sendo 1 resistente e 9, suscetivel. Foi realizada a
ANOVA fatorial simples e utilizou-se 0 modelo GGE Biplot para testar a interacdo entre
isolados e cultivares. As médias foram agrupadas pelo teste de Scott-Knott (5% de
probabilidade). Os resultados mostraram variacdo significativa na viruléncia dos isolados,
com os isolados UFLA 05, UFLA 09 e UFLA 23 apresentando alta viruléncia e UFLA 06,
UFLA 08 e UFLA 17 foram avirulentos. A BRS Pérola foi a mais suscetivel ao CBC,
enquanto BRSMG Unido e BRSMG Amuleto apresentaram resisténcia moderada. A
caracterizacdo da viruléncia dos isolados é essencial para a fenotipagem de linhagens de feijdo
comum em condi¢Bes controladas, permitindo a identificacdo de gendétipos resistentes para
uso em programas de melhoramento genético focados na resisténcia ao CBC. Além disso,
essa caracterizacdo é fundamental para o desenvolvimento de préaticas de manejo integradas e
eficazes. Diante do exposto, a presente tese fornece uma visdo abrangente sobre os desafios
impostos pelo CBC e as estratégias para o seu controle, com destaque para a resisténcia
genética das cultivares e reforca a importancia de caracterizar geneticamente as linhagens e os
patégenos no desenvolvimento de cultivares resistentes.

Palavras-chaves: marcadores SNPs; resisténcia genética; Xanthomonas citri pv. fuscans.
Xanthomonas phaseoli pv. phaseoli.



ABSTRACT

Common bean (Phaseolus vulgaris L.) is a crop of significant economic and nutritional
importance, particularly in developing countries. In Brazil, common bacterial blight (CBB),
caused by Xanthomonas spp., has emerged as one of the major diseases contributing to
reduced bean productivity, with yield losses reaching up to 70%. Although chemical and
biological control methods are commonly employed, genetic resistance in cultivars has
proven to be a more effective strategy for disease management. Paper 1 of this thesis aimed to
identify genomic regions associated with resistance to CBB in 107 common bean lines,
phenotyped at the V3 stage (greenhouse) and R8 stage (field) through genome-wide
association mapping (GWAS). The experimental design followed a randomized complete
block design (RCBD) with two replications in both environments. In the greenhouse, plots
consisted of three plants, whereas in the field, plots comprised two 2-meter rows. Genotyping
revealed significant SNPs located on chromosomes Pv1, Pv6, and Pv9, with candidate genes
associated with defense-related proteins, including kinases, cytochrome P450, and leucine-
rich repeat (LRR) proteins. Results showed that 55.1% of the lines were resistant under
greenhouse conditions, while 29% exhibited resistance in the field. These findings provide
valuable insights for marker-assisted selection, contributing to the development of CBB-
resistant cultivars. Paper 2 focused on evaluating the virulence of 24 Xanthomonas spp.
isolates and the response of three common bean cultivars with differing levels of resistance to
CBB in a 24x3 factorial scheme. The experiment followed an RCBD with isolates inoculated
via scissor incision into cultivars BRSMG Amuleto, BRS Pérola, and BRSMG Uniéo.
Disease severity was assessed 14 days post-inoculation using a 1-to-9 diagrammatic scale,
where 1 represents resistance and 9 susceptibility. A simple factorial ANOVA was performed,
and GGE Biplot analysis was used to examine the interaction between isolates and cultivars.
Means were grouped using the Scott-Knott test at a 5% significance level. Results revealed
significant variation in isolate virulence, with isolates UFLA 05, UFLA 09, and UFLA 23
showing high virulence, while UFLA 06, UFLA 08, and UFLA 17 were avirulent. BRS
Pérola was the most susceptible cultivar, whereas BRSMG Unido and BRSMG Amuleto
exhibited moderate resistance. Virulence characterization of Xanthomonas isolates is
essential for accurate phenotyping of common bean lines under controlled conditions,
facilitating the identification of resistant genotypes for use in breeding programs focused on
CBB resistance. Furthermore, such characterization is critical for the development of
integrated and effective disease management strategies. This thesis provides a comprehensive
overview of the challenges posed by CBB and outlines strategies for its control, emphasizing
the role of genetic resistance and the importance of characterizing both plant genotypes and
pathogen isolates in development of resistant cultivars.

Keywords: SNP markers; genetic resistance; Xanthomonas citri pv. fuscans; Xanthomonas
phaseoli pv. phaseoli.



INDICADORES DE IMPACTO

A presente pesquisa apresenta contribuicbes relevantes nos ambitos cientifico,
tecnoldgico, socioecondmico e ambiental, com potencial de impacto direto na producéo
agricola e nos programas de melhoramento genético do feijdo comum (Phaseolus vulgaris
L.). A identificacdo de regides gendmicas associadas a resisténcia ao crestamento bacteriano
comum (CBC) e a caracterizacao da viruléncia de isolados de Xanthomonas spp. reforcam a
importancia do uso integrado de ferramentas gendmicas e fenotipicas integradas no
enfrentamento de doengas bacterianas limitantes a produtividade agricola.

Do ponto de vista cientifico, a tese contribui para o avan¢o do conhecimento sobre a
genética da resisténcia de P. vulgaris L. ao CBC, fornecendo dados relevantes sobre a
diversidade genética de linhagens e sobre genes candidatos potencialmente envolvidos na
resposta de defesa. O uso da selecdo gendmica ampla (GWAS), GGE Biplot e anélise de
SNPs fortalece a base metodoldgica para futuros estudos de associagdo gendmica em
leguminosas. Em termos tecnoldgicos, os resultados apontam para a aplicacdo pratica da
selecdo assistida por marcadores moleculares, possibilitando a incorporacdo mais precisa e
eficiente de genes de resisténcia em programas de melhoramento. O mapeamento de QTLs e a
definicdo de SNPs com efeito significativo sobre a resisténcia ao CBC oferecem alvos
promissores para o0 desenvolvimento de cultivares resistentes.

No ambito socioecondmico, destaca-se o potencial da pesquisa para a reducdo das
perdas de produtividade causadas pelo CBC, promovendo maior estabilidade na producéo e
menor dependéncia de defensivos quimicos, o que beneficia economicamente produtores,
sobretudo os de base familiar.

Quanto ao impacto ambiental, o uso de cultivares resistentes pode reduzir o uso de
agroguimicos, contribuindo para a preservacao dos recursos naturais e a sustentabilidade dos
sistemas agricolas. A pesquisa alinha-se a diversos Objetivos de Desenvolvimento Sustentavel
(ODS) da ONU, especialmente 0 ODS 2 (Fome Zero e Agricultura Sustentavel), ODS 12
(Consumo e Producdo Responsaveis), ODS 13 (Acdo contra a Mudanca Global do Clima) e
ODS 4 (Educagéo de Qualidade), ao fomentar a inovacdo, a sustentabilidade e a formacéo de

recursos humanos qualificados em ciéncia e tecnologia para o setor agropecuario.



IMPACT INDICATORS

This research presents significant contributions across scientific, technological,
socioeconomic, and environmental domains, with direct potential impacts on agricultural
production and common bean (Phaseolus vulgaris L.) breeding programs. The identification
of genomic regions associated with resistance to common bacterial blight (CBB) and the
characterization of Xanthomonas spp. virulence highlight the importance of integrating
genomic and phenotypic tools to address bacterial diseases that constrain crop productivity.

From a scientific perspective, this thesis advances the understanding of genetic
resistance in P. vulgaris to CBB by providing relevant insights into the genetic diversity of
breeding lines and identifying candidate genes potentially involved in defense responses. The
application of GWAS, GGE Biplot analysis, and SNP detection strengthens the
methodological framework for future genomic association studies in legumes.

Technologically, the results support the practical application of marker-assisted
selection, enabling more precise and efficient incorporation of resistance genes into breeding
pipelines. The identification of QTLs and SNPs with significant effects on CBB resistance
offers promising targets for the development of resistant cultivars.

On a socioeconomic level, this research has the potential to reduce yield losses caused
by CBB, enhancing production stability and decreasing reliance on chemical inputs—an
outcome that particularly benefits smallholder and family-based farming systems.

Environmentally, the use of resistant cultivars can lead to a reduced need for
agrochemicals, thus contributing to the conservation of natural resources and promoting the
sustainability of agricultural systems. This work aligns with several United Nations
Sustainable Development Goals (SDGSs), especially SDG 2 (Zero Hunger and Sustainable
Agriculture), SDG 12 (Responsible Consumption and Production), SDG 13 (Climate Action),
and SDG 4 (Quality Education), by fostering innovation, sustainability, and the development
of skilled human resources in agricultural science and technology.
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PRIMEIRA PARTE

1 INTRODUCAO

O feijdo comum (Phaseolus vulgaris L.) é uma importante cultura no Brasil, sendo que
seus graos sdo ricos em proteinas, carboidratos, aminoacidos essenciais, vitaminas e minerais,
que tornam o seu consumo essencial para suprir as necessidades da populagéo (Broughton et
al., 2003; CONAB, 2018; De Ron et al., 2016; Dursun; Dénmez; Sahin, 2002). O Brasil é o
maior produtor e consumidor mundial de feijdo comum (FAO, 2023). Com base no altimo
levantamento, a producdo chegou a 2,52 milhdes de toneladas, com produtividade média de
1.676 kg/ha, em uma area de 1,50 milhdes de hectares (EMBRAPA, 2024).

Pragas e doengas tem afetado a produgcdo de feijdo comum, reduzindo
significativamente a producdo da lavoura. Algumas doencas apresentam maior importancia,
dependendo das condi¢cdes ambientais em cada regido (Canale et al., 2020). Uma das doencas
que acomete o feijdo é o crestamento bacteriano comum (CBC), causada por Xanthomonas
phaseoli pv. phaseoli (Xpp) e Xanthomonas citri pv. fuscans (Xcf) (Constantin et al., 2016),
considerada a principal bacteriose dessa cultura no mundo (Singh; Schwartz, 2010; Silva et al.
2013). Temperaturas entre 28° e 30°C e alta umidade sdo condicGes ideias para os patdgenos
causarem a doenca (Chen et al., 2021; Constantin et al., 2016; Silva Janior et al., 2022),
levando a perdas de produtividade de até 70% (Constantin et al., 2016; Silva Junior et al.,
2022; Singh; Schwartz, 2010; Viteri; Singh, 2014; Wendland; Lobo Junior; Faria, 2018).

As bactérias Xcf e Xpp sdo gram-negativas (Torres; Maringoni, 2018), baciliformes,
moveis e aerdbicas, com metabolismo oxidativo e fermentativo (Abd-Alla et al., 2010;
Akhavan et al., 2013; Bianchini; Maringoni; Carneiro, 2005; Harveson, 2009). Ambas
possuem caracteristicas morfofisioldgicas e patogénicas semelhantes e causam 0s mesmos
sintomas (Bianchini; Maringoni; Carneiro, 2005; Fourie, 2002; Wendland; Lobo Junior; Faria,
2018). Entretanto, acredita-se que as respostas da Xcf na cultura podem ser mais drasticas,
causando maiores danos (Fourie, 2002; Opio; Allen; Teri, 1993; Schaad et al., 2006). Ha
relatos de que os isolados dessas cepas podem ser diferenciados pela pigmentacdo das
colbnias, cujo isolado Xcf forma coldnias marrons (Fourie, 2002; Kassahun, 2008). Porém,
essas variagdes podem ocorrer devido a diferengas no tempo de produgdo do pigmento em

cada meio de cultura (Wendland; Lobo Junior; Faria, 2018).
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Nas lavouras, o CBC tem sido observado de forma recorrente, sendo a semente a
principal fonte de indculo (CONAB, 2018; Silva, et al., 2013). A doenca é relevante devido a
ampla distribuicdo das cepas de Xpp e Xcf, a alta capacidade de transmissao via sementes e a
rapida propagacdo foliar (Costa et al., 2008; Miklas et al., 2006; Singh; Schwartz, 2010).
Além disso, a ocorréncia do CBC tende a ser maior nas safras das aguas, em razdo das altas
temperaturas e chuvas frequentes (Wendland; Lobo Janior; Faria, 2018; Torres; Maringoni,
2018), época em que se pode observar a maior severidade da doenca (IAC, 2007). Fatores
como a idade da planta, o vigor e a resisténcia genética do hospedeiro, também influenciam
diretamente o desenvolvimento e a disseminacdo do CBC no campo (Belete; Bastas, 2017).

Diante da ocorréncia da doenca em areas produtivas, estratégias integradas de manejo
tornam-se indispensaveis. Embora praticas como a rotacdo de culturas e 0 uso de sementes
livres de patdgenos contribuam para a reducdo da ocorréncia do CBC, ha uma demanda de
materiais resistentes. A associa¢do dessas praticas com 0 uso de gendtipos geneticamente
resistentes tem se mostrado, até 0 momento, a abordagem mais promissora e eficaz para o
controle sustentavel da CBC (Simons et al., 2021).

A resisténcia ao CBC € conferida por genes de efeito maior e menor (Durham et al.,
2013; Miklas et al., 2006; Singh; Schwartz, 2010; Zapata; Beaver; Porch, 2011), com
herdabilidade variando entre baixa a alta (Singh; Schwartz, 2010). O ndmero de genes que
controlam esse carater é varidvel e apresenta graus de expressao e interacdo diversos (Yu et
al., 2004; Zapata; Beaver; Porch, 2011). O advento da biologia molecular permitiu a
identificacdo de locos de caracteristicas quantitativas (QTLs - quantitative traits locus) no
patossistema P. vulgaris — Xanthomonas spp (Alves et al., 2024; Barbosa, et al., 2022; Kelly
et al., 2003; Miklas, et al., 2002; Monteiro et al., 2020; Simons et al., 2021; Singh; Miklas,
2015; Viteri et al., 2014; Wendland; Lobo Junior; Faria, 2018), que somados as técnicas de
rotina fornece maiores suportes nos estudos de severidade da doenca e viruléncia dos

patégenos (Maringoni, 1998; Silva Junior et al., 2022).

Fontes de resisténcia ao CBC ja foram identificadas em feijdo comum (Alves et al.,
2024; Monteiro et al., 2020; Simons et al., 2021; Singh; Miklas, 2015). No entanto, a
resisténcia expressa por um determinado genotipo depende da cepa ou da populacdo
bacteriana utilizada na avaliacdo da resisténcia. Até o momento, cinco (Alves et al., 2024) e
13 (Barbosa et al., 2022) genes candidatos associados a Xpp e nove (Monteiro et al. 2021) a
Xcf foram propostos com base nos estudos de associagcdo gendmica ampla (GWAS do inglés

Genome-Wide Association Study). Os marcadores SNPs (polimorfismos de nucleotideo
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unico) foram localizados proximos ou dentro de genes que possam estar associados a
resisténcia ao CBC (Alves et al., 2024; Barbosa et al., 2022; Monteiro et al., 2021). Esses
marcadores sdo importantes em trabalhos para selecdo de genotipos com resisténcia ao CBC e
para aumentar o nivel de resisténcia ao patégeno (Fourie; Herselman, 2011; Miklas et al.,
2006; Monteiro et al., 2021; Reinprecht et al., 2024; Simons et al., 2021), uma vez que, até o

momento, ndo hd uma grande oferta de cultivares resistentes ao CBC.

Diante do exposto, linhagens com resisténcia multipla a Xpp e Xcf e o0s respectivos
genes associados a essa resisténcia precisam ser investigados e identificados, permitindo seu
uso em programas de melhoramento de feijdo comum. Diante disso, os objetivos do trabalho
foram: i) identificar regides gendmicas associadas a resisténcia ao CBC no feijoeiro nos
estadios de desenvolvimento da planta (V3 e R8), por meio da inoculacdo do patdégeno em
casa de vegetacdo e da ocorréncia natural em campo; e ii) investigar niveis de viruléncia de

isolados de Xanthomonas spp. obtidos de plantas de feijdo comum, com sintomas de CBC.

Este trabalho esta dividido em dois capitulos principais. O primeiro capitulo aborda a
identificacdo de regides gendmicas associadas a resisténcia ao CBC em linhagens de feijdo,
utilizando o mapeamento por associacdo (GWAS). A metodologia empregada incluiu o uso de
um painel de 107 linhagens fenotipadas nos estadios V3 e R8, tanto em casa de vegetacao
quanto em campo. A analise gendmica foi realizada com base em 3.270 SNPs, identificando
regides associadas a resisténcia e fornecendo alvos potenciais para a selecdo assistida por
marcadores. O segundo capitulo foca na avaliacdo da viruléncia de 24 isolados de
Xanthomonas spp. em trés cultivares de feijdo, com diferentes niveis de resisténcia. A
metodologia envolveu a inoculagcdo das plantas com os isolados bacterianos, seguida de uma
andlise da severidade da doenca aos 14 dias ap6s a inoculacdo. A interacdo entre os isolados e
as cultivares foi analisada utilizando o modelo GGE Biplot, e as respostas fenotipicas foram

agrupadas com base no teste de Scott e Knott (1974).

O objetivo geral deste trabalho é contribuir para o entendimento das bases genéticas da
resisténcia ao CBC, com o intuito de aprimorar os programas de melhoramento genético de
feijdo e promover praticas de manejo mais eficazes. A tese também oferece insights sobre a
interacdo entre patdgenos e hospedeiros, e como essas interagcdes podem ser utilizadas para o
desenvolvimento de cultivares mais resistentes. Além disso, a pesquisa propde a aplicacdo de
ferramentas moleculares, como o0 GWAS e a analise de viruléncia, como estratégias chave

para o controle da doenga.
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Resumo: O feijdo comum (Phaseolus vulgaris L.) é uma cultura de grande importancia
socioecondmica e nutricional, especialmente em paises em desenvolvimento. Entre 0s
principais desafios para a produtividade desta cultura no Brasil esta o crestamento bacteriano
comum (CBC), causado por Xanthomonas phaseoli pv. phaseoli e X. citri pv. fuscans, que
pode resultar em perdas de até 70%. Estratégias de manejo, como controle quimico e
bioldgico, tém sido utilizadas, mas a resisténcia genética se destaca como a abordagem mais
eficaz. Neste sentido, este estudo objetivou identificar regides genémicas associadas a
resisténcia ao CBC em linhagens elites de feijdo comum por meio de mapeamento por
associacdo (GWAS). Foi utilizado um painel de 107 linhagens fenotipadas nos estadios V3 e
R8 para a severidade do CBC em casa de vegetacdo e campo. O delineamento experimental
foi em DBC em ambos o0s experimentos, sendo que em casa de vegetacdo foram utilizadas
duas repeticOes e com parcelas de trés plantas. Em campo, foram utilizadas duas repeticOes e
as parcelas constituidas de duas linhas de dois metros. A partir dos resultados obtidos, 55,1%
das linhagens foram resistentes em casa de vegetacdo e 29% foram moderadamente
resistentes em campo. A partir da genotipagem com 3.270 SNPs, foram identificados SNPs
significativos nos cromossomos Pv1, Pv6 e Pv9. Genes candidatos proximos aos SNPs foram
associados a proteinas relacionadas a defesa, como quinases, citocromo P450 e proteinas com
dominios com repeticdes ricas em leucina (LRR). As linhagens avaliadas apresentaram
variabilidade genética significativa, sendo promissoras para programas de melhoramento

! Artigo cientifico apresentado a Universidade Federal de Lavras, como parte das exigéncias do Programa de
Pés-Graduacdo em Genética e Melhoramento de Plantas, area de concentragdo em Genética e Melhoramento de
Plantas.



visando a resisténcia ao CBC. As associacdes gendmicas identificadas fornecem alvos
potenciais para a selecdo assistida por marcadores, contribuindo para o desenvolvimento de
cultivares mais resistentes ao CBC. Estudos futuros devem ser realizados para a validacao dos
marcadores identificados em diferentes populacfes e ambientes para garantir sua
aplicabilidade em larga escala.

Palavras-chave: mapeamento associativo; resisténcia genética; Phaseolugs vulgaris L.;
Xanthomonas citri pv. fuscans; Xanthomonas phaseoli pv. phaseoli.

Abstract: The common bean (Phaseolus vulgaris L.) is a crop of major socioeconomic and
nutritional importance, especially in developing countries. Among the main challenges
affecting its productivity in Brazil is common bacterial blight (CBB), caused by Xanthomonas
phaseoli pv. phaseoli and X. citri pv. fuscans, which can lead to yield losses of up to 70%.
Although management strategies such as chemical and biological control have been
employed, genetic resistance remains the most effective approach. This study aimed to
identify genomic regions associated with CBB resistance in elite common bean lines through
genome-wide association mapping (GWAS). A panel of 107 lines was phenotyped for disease
severity at the V3 and R8 growth stages under greenhouse and field conditions. The
experiments were conducted in a randomized complete block design, with two replicates;
plots consisted of three plants under greenhouse conditions and two rows with two meters in
the field. Based on the results, 55.1% of the lines were classified as resistant under
greenhouse conditions and 29% as moderately resistant in the field. Genotyping with 3,270
SNPs led to the identification of significant associations on chromosomes Pv1, Pv6, and Pv9.
Candidate genes located near these SNPs were related to defense-associated proteins, such as
kinases, cytochrome P450 enzymes, and leucine-rich repeat (LRR) domain proteins. The
evaluated lines exhibited significant genetic variability, making them promising for breeding
programs aimed at enhancing resistance to CBB. The genomic associations identified provide
potential targets for marker-assisted selection, contributing to the development of cultivars
with improved resistance. Future studies should focus on validating these markers across
different populations and environments to ensure their broad applicability.

Keywords: genome-wide association mapping; genetic resistance; Phaseolus vulgaris L.;
Xanthomonas citri pv. fuscans; Xanthomonas phaseoli pv. phaseoli.



1 INTRODUCAO

O feijdo comum (Phaseolus vulgaris L.) é uma espécie anual de grande importancia
socioecondmica e nutricional, especialmente em paises em desenvolvimento (Assefa et al.,
2019; Silva Janior et al., 2022). No Brasil, essa cultura € amplamente cultivada, devido a
sua capacidade de adaptacdo a diversas condi¢Bes edafocliméticas, permitindo o plantio ao
longo de todo o ano (De Mio, 2018; EMBRAPA, 2024; Myers; Kmiecik, 2017).

As doencgas estdo entre os principais fatores associados a baixa produtividade do
feijdo comum no Brasil (De Mio, 2018; Wendland et al., 2016), resultando em perdas
significativas (Silva Janior et al., 2022; Terefe et al., 2024; Wendland et al., 2016). O
crestamento bacteriano comum (CBC), causado por Xanthomonas phaseoli pv. phaseoli
(Xpp) e Xanthomonas citri pv. fuscans (Xcf) (Constantin et al., 2016), € uma das principais
doencas bacterianas (IAC, 2007; Foucher et al.,, 2022; Silva Junior et al., 2022;
Singh;Schwartz, 2010; Viteri; Singh, 2014), que se desenvolve em condicGes de alta
temperatura e umidade (Belete; Bastas, 2017; Chen et al., 2021; Constantin et al., 2016;
Rezende et al., 2017; Silva Juanior et al., 2022), causando perdas de produtividade de até
70% (Silva Janior et al., 2022; Wendland et al., 2016; Wendland; Lobo Junior; Faria, 2018).
Os patdgenos se destacam por serem transmitidos via sementes, persisténcia no solo e
disseminacdo entre uma planta e outra (Miklas et al., 2006; Singh; Schwartz, 2010), com
maior ocorréncia na safra das aguas (Torres; Maringoni, 2018).

O uso de controle quimico, como os ingredientes ativos sulfato ou hidréxido de
cobre, &cido salicilico metilico (ASM), 6xido cuproso (AGROFIT, 2024) e o fungicida
piraclostrobina (Akkdpru, 2020; Silva Junior et al., 2022) e bioldgicos, como Rhizobium
leguminosarum pv. phaseoli, Bacillus cereus, Pseudomonas veronii, P. fluorescens e
Rhodococcus fascians (Corréa et al., 2017; Osdaghi et al., 2011), tem sido utilizado para
amenizar a incidéncia e severidade do CBC no campo (Belete; Bastas, 2017; Terefe et al.,
2024). No entanto, o controle eficaz do CBC permanece desafiador, destacando a busca por
linhagens/cultivares resistentes como uma das estratégias mais efetivas (Durham et al.,
2013; Reinprecht et al., 2024), principalmente quando associada ao plantio de sementes
livres de patdgeno (Silva Janior et al., 2022; Torres; Maringoni, 2018).

A heranca da resisténcia genética do feijdo comum ao CBC tem sido relatada na
literatura como quantitativa, sendo controlada por muitos genes, cujos efeitos podem variar

dependendo das condi¢des ambientais, da pressdo da doenca no campo, dos genotipos



utilizados e do estadio de desenvolvimento da planta (Durham et al., 2013; Monteiro et al.,
2020; Singh; Miklas, 2015; Singh; Schwartz, 2010). Plantas resistentes no estadio
fenoldgico V3, foram classificadas como suscetiveis no estadio R8 no trabalho realizado por
Alladassi et al. (2018), evidenciando a expressdo de genes de resisténcia ao CBC nos
estadios iniciais e a ndo-expressdo destes nos estadios finais de desenvolvimento. Além
disso, cultivares consideradas resistentes em algumas regifes podem ser suscetiveis em
outras, variando conforme a origem dos isolados patogénicos (Silva Janior et al., 2022).
Algumas cultivares com diferentes niveis de resisténcia ao CBC foram lancadas no mercado
(EMBRAPA, 2017; IAC, 2017; IAPAR, 2002; 2019). Contudo, o desenvolvimento de
cultivares que sejam resistentes ao CBC e que se adaptem bem as condicdes brasileiras
ainda representa um desafio significativo.

O estudo da genética da resisténcia a diferentes doencas do feijdo comum tem se
beneficiado significativamente de avangos na gendmica, por meio do mapeamento por
associagdo (GWAS, do inglés Genome-Wide Association Study) (Almeida et al., 2021;
Costa et al.,, 2021; Shafi et al., 2022; Zuiderveen et al., 2016), incluindo ao CBC
(Ambachew et al., 2021; Barbosa et al., 2022; Monteiro et al. 2021; Reinprecht et al., 2024;
Simons et al., 2021).

O GWAS permite investigar associacfes entre variaches genéticas em todo o
genoma e fendtipos de interesse, como resisténcia a doencas, auxiliando as técnicas
classicas de melhoramento no desenvolvimento de cultivares, por meio de marcadores de
alta densidade como SNP (Single Nucleotide Polymorphism) (Simons et al., 2021).

Nas ultimas décadas, locos de caracteristicas quantitativas (QTLs) associados a
resisténcia ao CBC em P. vulgaris L. tém sido identificados, com mais de 20 QTLs de
efeito variado distribuidos em 11 grupos de ligacdo (Kelly et al., 2003; Miklas et al., 2006;
Viteri et al., 2014). Marcadores moleculares proximos a esses QTLs foram relatados,
destacando-se pela associacdo com a resisténcia ao CBC (Alves et al., 2024; Barbosa et al.,
2022; Miklas et al., 2017; Monteiro et al., 2021; Simons et al., 2021). Esses marcadores
foram utilizados em trabalhos para selecdo de genotipos com resisténcia ao CBC e
aumentaram o nivel de resisténcia ao patégeno. No entanto, até 0 momento nédo ha relatos
de cultivares com resisténcia completa (Fourie; Herselman, 2011; Miklas et al., 2006;
Monteiro et al., 2021; Reinprecht et al., 2024; Simons et al., 2021). Por essa razao,

linhagens com resisténcia multipla a Xpp e Xcf e 0s respectivos genes associados a essa



resisténcia precisam ser investigados e identificados, permitindo seu uso em programas de
melhoramento de feijdo comum.

Diante do exposto, este estudo tem como objetivo identificar regides genémicas
associadas a resisténcia ao CBC no feijoeiro nos estadios V3 (em casa de vegetacdo) e R8

(condig0es naturais de campo). .

2 METODOLOGIA

2.1 Linhagens de feijoeiro na analise gendémica da resisténcia ao CBC

Foram utilizadas 107 linhagens de feijdo comum, provenientes do Banco de
Germoplasma da Universidade Federal de Lavras (UFLA). Estas linhagens incluiram
amostras de ensaios de Valor de Cultivo e Uso (VCU), do programa de selecdo recorrente
para resisténcia a mancha angular, produtividade e porte da UFLA, além de linhagens de
outras instituicbes de melhoramento genético do feijoeiro, como o Instituto de
Desenvolvimento Rural do Parana (IDR-Parand), a Empresa Brasileira de Pesquisa
Agropecuaria (EMBRAPA) e a Universidade Federal de Vigosa (UFV).

O painel é composto por linhagens de diferentes grupos comerciais: grdos do tipo
carioca (70), preto (21), roxo (8), vermelho (3), rosinha (3), jalo (1) e rajado (1) (Tabela 1A,
Anexo 1).

2.2 Fenotipagem em casa de vegetacgdo, no estadio fenolégico V3

O experimento foi realizado em delineamento de blocos casualizados (DBC), em
casa de vegetacdo, com duas repeticGes e a parcela composta por um vaso contendo trés
plantas. No estadio fenoldgico V3, a inoculacdo foi realizada com suspensdo bacteriana,
produzida a partir do isolado UFLA 21 (Xcf), coletado a partir de folhas sintomaticas nos
experimentos de feijdo comum do Centro de Desenvolvimento Cientifico e Tecnologico
(CDCT-UFLA).

Para obter a suspenséo de esporos para a inoculacdo, colénias do isolado UFLA 21
foram cultivadas em meio solido 523 (Kado; Heskett, 1970) a 28 °C por 48 horas. As

células bacterianas foram ressuspendidas em solucéo salina (0,85% de NaCl) esterilizada e a



concentragdo foi ajustada em espectofotometro para ODsgp= 0,5 nandmetros que
corresponde a 1 x 10® colony-forming units (CFU) mL™ (Azevedo et al., 2015).

A inoculacdo das plantas seguiu a técnica adaptada proposta por Zapata (2006), em
que o lado direito do foliolo principal de um trifolio foi inoculado com a estirpe da bactéria,
utilizando um objeto adaptado com trés agulhas espacadas. O lado esquerdo foi inoculado
com agua esterilizada, como controle. As plantas foram mantidas em uma cAmara imida por
24 horas antes e ap0s a inoculacdo, e posteriormente na casa de vegetacdo, onde foram
avaliados aos 28 dias ap0s a inoculacéo.

A severidade da doenca foi avaliada usando a escala diagramatica desenvolvida por
Zapata (2006), variando de 1 (resistente) a 10 (suscetivel) (Zapata; Beaver; Porch, 2011).
Plantas com notas médias de doenca de 3 ou menos foram consideradas resistentes e

superiores a 3, suscetiveis.

2.3 Fenotipagem em campo no estadio fenoldgico R8

As linhagens foram semeadas na safra das aguas de 2022/23. O delineamento
experimental foi em DBC, com duas repeticdes e parcelas constituidas de duas linhas de
dois metros. A avaliagdo dos sintomas da doenga, a partir da ocorréncia natural do
patdgeno, ocorreu aos 82 dias apds a semeadura (DAS), no estadio fenoldgico R8, usando
uma escala de notas de 1 a 9 (Schoonhoven; Pastor-Corrales, 1987). Linhagens com notas
médias até 3,0 foram consideradas resistentes, notas de 3,1 a 6,0 moderadamente resistentes
e notas superiores a 6,0, suscetiveis. As cultivares BRSMG Amuleto (resistente) e BRSMG
Madrepérola (suscetivel) foram usadas como controles.

Dados de precipitacdo e temperatura durante todo o experimento foram coletados da
Estacdo Climatologica Principal da UFLA, localizada em Lavras, Minas Gerais, a 21°14'S
de latitude, 45°00'W de longitude e altitude de 918,84 metros (INMET, 2023).

2.4 Estimativa da coincidéncia entre as avaliacoes

A consisténcia da resisténcia ao crestamento bacteriano comum (CBC) entre
diferentes experimentos e estadios de desenvolvimento das linhagens (V3 e R8) foi

verificada utilizando um indice de similaridade. Este indice mede a porcentagem de



linhagens que mantiveram a classificacdo de resisténcia ou suscetibilidade nos diferentes
experimentos. O indice de coincidéncia (IC) foi calculado da seguinte forma:

numero de genoétipos coincidentes
IC = - — x 100
numero total de genotipos

onde "ndmero de gendtipos coincidentes” refere-se ao numero de linhagens que exibiram
uma certa reacdo de resisténcia ou suscetibilidade em ambos os estadios avaliados. Como as
escalas possuem diferentes niveis de classificacdo, o célculo de coincidéncia foi realizado
considerando apenas 0s grupos de suscetiveis e resistentes. Nesse sentido, as linhagens com
resisténcia moderada em condic¢Oes de campo foram consideradas resistentes para estimar o
indice de coincidéncia com as linhagens resistentes em casa de vegetacao.

2.5 Analises estatisticas dos dados fenotipicos

A anélise de variancia (ANOVA) foi estimada utilizando o programa GENES (Cruz,
2013), adotando o seguinte modelo estatistico:
Yij = u + gi +bj+eij

em que:

v Yij é o valor observado da variavel resposta (nota de severidade) para a i-ésima
linhagem no j-ésimo bloco;
u é a média geral;
gi é o efeito do i-ésimo genotipo (linhagem), considerado efeito fixo;

bj é o efeito do j-ésimo bloco (repeticdo), considerado efeito aleatorio;

D N N NN

€ij € o erro experimental associado a observagéo ij.

A normalidade dos residuos da ANOVA foi verificada pelo teste de Shapiro-Wilk
(Shapiro; Wilk, 1965). As notas médias de severidade das linhagens foram agrupadas pelo
teste de Scott-Knott (P < 0.05) (Scott; Knott, 1974), utilizando o programa GENES (Cruz,
2013). Os experimentos foram analisados separadamente, considerando a diferenca na

amplitude de variacgdo das escalas utilizadas.

2.6 Genotipagem SNP usando o BARCBean6K _3 Illumina beadchip



A genotipagem das linhagens foi realizada anteriormente, utilizando-se 5398
Polimorfismos de Nucleotideos Unicos (SNPs) (Song et al., 2015) no lllumina BeadChip
BARCBEANGK 3 e detalhes sobre a extracdo de DNA e demais procedimentos sdo descritos
por Costa et al. (2021).

2.7 Andlises de associagdo gendbmica (GWAS)

Dos 5.398 marcadores de SNPs inicialmente utilizados, a aplicacdo de critérios de
selecdo resultou na escolha de 3.270 marcadores polimdrficos considerados adequados para
a analise de Associacdo Gendmica Ampla (GWAS). A anélise foi conduzida utilizando o
software R (R Core Team, versdo 4.0.5). Para este estudo, foi empregado o modelo misto
FarmCPU (Fixed and random model Circulating Probability Unification), conforme
proposto por Liu et al. (2016).

O modelo FarmCPU integra dois tipos de modelos: o Modelo de Efeito Fixo (Fixed
Effect Model — FEM), que captura os efeitos fixos, e 0 modelo de efeito aleatdrio (Random
Effect Model — REM), que aborda os efeitos aleatérios. Esses modelos interagem de maneira
iterativa para identificar associacdes significativas entre gendtipo e fendtipo, sendo
considerado uma extensdo do método MLMM (Multi-Locus Mixed-Model) proposto por
Segura et al., (2012). Os efeitos de natureza fixa e aleatéria do modelo FarmCPU foram
incorporados por meio do software GAPIT (Wang; Zhang, 2021).

Para controlar potenciais efeitos da estrutura populacional, foram empregadas
técnicas de Andlise de Componentes Principais (PCA) em conjunto com a matriz de
parentesco. Com o intuito de visualizar os resultados e destacar regides associadas, foram

gerados graficos de Manhattan utilizando o pacote ggman v0.1.2 (Turner, 2014).

2.8 ldentificacdo de genes candidatos

Apbs a deteccdo de marcadores significativamente associados (P < 0,05) a reacao de
resisténcia ao CBC, foram realizadas buscas por genes candidatos associados aos SNPs
significativos de acordo com a posicdo fisica dos SNPs. Os genes candidatos foram
inferidos utilizando o Jorowse Phytozome v13.0 (Goodstein et al.,, 2012) e o genoma
Phaseolus vulgaris v2.1 (Schmutz et al., 2014), em ambos os estadios fenologicos (V3 e
R8).



Uma regido foi estabelecida considerando uma janela de 200 Kb centrada em cada
SNP. A anotacédo funcional desses genes foi registrada, visando identificar sua funcdo na

determinacéo da resisténcia ao CBC.

3 RESULTADOS

3.1 Resisténcia de linhagens de feijdo comum ao CBC

Diferencas significativas foram observadas na analise de variancia (P<0,05) entre 0s
gendtipos avaliados para a severidade do CBC nos experimentos em casa de vegetagdo com
inoculacao artificial do patdgeno (estadio VV3) e em condi¢des naturais de campo (estadio R8).
Os coeficientes de variacdo (CV) foram de 8,0% e 16,6%, em casa de vegetacdo e em campo,
respectivamente. A herdabilidade no sentido amplo (h?) foi estimada em 0,58 para o campo e
0,99 para a casa de vegetacdo (Tabela 1). Conforme dados meteoroldgicos, durante a safra
realizada em campo, a area experimental registrou um volume total de precipitacdo de 926,8
mm. A umidade relativa do ar e a temperatura média, durante o periodo de avaliacdo, foi em

torno de 77,06% e 22,8 °C, respectivamente. As temperaturas variaram de 17,9 a 28,4 °C.

Tabela 1 — Resumo da analise de variancia para as notas de severidade do crestamento
bacteriano comum (CBC) das linhagens de feijoeiro avaliadas em casa de
vegetacdo com inoculacdo do isolado UFLA 21 (Xcf) e em campo.

Severidade do CBC
Casa de vegetacdo (V3) Campo (R8)

Fonte de variacdo GL?

Blocos 2 (1) 0,02 24,9
Gendtipos 106 6,8* 3,3*
Erro 212 (106) 0,07 1,4
Meédia (L1 - LSP) 3,5 (1-10) 7,1(4-9)
CV (%) 8,0 16,6

Legenda: ® Graus de liberdade entre parénteses referem-se ao experimento de campo; ° LI: Limite
inferior; LS: Limite superior; * Significativo a 5% pelo teste F.

Fonte: Proprio Autor (2025).
As notas médias de severidade variaram de 1 a 10 na casa de vegetacdo e de 4 a 9 no

campo, e foram agrupadas em oito e dois grupos, respectivamente, pelo teste de Scott-Knott

(Tabela 1A, Anexo 1). No estadio V3, as linhagens de feijdo comum apresentaram



predominantemente notas de 1 a 3 (Figura 1), com uma propor¢do expressiva (55,1%) de
linhagens classificadas como resistentes (Tabela 1A, Anexo 1). Em condi¢des de campo, as
notas mais frequentes foram entre 5,1 e 7 (Figura 1), com 29% das linhagens classificadas
como moderadamente resistentes e 71% como suscetiveis (Tabela 1A, Anexo 1).

As cultivares testemunhas BRSMG Amuleto e BRSMG Madrepérola confirmaram a
consisténcia dos resultados, com médias de severidade de 2 e 10 no estagio V3,e 4 e 9 no R8,
respectivamente. Informacdes detalhadas sobre a severidade das linhagens estdo disponiveis
na Tabela 1A do Anexo 1.

A analise dos resultados dos estadios V3 e R8 revelou que 49,5% das linhagens
apresentaram uma reacdo de resisténcia e suscetibilidade coincidente. As estimativas de
coincidéncia entre resistentes no V3 e resistentes no R8, bem como suscetiveis no V3 e
suscetiveis no R8 foram de 16,8% e 32,7%, respectivamente (Tabela 2). No total, os 18
gendtipos que exibiram resisténcia nos estadios V3 e R8 podem ser explorados como fontes
genéticas para resisténcia ao CBC durante o desenvolvimento de cultivares. O grupo carioca
apresentou 0 maior numero de linhagens resistentes e moderadamente resistentes (11
linhagens) nos estadios V3 e R8. Os grupos roxo, preto, jalo e vermelho apresentaram 3,2 e 1

linhagem com resisténcia em ambos os estadios (Tabela 2).

Figura 1 — Distribuicdo de frequéncia das notas de severidade do crestamento bacteriano
comum (CBC) das linhagens avaliado nos estadios V3 e R8.

70
60
50
40
30 V3

ER8
20

i l
0

1.0-3.0 3.1-5.0 51-7.0 >7.1

Numero de linhagens

Notas de severidade do CBC



Fonte: Proprio Autor (2025).

Tabela 2 — Reacdo das linhagens de feijao comum ao crestamento bacteriano comum (CBC),
avaliadas sob condicGes de casa de vegetacdo (estddio V3) e em condigdes
naturais de campo (estadio R8).

Tipos de gréos Resisténcia ao CBC Total
R/R R/S S/IR S/S

Carioca 11 27 9 23 70
Preto 2 9 3 7 21
Roxo 3 2 1 2 8
Vermelho 1 1 0 1 3
Rosinha 0 1 0 2 3
Jalo 1 0 0 0 1
Rajado 0 1 0 0 1
Total 18 41 13 35 107

Legenda: R/R, resistente (V3) e resistente (R8); R/S, resistente (V3) e suscetivel (R8); S/R, suscetivel
(V3) e resistente (R8); S/S, suscetivel (V3) e suscetivel (R8).

Fonte: Préprio Autor (2025).

3.2 Associacao gendmica de SNPS em feijdo comum com resisténcia ao CBC

Do total de marcadores SNPs inicialmente utilizados, 3.270 marcadores polimorficos
foram considerados adequados para a analise GWAS. Os resultados das analises foram
visualizados por meio dos Manhattan Plot e QQ Plot (Figura 2).

No estadio V3, ndo foram encontrados SNPs que excedessem a linha de significancia
"threshold", sugerindo que, neste estagio especifico, ndo foram detectadas altas associacdes
genbmicas com a resisténcia ao crestamento bacteriano comum. No entanto, um SNP no
cromossomo Pv6 obteve um p-valor de 3.04E-05, com efeito negativo de 0,57, indicando que
ele esteja associado a reducdo da severidade da doenga, explicando 24% da variacdo
fenotipica (Tabela 3).

No estadio R8, trés SNPs mostraram associagdo significativa a resisténcia ao CBC (p-
valor < 0,01), especificamente nos cromossomos Pv1, Pv6 e Pv9, que explicaram 29%, 15% e

31% da variacgéo fenotipica, respectivamente (Tabela 3).



Figura 2 — Manhattan plots e seus respectivos QQ plots da resisténcia de plantas ao
crestamento bacteriano nos estadios V3 (A e B) e R8 (C e D) em um conjunto de
linhagens de feijoeiro com 3270 SNPs.
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Fonte: Proprio Autor (2025).

No estadio V3, ndo foram encontrados SNPs que excedessem a linha de significancia
"threshold", sugerindo que, neste estagio especifico, ndo foram detectadas altas associacdes
genbmicas com a resisténcia ao crestamento bacteriano comum. No entanto, um SNP no
cromossomo Pv6 obteve um p-valor de 3.04E-05, com efeito negativo de 0,57, indicando que
ele esteja associado a reducdo da severidade da doenga, explicando 24% da variacdo
fenotipica (Tabela 3).

No estadio R8, trés SNPs mostraram associacao significativa a resisténcia ao CBC (p-
valor < 0,01), especificamente nos cromossomos Pv1, Pv6 e Pv9, que explicaram 29%, 15% e

31% da variacgdo fenotipica, respectivamente (Tabela 3).



Tabela 3 — Marcadores SNPs (V1.0 assembly), obtidos de Associagdo Gendmica (GWAS), usando um
conjunto de linhagens de feijdo comum da UFLA, avaliados fenotipicamente para o
crestamento bacteriano comum em casa de vegetagdo e em campo.

Estadio Casa de vegetagédo

SNP Alelo Chrt P.F (bp)?2 p-value Efeito R?
V3 55715645206 T Pv06 30547788 3.04E-05 -0,57 0,24
Campo
$5715645861 C Pv01 49546017 3.99816E-06 0,65 0,29
R8 $s715639789 T Pv06 19794888 8.25673E-06 -0,43 0,15
$5715648787 A Pv09 20309120 2.03345E-07 -0,68 0,31

Legenda:  Cromossomo; 2 Posic¢do fisica em pares de base (pb).

Fonte: Proprio Autor (2025).

3.3 Identificacdo de genes candidatos a resisténcia ao crestamento bacteriano comum

A anélise de associacdo genémica ampla (GWAS) realizada neste estudo identificou
SNPs associados a resisténcia ao CBC em trés cromossomos de P. vulgaris L.. No estadio V3,
0 SNP (ss715645206) foi encontrado associado com a regido Pv06:2.97Mb, dentro do gene
Phvul.006G201100, que codifica uma proteina flavonol 3-O-glucosiltransferase. O marcador
estava proximo a outros seis genes: localizado a 1.908 kb upstream do gene
Phvul.006G201000 e 12.654 kb, 20.664 kb, 24.259 kb, 84.535 kb e 94.666 kb downstream
dos genes Phvul.006G200800, Phvul.006G200600, Phvul.006G200500, Phvul.006G202200 e
Phvul.006G202300, respectivamente (Tabela 4).

No estadio R8, 0s SNPs ss715645861, ss715639789 e ss715648787 foram associados
as regides Pv01:4.88Mb, Pv06:1.91Mb e Pv09:2.03MB, respectivamente. A regido
Pv01:4.88Mb estava préxima a cinco genes candidatos: localizada a 2.477 kb, 10.17 kb e
2299 kb downstream dos genes Phvul.001G234600, Phvul.001G234700 e
Phvul.001G235000, respectivamente. No Pv06:1.91Mb a regido foi encontrada proxima a oito
genes (ver Tabela 4) todos relacionados a proteinas associadas a mecanismos de defesa da
planta a doengas, incluindo proteinas com dominio quinase, cytochrome P450, e proteinas
com repeti¢des ricas em leucina (LRR). A regido Pv09:2.03Mb estava proxima a quatro genes
candidatos: a 10.93 kb, 42.87 kb e 160.88 kb downstream dos genes Phvul.009G138300,
Phvul.009G137900 e Phvul.009G139100, respectivamente (Tabela 4).



Tabela 4 — Anotacbes dos genes identificados baseados na posicdo fisica dos SNPs
identificados nos estadios V3 e R8 do feijoeiro da analise de associacdo gendmica

(GWAS).
(Continua)
Distancia Anotacéo do gene e funcéo
Exp SNP P.F (pb) Chr. Gene (kb) prevista com base no dominio da
proteina
29765082 Pv06 Phvul.006G201100  dentro Flavonol 3-O-glicosiltransferase
29765082 Pv06  Phvul.00BG200500 -24.259 - rotein kinase domain, Tyrosine-
protein kinase
20765082 P06  Phvul.006G201000 +1.908 " entatricopeptide repeat domain/
PPR repeat family
Legume lectin domain, Protein
V3 55715645206 29765082 Pv06 Phvul.006G200800 -12.654 kinase domain, Tyrosine-protein
kinase
29765082 Pv06 Phvul.006G200600 -20.664 NAD(P)-binding domain
29765082 Pv06  Phvul.006G202200 -84535  ADS box protein, SRF-type
transcription factor
20765082 P06  Phvul.006G202300 -94.666  MADS boxprotein, SRF-type
transcription factor
48831978 PvOL Phvul.001G234600 -2.477  roteinanuclear localizada com
motivo AT-hook
Legume lectin domain, Protein
48831978 Pv0l Phvul.001G234200 +20.00 kinase domain, Tyrosine-protein
§5715645861 kinase
48831978 Pv0l Phvul.001G234700 -10.17 NAD(P)-binding domain
48831978 Pv01 Phvul.001G235000 -22.99 C2H2-type zinc finger
48831978 Pv0l Phvul.001G233700  +47.05 Ring zinc finger protein
19111554 Pv06 Phvul.006G078600  -68.15 Cytochrome P450
RS 19111554 Pv06 Phvul.006G079200 -3.61 Cytochrome P450
19111554 Pv06  Phvul.006G079300 -13.74 Zinc finger, CW-type
19111554 Pv06 Phvul.006G079100 -16.82 Cytochrome P450
19111554 Pv06 Phvul.006G078800 -53.34 Cytochrome P450
$5715639789 _ _ _
19111554 Pv06 Phvul.006G078500 +78.44 Basic-leucine ziper domain
19111554 Pv06  Phvul.006G079600  +50.10 Thioredoxin-like superfamily
Protein kinase domain, Leucine
10111554 Pv06 Phvul.006G080200 -98.03  lCh repeat N-terminal domain,

Leucine-rich repeat, Tyrosine-
protein kinase




Tabela 4 — Anotacbes dos genes identificados baseados na posicdo fisica dos SNPs
identificados nos estadios V3 e R8 do feijoeiro da analise de associacdo gendmica

(GWAS).
(Conclusao)
Distancia Anotacéo do gene e funcio
Exp SNP P.F (pb) Chr. Gene (kb) prevista com base no dominio da
proteina
20848863 Pv09 Phvul.009G137900  -42.87 AP2/ERF domain
20848863 Pv09 Phvul.009G139100 -160.88 ABC transporter-like
48831978 PvOL Phvul.001G234600 -2.477 " roweinanuclear localizada com
motivo AT-hook
Legume lectin domain, Protein
48831978 Pv0l1 Phvul.001G234200 +20.00 kinase domain, Tyrosine-protein
kinase
48831978 Pv0l1 Phvul.001G234700  -10.17 NAD(P)-binding domain
48831978 Pv0l1  Phvul.001G235000 -22.99 C2H2-type zinc finger
48831978 Pv0l1 Phvul.001G233700 +47.05 Ring zinc finger protein
19111554 Pv06 Phvul.006G078600  -68.15 Cytochrome P450
19111554  Pv06  Phvul.006G079200 -3.61 Cytochrome P450
19111554  Pv06  Phvul.006G079300  -13.74 Zinc finger, CW-type
R8  ss715639789 19111554  Pv06  Phvul.006G079100  -16.82 Cytochrome P450
19111554  Pv06  Phvul.006G078800  -53.34 Cytochrome P450
19111554  Pv06 Phvul.006G078500  +78.44 Basic-leucine ziper domain
19111554 Pv06 Phvul.006G079600  +50.10 Thioredoxin-like superfamily
Protein kinase domain, Leucine
10111554 Pv06  Phvul.006G080200 -98.03  ''Chrepeat N-terminal domain,
Leucine-rich repeat, Tyrosine-
protein kinase
20848863 Pv09 Phvul.009G138300  -10.93 | 'Otein kinase domain / Tyrosine-
protein kinase
Protein kinase domain, Tyrosine-
20848863 Pv09  Phvul.009G138532  +60.01 protein kinase/Serine-
threonine/tyrosine-protein kinase
catalytic domain
20848863  Pv09 Phvul.009G137900  -42.87 AP2/ERF domain
20848863 Pv09 Phvul.009G139100 -160.88 ABC transporter-like

Legenda: “Estadios fenolégicos; "Posicao Fisica do SNP em pares de base (bp); “Cromossomo; °
Distancia (kb) do SNP em relagdo ao gene mais proximo; “dentro” indica que esta dentro da sequéncia

do gene candidato; “+” indica que esta “upstream” em relagdo ao gene;
“downstream” em relagdo ao gene.

Fonte: Proprio Autor (2025).

indica que esta

A maioria dos genes candidatos identificados codificam proteinas como Tyrosine-

protein kinase e protein

kinase domain

(Phvul.006G200500,

Phvul.001G234200,

Phvul.006G080200, Phvul.009G138300, Phvul.009G138532), proteinas citocromo P450



(Phvul.006G078600, Phvul.006G079200, Phvul.006G079300, Phvul.006G079100 e
Phvul.006G078800) e ring zing finger protein (Phvul.001G235000, Phvul.001G233700 e
Phvul.006G079300) (Figura 3).

Figura 3 — Distribuicdo do nimero de genes candidatos identificados proximos aos SNPs
significativos, que codificam diferentes proteinas que podem estar associadas a
caracteristicas de resisténcia a doencas.
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Fonte: Proprio Autor (2025).
4 DISCUSSAO

O painel de diversidade de feijdo comum utilizado neste estudo destaca a variabilidade
de gendtipos de diferentes tipos de grdos obtidos nos programas de melhoramento no Brasil,
incluindo linhagens do banco ativo de germoplasma da UFLA e de linhagens/cultivares de
feijdio comum da EMBRAPA, IDR-Parana e UFV. Além disso, inclui materiais com fontes de
resisténcia as principais doencas, conforme avaliacfes anteriores avaliados em diferentes
ambientes e estadios de desenvolvimento (Costa et al., 2021; Oliveira et al., 2015; Padua et
al., 2022; Pereira et al., 2018; Pereira et al., 2019).



A presenca de diversidade genética é fundamental para os estudos de mapeamento
associativo (GWAS), permitindo a identificacdo de regifes associadas a genes de resisténcia a
doencas de P. wvulgaris L., como por exemplo o CBC, e a diferentes caracteristicas
agronémicas. Simons et al. (2021) utilizaram uma populacdo de melhoramento de 852
cultivares e linhagens iniciais e avangadas do programa de melhoramento de feijdo da
Universidade Estadual de Dakota do Norte. Os autores identificaram oito QTLs associadas a
resisténcia ao CBC (seis ja descritos e dois novos), utilizando mais de 30.000 SNPs e 40.000
SNPs dos pools génicos andino e mesoamericanos, respectivamente. Em outro estudo,
conduzido por Shi et al. (2011), um painel de 469 cultivares/linhagens preliminares e
avancadas, com 75 SNPs, confirmou 15 QTLs previamente descritos e oito novos QTLs
foram identificados. Essas evidéncias confirmam que populacdes de melhoramento podem ser
usadas para identificacdo de regides gendmicas por meio do GWAS.

De acordo com os resultados obtidos na fenotipagem, 55,1% das linhagens foram
resistentes ao CBC em casa de vegetacdo e 29% apresentaram uma certa resisténcia em
campo. Apenas 17% das linhagens foram resistentes em ambos os estadios, sugerindo seu
potencial como fontes de resisténcia para o desenvolvimento de cultivares resistentes ao CBC.
Resultados similares foram relatados por Simons et al. (2021), que identificaram resisténcia
ao CBC em mais de 40% dos genotipos avaliados nos estadios V2 e V3, com 18% das
linhagens resistentes em ambos 0s estadios.

As variacOes observadas entre estadios e ambientes estdo de acordo com os relatados
na literatura (Alladassi et al. 2018; Almeida et al. 2021; Pereira et al. 2019). Além disso, estas
variagcbes podem estar relacionadas a expressdo diferenciada de genes que conferem
resisténcia ao CBC em diferentes estadios de desenvolvimento da planta. A avaliacdo das
linhagens em condi¢cBes ambientais distintas também pode explicar essa expressao
diferenciada, uma vez que em casa de vegetacdo € possivel controlar temperatura e umidade,
ao contrario do campo, onde as plantas sdo expostas a condi¢des mais imprevisiveis.

No experimento de campo, as condi¢Bes climaticas foram atipicas em comparacao aos
anos anteriores, favorecendo ndo apenas o CBC, mas também a ocorréncia de doencas
fangicas como antracnose, mofo branco e a mancha angular. A alta pluviosidade foi o
principal fator responsavel por esse aumento, sendo observada umidade relativa média do ar
de 77,06% e temperatura de 22,8 °C (INMET, 2023). Fatores ambientais podem influenciar a

regulacédo da expressdo génica do feijdo comum por mecanismos epigenéticos (Almeida et al.



2021), que estdo associados a fatores como patdgenos, estresses abidticos e o estagio de
desenvolvimento da planta.

No presente estudo, a maioria das linhagens avaliadas sdo do tipo carioca (63%)
(Tabela 2). Essa informacéo é importante, uma vez que linhagens/cultivares de gréos carioca
constituem o principal grupo, por ser um dos grupos mais cultivados em larga escala.
Programas de melhoramento de feijdo comum que visam a resisténcia ao CBC e para
multiplas doencas, podem utilizar essas informacbes para iniciar um programa de
melhoramento e/ou introduzir esses materiais em programas de melhoramento ja existentes
por meio da piramidacgéo de genes de resisténcia a diferentes doencas.

Adicionalmente, as linhagens identificadas, embora com resisténcia intermediaria,
podem ser utilizadas para iniciar um programa de sele¢do recorrente com a finalidade de
acumular alelos de resisténcia ao CBC a cada ciclo de selecdo e recombinacdo (Duncan;
Singh; Gilbertson, 2007; Melo et al., 2019; Silva et al., 2015), que permite o acimulo dos
alelos de resisténcia a cada ciclo selecdo e recombinacdo. Além disso, o presente resultado
evidencia que é importante realizar GWAS com um maior numero de genotipos de feijao
comum do tipo carioca bem como das demais classes, como os de gréos preto, a fim de obter
mais informacg0es sobre esses grupos quanto a resisténcia ao CBC.

Estudos recentes tém utilizado o GWAS visando buscar regides associadas a
resisténcia do feijdo comum ao CBC (Alves et al., 2024; Barbosa et al., 2022; Fukuji et al.,
2024; Monteiro et al., 2021; Simons et al., 2021). No presente estudo, os mais de 3.000 SNPs
utilizados permitiram a identificacdo dos SNPs promissores. Os quatro SNPs encontrados
foram localizados dentro ou préximos de genes candidatos relacionados a familias de
proteinas envolvidas na resposta de defesa das plantas a patogenos. Esses genes estdo
distribuidos nos cromossomos Pv06, em ambos os estadios, e Pv01 e Pv09 no estaddio R8.
Estudo realizados por Monteiro et al. (2021) relataram a presenca de SNPs nesses trés
cromossomos, dentro de genes relacionados com proteinas como plastid-lipid associated
protein (PAP fibrillin) (Pv01), glutamina synthetase (Pv06) e pentatricopeptide repeat Family
protein (Pv09). Outros diferentes genes candidatos associados a SNPs proximos aos
cromossomos Pv01 e Pv09 foram recentemente identificados (Alves et al., 2024; Fukuji et al.,
2024).

Em estudos de GWAS, o tamanho da janela de variacdo ao redor de SNPs
significativos varia conforme o desequilibrio de ligacdo (LD) e o fendtipo em analise. Para

resisténcia a doengas em feijdo comum, Galeano et al. (2012) e Barbosa et al. (2022) usaram



100 Kb, enquanto Zuiderveen et al. (2016) adotaram 500 Kb para resisténcia ao oidio.
Moghaddam et al. (2016) utilizaram 250 Kb para caracteristicas agronémicas. Inclusive, em
populacdes com LD mais extenso, janelas de até 1 Mb podem ser usadas, ampliando a
deteccdo de genes associados a caracteristica estudada. Neste estudo, a magnitude do LD foi
alta, provavelmente devido a autogamia, caracteristica do feijado comum (Perseguini et al.,
2016) e ao fato de algumas linhagens serem oriundas de programas de selecdo recorrente, com
alto grau de parentesco e que demanda frequentes eventos recombinacéo entre as linhagens,
resultando em uma lenta decaida do LD (Costa et al., 2021; Liu et al., 2022; Perseguini et al.,
2016). Para este estudo, foi definida uma janela de 200 kb para a busca dos genes candidatos.

Os genes candidatos encontrados préximos a regido fisica dos SNPs codificam
proteinas que estdo associados a resisténcia ao CBC e a outras doencas (Abd-El-Haliem;
Joosten, 2017; Almeida et al., 2021; Jun et al., 2015; Miranda, 2023; Monteiro et al., 2021;
Padua et al., 2022; Shafi et al., 2022; Simons et al., 2021). A maioria dos genes identificados
codificam proteinas como tirosina-proteina quinase, dominio de proteina quinase, citocromo
P450 e proteina dedo de zinco. Além dessas, outros genes foram identificados associados a
proteinas com LRR, dominio de tiorredoxina, ABC transporter-like, sendo relatados por Shafi
et al. (2022) como genes importantes associados a resisténcia do feijdo comum contra a
antracnose.

No estddio V3, o GWAS ndo revelou nenhuma associacdo estatisticamente
significativa, conforme relatado anteriormente. No entanto, foi realizada a busca de possiveis
genes candidatos proximos ao SNP ss715645206 (P-valor = 3.04E-05), localizado préximo da
linha de significancia (“threshold™). Monteiro et al. (2021) usou procedimento semelhante,
buscando por genes proximos a SNPs ndo significativos. Eles analisaram SNPs com valores
de —loglO(p) iguais ou superiores a 0,9 e identificaram genes relacionados a defesa das
plantas. Neste estudo, foram encontrados genes com fungdes bioldgicas semelhantes:
serine/threonine-protein kinase (R8, Phvul.009G138532), pentatricopeptide repeat family
protein (V3, Phvul.006G201000), MADS box protein (V3, Phvul.006G202200 e
Phvul.006G202300), Legume lectin  domain  (V3, Phvul.006G200800; RS,
Phvul.001G234200) e protein tyrosine kinase (V3, Phvul.006G200500, Phvul.006G200800,
Phvul.006G080200; R8, Phvul.001G234200, Phvul.006G080200, Phvul.009G138300,
Phvul.009G138532).

Esses genes possuem diversas anotagdes funcionais e estdo envolvidos em diferentes

processos moleculares. As funcbes que podem desempenhar na expressao da resisténcia ao



CBC precisam ser exploradas em estudos futuros. A maioria dos genes putativos encontrados
neste estudo (Figura 3) codificam proteinas pertencente ao grupo das quinases. Essas
proteinas compartilham funcdes relacionadas a fosforilacdo de proteinas, diferenciando-se
pelos aminoacidos especificos (tirosina, serina ou treonina). As quinases desempenham um
papel central na resisténcia das plantas a patdgenos, e participa da sinalizacdo durante o
reconhecimento de patdgenos e na subsequente ativacdo dos mecanismos de defesa das
plantas (Romeis, 2001; Yang et al., 2020). Diferentes familias de proteinas quinases atuam
em diversos niveis celulares, incluindo o reconhecimento de elicitores, a transducédo de sinais
e a indugéo de ativagao transcricional (Sessa; Martin, 2000). Elas s&o os principais receptores
de reconhecimento de padrGes da membrana plasmatica, desencadeando respostas a padrdes
moleculares associados a microrganismos, fornecendo a primeira linha de defesa induzivel
(Boller; Felix, 2009; Tena et al., 2011). Neste estudo, os SNPs identificados, tanto no estadio
V3 quanto no R8, foram localizados proximos a regides que codificam proteinas com dominio
quinase e tirosina-proteina quinase. Na regido Pv09:2.08 Mb do SNP ss715648787, foi
localizado o gene Phvul.009G138532, que codifica uma serina-treonina quinase. Estes
resultados reforcam o papel das quinases na resposta de defesa das plantas a patdgenos,
destacando seu potencial como alvos para 0 melhoramento genético visando a resisténcia a
doencas.

No estudo realizado por Simons et al. (2021), a principal regido associada a resisténcia
ao CBC foi relatada no cromossomo Pv10, contendo um cluster de ort6logos para 0 mesmo
gene, e demais regides estavam associadas a proteinas contendo dominio NB-ARC, proteina
fosfolipase C especifica para fosfatidilinositol, proteinas relacionadas a fosfatase de piridoxal
fosfato, receptores de quinases tipo LRR e proteinas citocromo P450. Os genes que codificam
proteinas receptoras de quinases tipo LRR sdo alguns dos mais importantes genes de
resisténcia a doencas em plantas (Ng et al., 2011; Wu et al., 2017). O dominio LRR, é
conservado evolutivamente e estd presente em muitas proteinas associadas a imunidade inata
em plantas (Ng et al., 2011). Neste estudo, o0 SNP (ss715639789), encontrado proximo a
regido Pv06:1.91 Mb, esta localizado a 50.1 kb upstream ao gene Phvul.006G080200 que
codifica uma proteina LRR.

Outra proteina importante relatada acima é a citocromo P450. Enzimas citocromo
P450 em plantas estdo envolvidos na via biossintética de fitoalexinas, que sdo substancias
quimicas sintetizadas pelas plantas para combater patdégenos (Durst; Benveniste, 1993).

Portanto, essas informagdes indicam que o0s genes que codificam citocromo P450



desempenham um papel crucial na defesa dos organismos, sintetizando moléculas de defesa
nas plantas. Os genes Phvul.006G078600, Phvul.006G079200, Phvul.006G079300,
Phvul.006G079100 e Phvul.006G078800 identificados neste estudo préximos a regido do
SNP (ss715639789), estdo intimamente relacionados as proteinas citocromo P450, sugerindo
suas possiveis implicacdes na resisténcia a doenga do CBC. Além dessas duas proteinas, o
SNP (ss715639789) estd proximo a genes que codificam proteinas de dedo de zinco
(Phvul.006G079300), proteina com dominios quinase (Phvul.006G080200) e proteinas da
superfamilia do tipo tioredoxina. Esta ultima foi relatada por Shafi et al. (2022) como uma das
proteinas relacionadas a imunidade de plantas de feijdo comum ao Colletotrichum
lindemuthianum, agente causal da antracnose. Costa et al. (2021) também relatou a presenca
das proteinas citrocromo P450 e com dominio quinases envolvidas na resisténcia a diferentes
isolados da raca 65 de antracnose, localizadas em genes no Pv04.

Dos 4 SNPs encontrados na analise de GWAS, o SNP ss715645861, conforme
mapeado por Hagerty (2013), no grupo de ligagdo 1.3 na posic¢do 2.8 cM, estava localizado
proximo a proteinas associadas com a resisténcia a podriddo radicular em feijdo-comum. Os
demais SNPs nao foram relatados na literatura, sugerindo a presenca de trés novos
marcadores SNPs associados com a resisténcia ao CBC.

A identificacdo de SNPs significativos e genes candidatos podem ser (teis para
programas de melhoramento de feijdo comum. Esses marcadores podem ser utilizados na
selecdo assistida para desenvolver cultivares de feijdo comum com resisténcia ao CBC.
Contudo, a validacdo desses marcadores em diferentes populacGes e ambientes sera uma etapa
importante para garantir sua eficacia e aplicabilidade em larga escala. Alguns estudos ja
identificaram importantes genes candidatos associados a resisténcia ao CBC distribuidos em
diferentes grupos de ligacdo e codificando proteinas relacionadas a mecanismos de defesa
(Tabela 2A, Anexo 1). Até o momento, foram propostos cinco genes candidatos associados a
Xanthomonas phaseoli pv. phaseoli (Xpp) (Alves et al., 2024), treze genes também ligados a
resisténcia a Xpp (Barbosa et al., 2022) e nove genes relacionados a X. citri pv. fuscans (Xcf)
(Monteiro et al., 2021), todos com base em estudos de associacdo genémica ampla (GWAS)
(Tabela 2A, Anexo 1). Esses genes foram localizados em regides proximas ou diretamente
associadas a SNPs relevantes para a resisténcia (Monteiro et al., 2021; Barbosa et al., 2022;
Alves et al., 2024).

A distribuicdo dos genes candidatos identificados em diferentes grupos de ligacéo e a

diversidade funcional das proteinas codificadas, como NBS-LRRs, proteinas quinases, fatores



de transcricdo e proteinas de transporte, reforcam o carater quantitativo da resisténcia ao
CBC. Essas informacdes, detalhadas na Tabela 2A do Anexo 1, evidenciam a necessidade de
estratégias de piramidacdo de alelos favoraveis para o desenvolvimento de cultivares com

resisténcia duravel e ampla frente a variabilidade patogénica.

5 CONCLUSAO

H& SNPs significativos nos cromossomos Pv1, Pv6 e Pv9, associados a resisténcia
ao CBC, com destaque para genes candidatos envolvidos em processos de defesa, como
quinases, citocromo P450 e proteinas com dominios LRR.

A avaliacdo nos estadios iniciais sob condigdes controlas em casa de vegetacdo sao
Uteis para o descarte inicial de genotipos suscetiveis, visando reduzir o nimero expressivo

de linhagens e locais nos experimentos de campo.
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Resumo: O feijdo comum (Phaseolus vulgaris L.) é uma cultura de grande importancia
econbmica e nutricional, especialmente em paises em desenvolvimento. No entanto, o
crestamento bacteriano comum (CBC), causado por isolados de Xanthomonas spp., tem se
tornado uma das principais doencas responsaveis pela reducdo da produtividade dessa cultura.
A doenga provoca significativas perdas econdmicas, e a busca por resisténcia das cultivares
de feijdo tem sido explorada para o controle dessa doenca. Nesse contexto, avaliar a
viruléncia dos isolados de Xanthomonas spp e a caracterizacdo das cultivares sdo importantes
para os programas de melhoramento genético de feijdo comum e o desenvolvimento de
praticas de manejo integradas. Diante disso, este estudo teve como objetivo avaliar a
viruléncia de isolados de Xanthomonas spp. em linhagens de feijdo comum. A avaliacdo da
severidade foi realizada aos 14 dias ap6s a inoculagdo, por meio de escala diagramética de 1 a
9, sendo 1 resistente e 9 suscetivel. O delineamento foi em blocos casualizados, com trés
repeticdes em esquema fatorial 3 x 24, com trés cultivares de feijdo e 24 isolados de
Xanthomonas spp. Além da ANOVA utilizou-se 0 modelo GGE Biplot para testar a interacdo
entre isolados e cultivares. O agrupamento das médias foi realizado pelo teste de Scott e Knott
(p=0,05). Houve variacdo significativa na viruléncia dos isolados, sendo que os isolados
UFLA 05, UFLA 09 e UFLA 23, apresentaram alta viruléncia, enquanto UFLA 06, UFLA 08
e UFLA 17 foram considerados avirulentos. A cultivar BRS Pérola foi a mais suscetivel ao
CBC, enquanto BRSMG Unido e BRSMG Amuleto apresentaram resisténcia moderada. A
andlise estatistica, incluindo o modelo GGE Biplot, mostrou uma interagéo significativa entre
isolados e cultivares, evidenciando a necessidade de estratégias mais precisas para o controle
do CBC.

2 Artigo cientifico apresentado a Universidade Federal de Lavras, como parte das exigéncias do Programa de
Pés-Graduacdo em Genética e Melhoramento de Plantas, area de concentragdo em Genética e Melhoramento de
Plantas.



Palavras-chave: feijao comum; patogenicidade; interacdo patdégeno-planta; doencas no
feijoeiro; resisténcia de plantas.

Abstract: Common bean (Phaseolus vulgaris L.) is a vital crop, particularly for its economic
and nutritional importance in developing countries. However, common bacterial blight
(CBB), caused by isolates of Xanthomonas spp., significantly reduces common bean yield.
Genetic resistance is a primary strategy for CBB control. Therefore, evaluating Xanthomonas
spp. virulence and characterizing common bean genotypes are crucial for breeding programs
and developing integrated disease management strategies. This study aimed to assess the
virulence of Xanthomonas spp. isolates on common bean genotypes. Disease severity was
evaluated 14 days after inoculation using a 1-9 diagrammatic scale, where 1 indicated
resistance and 9 susceptibility. A randomized complete block design with three replications
was used in a 3 x 24 factorial scheme, comprising three common bean cultivars and 24
Xanthomonas spp. isolates. In addition to ANOVA, the GGE Biplot model was employed to
analyze genotype-by-environment (GxE) interaction between isolates and cultivars. Mean
clustering was performed using the Scott-Knott test (p=0.05). Significant variation in isolate
virulence was observed; isolates UFLA 05, UFLA 09, and UFLA 23 exhibited high virulence,
while UFLA 06, UFLA 08, and UFLA 17 were avirulent. The cultivar BRS Pérola was highly
susceptible to CBB, whereas BRSMG Unido and BRSMG Amuleto displayed moderate
resistance. Statistical analyses, including the GGE Biplot, revealed a significant interaction
between isolates and cultivars, underscoring the need for more precise strategies to control
CBB in common bean.

Keywords: common bean; pathogenicity; pathogen-plant interaction; bean diseases; plant
resistance.



1 INTRODUCAO

O feijdo comum (Phaseolus vulgaris L.) desempenha um papel significativo nos
aspectos econdémicos, sociais e nutricionais, especialmente em paises em desenvolvimento da
América do Sul, América Central e Sudoeste da Africa (Uebersax et al., 2023). E um alimento
essencial na dieta brasileira, com um consumo médio de 12,7 kg per capita por ano (Silva;
Wander, 2025). O pais se destaca como um dos maiores produtores e consumidores de feijao
comum no mundo, respondendo por cerca de 75% da producéo total dos paises do Mercosul e
10% da producéo mundial (FAO, 2023). Conforme ultimo levantamento, na safra de 2022/23,
a producdo foi de 2,52 milhdes de toneladas e uma produtividade média de 1,68 kg/ha
(EMBRAPA, 2024).

Por ser cultivado ao longo de todo o ano em uma ampla variedade de ecossistemas,
uma série de fatores podem limitar a producéo do feijdo comum, tais como, doencas, insetos e
plantas daninhas (EMBRAPA, 2023). As doencas, causadas por fungos, virus, bactérias e
nematoides, estdo entre as causas principais que limitam essa produ¢do mundialmente (Silva
Junior et al., 2022, EMBRAPA, 2023, Terefe et al., 2024). A relevancia de cada doenca pode
variar dependendo do ano, da estacéo, da regido e da cultivar utilizada (EMBRAPA, 2023).

O crestamento bacteriano comum (CBC) é atualmente a principal bacteriose do feijdo
comum (Paiva, 2018; Chen et al. 2021), causando significativas perdas de produtividade
(Silva Janior et al., 2022). Perdas de produtividade de 30 a 70% ja foram registradas no Brasil
e no mundo (Singh; Schwarz, 2010; Wendland et al., 2018).

No Brasil, a doenca do CBC foi relatada pela primeira vez no estado do Para (Robbs
1954), e posteriormente, no estado de Sdo Paulo (Paradela Filho; Carvalho; Pompeu, 1967).
Essa bacteriose é causada por um grupo complexo de espécies bacterianas, inicialmente
identificadas como Xathomonas campestris pv. phaseoli e X. campestris pv. phaseoli var.
fuscans (Smith, 1897). Em 1995, apds uma revisdao taxonémica do género Xanthomonas
baseada na homologia de DNA e em testes fenotipicos, este patovar foi reclassificado como
pertencente a espécie X. axonopodis, com as cepas fuscans sendo consideradas uma variante
dentro deste patovar (Young et al., 1978; Vauterin et al., 1995).

Recentemente, um novo estudo taxondmico sobre o complexo de espécies de X.
axonopodis sugeriu a renomeacao de X. axonopodis pv. phaseoli para X. phaseoli pv. phaseoli
(Xpp), e da variante fuscans para X. citri pv. fuscans (Xcf) (Constantin et al. 2016). Tanto

Xpp quanto Xcf pertencentes ao filo Proteobacteria, classe Gamma Proteobacteria, ordem



Xanthomonadales, e familia Xanthomonadaceae. Ambas sdo bactérias Gram-negativas, com
dimens6es que variam de 0,4 um a 1,0 um de largura por 1,2 um a 3,0 pum de comprimento
(Agrios, 2005), possuem um flagelo polar e formam coldnias amarelo-limé&o, lisas, convexas e
circulares quando cultivadas em meios de culturas (Breed; Murray; Smith, 1994; Schaad;
Jones; Chun, 2001).

Algumas cepas desses agentes causadores do CBC produzem um pigmento marrom
em meio contendo tirosina, devido ao acido homogentisico oxidado, um intermediario da via
catabolica da tirosina, sendo conhecidas como "fuscans”. Apesar de que esse pigmento nédo
esta diretamente relacionado a viruléncia (Goodwin; Sopher, 1994; Singh; Miklas, 2015),
estudos tém reportado maior viruléncia em isolados fuscans (Opio; Allen; Teren, 1996;
Fourie; Herselman, 2011). Barroso et al. (2024) e Okazaki et al. (2025) realizaram,
respectivamente, a caracterizacdo morfolégica e molecular de isolados de Xanthomonas spp.
obtidos a partir de folhas de feijoeiro com sintomas severos de crestamento bacteriano
comum, coletadas entre as safras de 2018 e 2023. Ambos os trabalhos confirmaram a
predominancia de isolados de X. citri pv. fuscans (Xcf), destacando sua ampla ocorréncia e
importancia epidemioldgica nas areas cultivadas.

Sementes contaminadas sdo a principal fonte de disseminagdo das bactérias e
introducdo do CBC em éreas livres da doenga. A transmissdo pode ocorrer a curtas e longas
distancias e, por ser globalmente disseminada, a doenca é alvo de medidas de quarentena em
varios paises europeus, onde ndo é endémica. Portanto, o controle do movimento de sementes
contaminadas é essencial para evitar a propagacdo global do patégeno (Paiva et al., 2020).
Com efeito no Brasil, plantas doentes tém sido encontradas com maior frequéncia nas dltimas
safras brasileiras (comunicacdo pessoal). A infeccdo se inicia quando a bactéria se desenvolve
no hospedeiro, sob condi¢cdes de temperaturas entre 28° a 30°C e alta umidade (Rezende et
al., 2017; Torres; Maringoni, 2018). A doenca torna-se ainda de grande relevancia, uma vez
que o indculo pode permanecer viavel por vérios anos em sementes (Denardin; Agostini,
2013; Chen et al. 2021).

Medidas de manejo como rotacdo de culturas, o uso de sementes sadias, manejo
adequado da irrigacdo (Torres; Maringoni, 2018) e o controle quimico sdo algumas medidas
comumente recomendadas (Karavina et al., 2011). A diagnose precisa é fundamental para
definir estratégias de manejo eficazes que maximizem a eficiéncia econémica em sistemas de

cultivo (Borém; Caixeta, 2016). Alguns métodos foram desenvolvidos para o diagnostico de



CBC, como o uso de meios semisseletivos (Claflin et al., 1987; Tebaldi; Souza; Machado,
2007), técnicas soroldgicas (Maringoni et al., 1994), testes bioquimicos e PCR especifico.

O advento das técnicas moleculares, somados as técnicas de rotina, permitiu uma
maior eficiéncia nos estudos de diagnose, assim como em estudos de viruléncia em patdgenos
de plantas (Marigoni, 1998). Com essas técnicas, a reacdo em cadeia da polimerase baseada
em sequéncia repetitiva (rep-PCR) tem sido frequentemente empregada nos estudos de
diversidade genética de fitopatdgenos. Os primers X4c/X4e, criados por Audy et al. (1994),
amplificam um fragmento de DNA de 730 pares de bases (pb), permitindo a detec¢édo e
identificacdo de linhagens tanto de fuscans quanto de n&o-fuscans. A caracterizagdo
molecular, realizada por Okazaki et al. (2025), por meio desses primers permitiu diferenciar
isolados de Xanthomonas spp. associados ao CBC. Para a deteccdo especifica da linhagem
fuscans, os primers Xf1/Xf2 foram utilizados, que amplificam um fragmento de DNA de 450
pb de todos os isolados de fuscans testados (Toth et al., 1998).

Considerando que ambas as espécies (Xpp e Xcf) causam sintomas e danos
semelhantes ao feijdo comum (Monteiro et al., 2021; Barbosa et al., 2022; Alves et al., 2024;
Barroso et al., 2024), o objetivo deste trabalho foi avaliar os niveis de viruléncia de isolados
de Xanthomonas spp. obtidos de plantas de feijdo comum, com sintomas de crestamento
bacteriano comum e compreender a interacdo entre diferentes isolados de Xanthomonas spp. e

cultivares de feijao.

2 METODOLOGIA

2.1 Obtencao dos isolados de Xanthomonas spp.

Neste estudo, foram utilizados 24 isolados de Xanthomonas spp. sendo que 20 isolados
foram obtidos a partir das folhas e vagens com sintomas de CBC, nos ensaios experimentais
de feijdo comum do programa de Genética e Melhoramento do Feijoeiro, da Universidade
Federal de Lavras (UFLA), no Centro de Desenvolvimento Cientifico e Tecnologico em
Agropecuéria (CDCTA). As coletas foram realizadas em diferentes safras no periodo de 2018
a 2023. Adicionalmente, foram utilizados quatro isolados provenientes da colecdo do
Laboratorio de Bacteriologia de Plantas do Departamento de Fitopatologia (DFT/UFLA),
incluindo o isolado de referéncia Xpp CFBP 6165 (UFLA 18) da “Collection Frangais de
Bactéries Phytopathogénes” (Tabela 1).



O isolamento da bactéria e a posterior deteccdo do patdgeno do material coletado
foram realizadas no Laboratério de Bacteriologia de Plantas do Departamento de
Fitopatologia da UFLA e os testes de patogenicidade e de viruléncia foram realizados no
Laboratorio de Genética e Melhoramento de Plantas da UFLA.

Tabela 1 — Identificacdo e origem dos isolados de Xanthomonas spp. obtidos de feijdo
comum.

Identificacéo Origem Ano ldentificagéo Origem Ano

UFLA 01 CDCTA/UFLA 2018 UFLA 13 CDCTA/UFLA 2020
UFLA 02 DFT/UFLA 2002 UFLA 14 CDCTA/UFLA 2020
UFLA 03 CDCTA/UFLA 2022 UFLA 15 CDCTA/UFLA 2019
UFLA 04 DFT/UFLA 2002 UFLA 16 CDCTA/UFLA 2019
UFLA 05 CDCTA/UFLA 2019 UFLA 17 DFT/UFLA 2002
UFLA 06 CDCTA/UFLA 2021 UFLA 18* CFBP 1998
UFLA 07 CDCTA/UFLA 2023 UFLA 19 CDCTA/UFLA 2019
UFLA 08 CDCTA/UFLA 2022 UFLA 20 CDCTA/UFLA 2019
UFLA 09 CDCTA/UFLA 2018 UFLA?Z21 CDCTA/UFLA 2018
UFLA 10 CDCTA/UFLA 2021 UFLA 22 CDCTA/UFLA 2021
UFLA 11 CDCTA/UFLA 2020 UFLA 23 CDCTA/UFLA 2021
UFLA 12 CDCTA/UFLA 2023 UFLAT72 CDCTA/UFLA 2002

Legenda: * isolado de referéncia Xpp CFBP 6165 da “Collection Francais de Bactéries
Phytopathogenes”.

Fonte: Préprio Autor (2025).

O isolamento foi realizado adaptando-se o protocolo proposto por Romeiro (2001).
Previamente, foi realizado o teste de exsudagdo em gotas (Mariano; Souza, 2017) para
constatar a presenca da bactéria fitopatogénica. Em camara de fluxo laminar, o material foi
cortado com auxilio de uma lamina em pequenos fragmentos entre os tecidos sadio e
sintomatico, local onde se encontra o maior nimero de bactérias em proliferacdo.
Posteriormente, esses fragmentos foliares foram acondicionadas durante 15 segundos em
alcool 70%, 30 segundos em hipoclorito de sédio a 2% e a lavagem com &agua destilada
esterilizada. Na sequéncia, os fragmentos foram distribuidos em uma placa esterilizada, na
qual foi depositada uma gota de agua sobre os fragmentos, para, entdo, macera-los com um
bisturi flambado. A repicagem deste macerado foi realizada no meio de cultura 523 (Kado;
Heskett, 1970), meio basico 1 (MB1), empregando-se o0 metodo de estrias paralelas. Para cada

isolado, foram utilizados trés repeticdes. As placas foram incubadas em demanda bioquimica



do oxigénio (B.O.D) a 28°C por 48 h (Romeiro, 2001), condig&o ideal para o crescimento da
bactéria.

Apdbs o crescimento em placa, foi realizada a caracterizacdo fenotipica dos isolados,
verificando-se a producdo ou ndo do pigmento marrom. A avaliacdo foi realizada 72 horas
apos crescimento em placas (King;Ward; Raney, 1954; Birch et al., 1997). Os ensaios foram
repetidos duas vezes.

Os isolados foram preservados em agua destilada e em meio liquido peptona-glicerol,

para posterior armazenamento a -80°C (Halfeld-Vieira, 1998).

2.2 Teste de patogenicidade

Para assegurar que apenas isolados bacterianos patogénicos fossem comparados, fez-
se 0 teste de patogenicidade antes da caracterizacdo genética. Todos os isolados foram
testados para patogenicidade em cultivares de feijoeiro com diferentes niveis de reacdo ao
CBC. Foram utilizadas as cultivares BRSMG Amuleto (moderadamente resistente), BRS
Pérola (suscetivel) e BRSMG Unido (moderadamente resistente). Trés sementes de cada
cultivar foram utilizadas, totalizando nove sementes por isolado. A semeadura das cultivares
foi realizada em bandejas contendo substrato. Cada grupo de sementes foi separado por placas
de poliestireno expandido para evitar a contaminagdo entre isolados presentes em uma mesma
bandeja. Além disso, para evitar contaminacGes entre bandejas diferentes, bandejas
higienizadas foram utilizadas como barreiras entre as bandejas contendo as sementes. As
plantas foram mantidas sob condigdes de temperatura e umidade controladas em casa de
vegetacao até atingirem o estadio V2 (7 — 10 dias).

Antes da inoculacgdo, coldnias de cada isolado bacteriano foram cultivadas em placas
de Petri com meio de cultura MB1 (Kado; Heskett, 1970) pelo método de estrias paralelas e
incubadas em B.O.D a 28° C durante 48 horas. Apds o crescimento, as suspensdes bacterianas
foram preparadas em solucdo salina estéril (NaCl 0,85%) com a concentracdo ajustada em
espectrofotdmetro para Asoonm = 0,1 (Monteiro et al., 2020).

As plantas foram mantidas em camara de nebulizacéo por 48 horas antes da inoculagédo
e depois, até o dia da avaliacdo. A inoculagdo de cada isolado foi realizada durante o estadio
V2 (abertura completa das folhas primarias) das plantas como feito em Ribeiro et al. (2017),
pelo método de incisdo com tesoura, proposto por Schoonhoven e Pastor-Corrales (1987).

Esse método consiste na realizacdo de trés cortes em cada uma das bordas da folha com o



auxilio de uma tesoura previamente mergulhada na suspensdo bacteriana. Como controle
negativo, foram semeadas, em uma bandeja separada, sementes das trés cultivares. Além
disso, para finalizar os procedimentos dos Postulados de Koch, foi realizado o reisolamento

das bactérias a partir das folhas sintomaticas.

2.3 Viruléncia dos isolados de Xanthomonas spp. ao feijoeiro

Foram utilizadas as cultivares BRSMG Amuleto (moderadamente resistente), BRS
Pérola (suscetivel) e BRSMG Unido (moderadamente resistente) para o teste de viruléncia.
Para cada isolado bacteriano, trés sementes de cada cultivar foram semeadas, totalizando nove
sementes por isolado. A semeadura foi realizada em bandejas contendo substrato adequado,
sendo cada grupo de sementes separado por placas de poliestireno expandido, a fim de evitar
contaminacgdes cruzadas entre isolados presentes na mesma bandeja. Além disso, bandejas
higienizadas foram utilizadas como barreiras entre os diferentes isolados para prevenir
contaminagdes. As plantas foram mantidas sob condicbes de temperatura e umidade
controladas em casa de vegetacao até atingirem o estadio V2 (7 — 10 dias ap6s a semeadura).

A metodologia utilizada no teste de viruléncia seguiu rigorosamente o protocolo
descrito no teste de patogenicidade, incluindo o cultivo prévio dos isolados bacterianos, a
preparacdo da suspensdo em solucdo salina estéril e a inoculacdo pelo método de incisdo com
tesoura, no estadio V2 das plantas (Ribeiro et al., 2017; Schoonhoven; Pastor-Corrales, 1987).
Para controle negativo, foi realizada a semeadura das trés cultivares que foram mantidas sem

inoculacéo.

2.4 Avaliacdo da severidade do crestamento bacteriano comum

As avaliacdes foram realizadas aos 14 dias apds a inoculacdo (DAI), utilizando-se a
escala de notas desenvolvida por Aggour, Coyne e Vidaver (1989). O comprimento das lesdes
foi medido em milimetros (mm) e as notas foram atribuidas, conforme a seguinte escala: 1 =
sem lesdo visivel; 2 = lesbes < 1 mm; 3 = lesdes de 1 mm; 4 = lesdes de 2 mm; 5 = lesdes de 3

mm; 6 = lesdes de 4 mm; 7 = lesdes de 5 mm; 8 = lesdes de 6 mm; 9 = lesdes > 7 mm.

2.5 Delineamento experimental e analises estatisticas



O delineamento experimental foi de blocos casualizados (DBC), com trés repeticoes,
em um esquema fatorial 3 x 24, composto por trés cultivares de feijdo e 24 isolados de
Xanthomonas spp., resultando em 72 tratamentos.

Os dados obtidos a partir da avaliacdo, foram submetidos a verificacdo dos
pressupostos de normalidade dos residuos e homogeneidade de varidncias. Atendidos 0s
pressupostos da andlise de varidncia, procedeu-se a ANOVA fatorial simples, adotando o
seguinte modelo estatistico:

Yk =u+ G+ A + By + (GA);; + &y,
em que:
Y, representa a observacdo da severidade para o genotipo i no ambiente (isolado) j, na
repeticéo k;
U é o intercepto;
G; é o efeito fixo do gendtipo i;
A; é o efeito fixo do ambiente (isolado) j;
By, é o efeito aleatorio do bloco (repeticéo) k;
(GA);; € o efeito da interagdo entre gendtipo e ambiente;
&k € 0 erro experimental aleatorio.

Foi utilizado o modelo GGE Biplot para observar o comportametno entre isolados e
cultivares (Yan; Kang, 2003). O modelo GGE Biplot considera apenas os efeitos dos
genotipos e da interacdo gendtipo x isolado, apresentando o efeito de gendtipo como um
efeito multiplicativo da interacdo gendtipo x isolado (Silva; Benin, 2012).

A equacdo do modelo é descrita como: Yij — u — ai — Bj = gileil + gi2ei2 + eij.
Nessa equacao, Yij representa o desempenho do geno6tipo i no isolado j; p é a média geral das
observacdes; ai € o efeito do gendtipo i; Bj é o efeito principal do isolado j; gil e eil sdo
denominados escores principais do genotipo i e isolado j, respectivamente; gi2 e ei2 sao 0s
escores secundarios para o gendtipo i e do isolado j, respectivamente; e eij é o residuo ndo
explicado por ambos os efeitos (Silva; Benin, 2012).

Para o agrupamento das médias dos isolados e das cultivares foi utilizado o teste de
médias Scott e Knott (1974) ao nivel de 5% de probabilidade. Todas as analises foram

realizadas no programa R (R Core Team, 2025).

3 RESULTADOS



3.1 Reacéo das linhagens de feijdo comum aos isolados de Xanthomonas spp.

Diferencas significativas foram observadas entre as cultivares de feijdo e os isolados
de Xanthomonas spp. (p<0,05) para a severidade do CBC. A interacdo entre cultivares X
isolados foi significativa (p<0,05), indicando que a reacdo das cultivares ndo foi coincidente
nos diferentes isolados inoculados. O coeficiente de variacdo e a média geral foram de 19,2%
e 4,9, respectivamente. As notas médias de severidade variaram de 2,0 a 9,0 entre os
genotipos avaliados (Tabela 2). Como a interagdo foi significativa, a decomposicéao e o teste
de médias foi realizada considerando cultivares dentro de isolados e também, isolados dentro
de cultivares.

Os isolados foram agrupados conforme as notas médias de severidade em cada cultivar
(Tabela 3). As trés cultivares apresentaram médias de severidade distintas, com a BRSMG
Amuleto (4,3) e BRSMG Unido (4,5) apresentando as menores médias, sugerindo uma
resisténcia moderada ao CBC, e BRS Pérola (6,0) apresentando a maior nota média de

severidade, considerada suscetivel ao CBC (Tabela 3).

Tabela 2 — Resumo da analise de variancia para as notas de severidade do crestamento
bacteriano comum (CBC) das cultivares de feijoeiro avaliadas em casa de
vegetacdo com inoculacdo de isolados de Xanthomonas spp.

Fonte de variacdo GL QM

Blocos 2 0,78
Isolados (1) 23 19,65*
Cultivar (C) 2 67,81*
Cxl 46 5,23*
Erro 142 0,90

CV (%) 19,2
Média (LI - LS) 4,9 (2,0-9,0)

Legenda: LI: Limite inferior; LS: Limite superior; * significativo a 5% pelo teste F.
Fonte: Proprio Autor (2025).
Para a cultivar BRSMG Unido, as maiores médias de severidade foram observadas nos

isolados UFLA 05(9,0), UFLA 09 (8,3) e UFLA 23 (7,3). Na BRS Pérola, as maiores médias
ocorreram nos isolados UFLA 09 (9,0), UFLA 16 (9,0), UFLA 23 (8,7) e UFLA 72 (8,7). Na



BRS Amuleto, os isolados com as maiores médias foram UFLA 02 (7,0), UFLA 11 (6,7) e
UFLA 09 (6,3). Por outro lado, os isolados UFLA 08 (2,0) e UFLA 06 (2,3) apresentaram as
menores média de severidade em todas as trés cultivares, indicando a baixa viruléncia desses
isolados (Tabela 3).

A andlise estatistica pelo teste de Scott-Knott (p < 0,05) permitiu a formacdo de
grupos homogéneos dentro de cada isolado, indicando diferencas significativas na reacdo das
cultivares aos isolados testados. Para a classificacdo da severidade da doenca, adotou-se o

critério de classificacdo de notas, em que notas de 1 a 3,0 = resistente, notas médias de 3,1 a

5,0 = moderadamente resistente e notas médias superiores a 5,0 = suscetivel.

Tabela 3 — Viruléncia de isolados de Xanthomonas spp., avaliada a partir da severidade do

crestamento bacteriano comum em trés cultivares de feijdo.

Severidade

Isolados BRSMG Uniao BRS Pérola BRSMG Amuleto Média
UFLA 05 90Aal $2? 6,0Bb S 43Bc MR 6,4
UFLA 09 83Aa S 90Aa S 6,3Ab S 79
UFLA 23 73Ba S 87Aa S 33Ch MR 6,4
UFLA 15 70Ba S 6,3Ba S 37Cb MR 5,7
UFLA 18* 6,7Ba S 40Cbhb MR 30Cb R 4,6
UFLA 11 60Ba S 77Aa S 6,7Aa S 6,8
UFLA 16 57Bb S 90Aa S 57Bb S 6,8
UFLA 19 50Cb MR 6,7Ba S 30Cc R 4,9
UFLA 72 50Cb MR 87Aa S 57Bb S 6,5
UFLA 02 47Cb MR 57Bb S 70Aa S 5,8
UFLA 20 43Cb MR 70Ba S 57Ba S 5,7
UFLA 21 43Ca MR 6,0Ba S 53Ba S 5,2
UFLA 07 40Ca MR 40Ca MR 47Ba MR 4,2
UFLA 03 3,7Cb MR 6,7Ba S 57Ba S 5,4
UFLA 04 33Da MR 47Ca MR 30Ca R 3,7
UFLA 10 33Da MR 7.3Ba S 50Bb MR 5,2
UFLA 12 33Da MR 47Ca MR 20Cb R 3,3
UFLA 14 30Db R 6,0Ba S 30Cb R 4,0
UFLA 01 27Db R 53Ca S 50Ba MR 4,3
UFLA 06 23Da R 23Da R 23Ca R 2,3
UFLA 08 20Da R 20Da R 20Ca R 2,0
UFLA 13 20Dc R 53Ca S 37Cb MR 3,7
UFLA 17 20Db R 6,0Ba S 30Cb R 3,7
UFLA 22 20Dc R 6,0Ba S 37Cb MR 3,9
Média 4,5 6,0 4,3




Legenda: tMédias seguidas por letras iguais, maitsculas nas colunas (isolados) e minudsculas nas linhas
(cultivares), ndo diferem entre si pelo teste de Scott-Knott (5% de probabilidade); 2S = Suscetivel; MR
= Moderadamente resistente; R = Resistente; * isolado de referéncia Xpp CFBP 6165 da “Collection
Francais de Bactéries Phytopathogenes™.

Fonte: Proprio Autor (2025).

BRS Pérola agrupou o maior nimero de isolados com alta viruléncia (Figura 1 e
Tabela 3), sendo classificada como suscetivel em 75% dos isolados, moderadamente
resistente em 16,7% e resistente em 8,3% dos isolados (Figura 1). Em contraste, BRSMG
Unido e BRSMG Amuleto foram suscetiveis para 29 e 33,3% dos isolados, respectivamente.
BRSMG Unié&o foi moderadamente resistente em 41,7 % dos isolados e resistente em 29,2%,
enquanto BRSMG Amuleto foi resistente e moderadamente resistente em 33,3% dos isolados
(Tabela 3 e Figura 1).

Figura 1 — Numero de isolados de Xanthomonas spp. associados a diferentes niveis de
resisténcia das linhagens de feijdo comum ao crestamento bacteriano comum.
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Legenda: S = Suscetivel, MR = Moderadamente resistente; R = Resistente.

Fonte: Do Autor (2025).



Quanto a viruléncia dos isolados, foram considerados avirulentos os isolados com
notas médias variando de 1 a 3,0 e virulentos os isolados com notas superiores a 3,0. Na
cultivar BRS Pérola, 91% dos isolados foram virulentos, enquanto nas cultivares BRSMG
Unido e BRSMG Amuleto a porcentagem de isolados virulentos foi de 70,8% e 66,7%,

respectivamente (Figura 2).

Figura 2 — Frequéncia de isolados virulentos e avirulentos de Xanthomonas spp nas cultivares
de feijoeiro (BRSMG Unido, BRS Pérola e BRSMG Amuleto).
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Fonte: Proprio Autor (2025).

O numero de isolados de Xanthomonas spp. virulentos coincidentes nas diferentes
cultivares de feijoeiro avaliadas foi observada por meio do diagrama de Venn (Figuras 3). A
reacdo de suscetibilidade das cultivares foi mais similar entre a maioria dos isolados. Dos 24
isolados avaliados, 13 foram altamente virulentos nas trés cultivares, 4 foram mais virulentos
nas cultivares BRSMG Unido e BRS Pérola (UFLA 04, UFLA12, UFLA 18 e UFLA 19), e 3
foram mais virulentos entre BRSMG Amuleto e BRS Pérola (UFLA 01, UFLA 13 e UFLA
22) (Figura 3). Os isolados UFLA 14 e UFLA 17 foram virulentos apenas para a BRS Pérola.



N&o houve nenhum isolado com especificidade de viruléncia apenas para BRSMG Amuleto
ou apenas para BRSMG Unido.

Figura 3 — Diagrama de Venn para o nimero de isolados de Xanthomonas spp. virulentos
coincidentes nas diferentes cultivares de feijao avaliadas.
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Fonte: Préprio Autor (2025).

O gréfico GGE Biplot (Figura 4) permitiu visualizar a interacdo entre os 24 isolados
de Xantomonas spp. e as trés cultivares (BRSMG Amuleto, BRSMG Unido e BRS Pérola),
com base nos dados de severidade da doenca. O gréafico apresentou os dois primeiros
componentes principais (PC1 e PC2), que explicaram conjuntamente 100% da variag&o total
observada, sendo que PC1 foi responsavel por 60,87% da variacdo e PC2 por 39,13% (Figura
4). O eixo PC1 refletiu a viruléncia dos isolados, enquanto o PC2 indicou a estabilidade da
reacdo das cultivares avaliadas aos isolados. As linhas vermelhas tracejadas partem da origem
e definem setores que agrupam os isolados de acordo com a cultivar, vértice de maior
interacdo dentro de cada setor. A cultivar BRS Pérola esta no setor que contém o maior
namero de isolados, sugerindo maior suscetibilidade frente a esses isolados. BRSMG

Amuleto e BRSMG Uni&o ocupam outros vértices do poligono, indicando maior resisténcia a



grupos especificos de isolados. Isolados localizados proximos a origem apresentaram
comportamento similar nas cultivares, enquanto os mais distantes indicam respostas

diferenciadas dependendo da cultivar.

Figura 4 — GGE Biplot baseado na anélise da interacdo entre 24 isolados de Xanthomonas
spp. e trés cultivares de feijdo comum, avaliadas em casa de vegetacdo (estadio
V/2) e inoculadas pelo método de incisdo com tesoura.
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4 DISCUSSAO

Os resultados obtidos indicaram uma variagéo significativa na viruléncia dos isolados
de Xanthomonas spp., bem como na reagéo das cultivares de feijdo, indicando uma interacao

do tipo complexa entre as cultivares e os isolados avaliados. Esses resultados corroboram



estudos anteriores que destacam a diversidade de viruléncia entre isolados de Xpp e Xcf, bem
como diferentes niveis de suscetibilidade entre gendtipos de feijoeiro (Aritua et al., 2015;
Monteiro et al., 2021; Paiva et al., 2018; Viteri et al., 2014; Zamani et al., 2011).

As variacOes nas médias de severidade entre cultivares sugerem a existéncia de
diferentes mecanismos de resisténcia, o que refor¢a a importancia de se compreender a base
genética dessa interacdo. A diversidade observada pode estar relacionada a presenca de
multiplas cepas do patégeno. Como relatado na literatura, o CBC é causado por quatro cepas
pertencentes a duas espécies do género Xanthomonas: X. citri pv. fuscans (cepas fuscans, NF2
e NF3) e X. phaseoli pv. phaseoli (cepa NF1) (Vauterin et al., 1995; Rademaker et al., 2005;
Alavi et al., 2008; Constantin et al., 2016). Estudos gendmicos indicam que eventos de
transferéncia horizontal de genes contribuiram para a evolucdo da viruléncia, principalmente
da Xpp, que teria incorporado genes de Xcf ao longo do tempo (Aritua et al., 2015; Chen et
al., 2018).

No presente estudo, as cultivares BRSMG Amuleto, BRS Pérola e BRSMG Unido
apresentaram reacOes distintas frente aos isolados testados. As cultivares BRSMG Amuleto e
BRSMG Unido apresentaram maiores niveis de resisténcias, com 33,3% e 29% dos isolados,
respectivamente, classificados como avirulentos a essas cultivares, destacando-as como
potenciais fontes de resisténcia. Esse desempenho reforca a necessidade de uma
caracterizacdo detalhada tanto dos gendétipos quanto dos isolados para orientar programas de
melhoramento genético.

A caracterizacdo morfolégica e molecular dos isolados avaliados, realizada por
Barroso et al. (2024) e Okazaki et al. (2025), respectivamente, indicou uma predominancia de
Xcf, com 67% dos isolados identificados pela pigmentacdo marrom e 79,2% por PCR.
Embora a pigmentacdo nédo esteja diretamente associado a viruléncia (Gilbertson et al., 1991;
Fourie, 2002), estudos indicam que isolados de Xcf tendem a ser mais agressivos (Opio;
Allen; Teren, 1996; Birch et al., 1997; Fourie; Herselman, 2011), o que foi confirmado neste
trabalho. Dos 24 isolados avaliados, 58,3% foram associados as trés cultivares, conforme o
agrupamento do diagrama de Venn (Figura 3), sendo todos classificados como Xcf, tanto na
caracterizacdo morfoldgica quanto molecular (Barroso et al., 2024; Okazaki et al., 2025). Dos
isolados classificados como Xpp pelos autores (UFLA 18, UFLA 12, UFLA 08, UFLA 10 e
UFLA 06), apenas os isolados UFLA 10, UFLA 12 e UFLA 18 foram virulentos nas trés

cultivares (Figura 3), com notas médias de severidade variando de 3,3 a 7,3, destacando-se



pela maior viruléncia na cultivar BRS Pérola. Por outro lado, os isolados Xpp UFLA 06 e
UFLA 08 foram classificados como avirulentos nas trés cultivares (Tabela 3).

Esses resultados evidenciam a alta viruléncia dos isolados Xcf e a diversidade dos
isolados em campo. Além disso, evidencia que a alta viruléncia desses isolados pode estar
relacionada a sua capacidade de colonizar tecidos vegetais e suprimir os mecanismos de
defesa da planta (Garavaglia et al., 2010; Monteiro et al., 2021). Essa variagdo na expresséo
da viruléncia também esta relacionada a diversidade de efetores bacterianos, que séo proteinas
gque modulam a interagdo com o hospedeiro (Mhedbi-Hajri et al., 2011; Ruh et al., 2017).
Estudos gendmicos revelaram efetores exclusivos de Xpp (como XopC2) e de Xcf (como
XopF2), alem da presenca de multiplos sistemas de secrecdo relacionados a patogenicidade
(Aritua et al., 2015; Alavi et al., 2008; Alves et al., 2024).

A andlise do GGE Biplot (Figura 4) permitiu visualizar a interacdo entre os isolados de
Xanthomonas spp. e as trés cultivares de feijdo avaliadas. O componente principal 1 (PC1),
que explicou 60,87% da variacdo, refletiu a viruléncia média dos isolados, enquanto o
componente 2 (PC2), com 39,13%, mostrou a estabilidade da resposta das cultivares frente
aos isolados. Isolados como UFLA 05, UFLA 09, UFLA 15 e UFLA 23, localizados no
quadrante inferior direito, apresentaram alta viruléncia. A cultivar BRSMG Unido foi
associada a poucos isolados virulentos (UFLA 05, UFLA 15, e UFLA 18). A BRS Pérola, por
sua vez, apresentou alta suscetibilidade, evidenciada pela distribuicdo de isolados nos vértices
do poligono, enquanto a BRSMG Amuleto foi associada a isolados predominantemente pouco
virulentos.

De forma geral, isolados mais distantes da origem do biplot apresentaram maior
viruléncia, enquanto os mais proximos ao centro apresentaram uma resposta similar nas trés
cultivares, com menor impacto, como observado para os isolados UFLA 06 e UFLA 08,
ambos avirulentos. A baixa viruléncia desses isolados pode estar relacionada a expressdo de
genes dessas cultivares que conferem maior resisténcia ao CBC (Alladassi et al. 2018; Pereira
et al. 2018; Almeida et al. 2021), principalmente no estadio de plantula (\V2), como verificado
por Barroso (2020), em que a maioria das linhagens de feijdo comum avaliadas foram
resistentes ao CBC, quando avaliadas em casa de vegetacgéo, estadio V3.

A identificacdo da viruléncia de isolados de Xanthomonas spp. € crucial para a escolha
de genotipos resistentes ao CBC e 0 avanco de programas de melhoramento genético do feijao
comum. Como a resisténcia ao CBC é uma caracteristica quantitativa, controlada por
multiplos genes (Singh; Schwartz, 2010; Singh; Miklas, 2015, Wendland et al., 2018), a



variabilidade entre isolados de Xanthomonas spp. contribui para a complexidade do controle
dessa doenca. A caracterizacdo detalhada dos niveis de viruléncia desses isolados possibilita a
escolha mais precisa dos isolados a ser inoculados nas primeiras fases de selecdo dos
gendtipos de feijoeiro, permitindo um processo mais eficiente antes da fase de campo.

A fenotipagem criteriosa e a piramidagéo de genes de resisténcia, como relatado nas
linhagens VAX (Singh; Munoz, 1999), sdo fundamentais para 0 manejo integrado e
sustentavel da producdo de feijdo comum. Além disso, alguns estudos tém evidenciado o
sucesso da selecdo recorrente na integracdo da resisténcia do feijao comum ao CBC (Duncan;
Singh; Gilbertson, 2007; Silva et al., 2015; Melo et al., 2019; Barroso, 2020) e outras
doencas, tais como, a antracnose (Costa, et al., 2020; 2021; 2024), morfo branco (Lopes et al.,
2019) e mancha angular (Abreu et al., 2023; Lemos et al. 2020, Librelon et al., 2020; Padua
et al., 2022; Pereira et al., 2015; 2019).

A identificagéo de isolados virulentos e a inoculagéo artificial em condi¢cfes controladas
sdo ferramentas importantes nesse processo, permitindo a avaliacdo rapida e eficaz dos
gendtipos num programa de melhoramento (Costa et al., 2021; Paiva et al., 2018; Librelon et
al., 2020). Essa abordagem contribui para a aceleracdo dos ciclos de selecdo, o que, por sua
vez, reduz a quantidade de genotipos a ser avaliada em campo, aumentando a eficiéncia do

programa de melhoramento.

5 CONCLUSAO

Os resultados obtidos neste estudo destacam a ampla variabilidade na viruléncia de
isolados de Xanthomonas spp. associados ao crestamento bacteriano comum do feijoeiro, com
predominancia de isolados X. citri pv. fuscans, classificados como altamente virulentos.

A interacdo significativa entre os isolados e cultivares evidencia a complexidade desse
patossistema e destaca a importancia da identificacdo da viruléncia de isolados de
Xanthomonas spp. para a escolha e selecdo de gendtipos resistentes ao CBC nos programas de

melhoramento genético do feijdo comum visando resisténcia a este patdgeno.
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TERCEIRA PARTE

3 CONSIDERACOES FINAIS

Esta reuniu estratégias complementares para o enfrentamento do crestamento
bacteriano comum (CBC) no feijdo comum, integrando ferramentas gendmicas e fenotipicas
aplicadas a selecdo de geotipos resistentes. O artigo 1 demonstrou que ha variabilidade
genetica significativa entre linhagens de feijado comum quanto a resisténcia ao CBC, com base
nas avaliacOes realizadas nos estadios V3 (casa de vegetacdo) e R8 (campo). Por meio da
andlise de associacdo genémica (GWAS), foram identificados SNPs significativos nos
cromossomos Pvl, Pv6 e Pv9, cujos genes candidatos estdo relacionados a mecanismos de
defesa, como proteinas quinases, citocromos P450 e proteinas com repeti¢des ricas em leucina
(LRR). Esses resultados fornecem alvos moleculares relevantes para a selecdo assistida por
marcadores e para 0 avan¢o dos programas de melhoramento genético.

O artigo 2 reforcou a complexidade do patossistema P. vulgaris — Xanthomonas spp.,
ao revelar ampla variabilidade na viruléncia entre os isolados bacterianos avaliados, bem
como diferencas significativas na reacdo das cultivares. A interacdo gendtipo x patdgeno,
observada no modelo GGE Biplot, demonstra a importéncia de caracterizar detalhadamente os
isolados utilizados nos testes de resisténcia. A identificacdo de isolados com diferentes niveis
de viruléncia, aliada a inoculacéo artificial em estadio jovem de desenvolvimento, mostrou-se
uma estratégia eficaz para antecipar o descarte de gendtipos suscetiveis, reduzindo custos e
tempo nas fases subsequentes do programa de melhoramento.

A combinacdo dessas abordagens (mapeamento genémico, caracterizacao fenotipica e
avaliacdo da viruléncia) representa um avanco metodolégico com forte aplicabilidade no
melhoramento genético do feijdo comum. Os resultados obtidos contribuem para o
desenvolvimento de cultivares com bons niveis de resisténcia, e reforcam o papel das técnicas
moleculares como ferramenta aliada a sustentabilidade da producdo agricola. Além disso, 0s
resultados desta tese apontam caminhos promissores para futuras pesquisas, como a validacéo
dos SNPs em populacfes distintas, a caracterizacdo da resisténcia de linhagens de feijao
comum em diferentes condi¢des ambientais, a integracdo de resisténcia multipla a outras
doencas economicamente importantes e 0 uso da selecdo recorrente para a integracdo da

resisténcia do feijao comum ao CBC.



Em concluséo, a presente tese oferece uma contribuicdo valiosa para o melhoramento
genético do feijao comum, fornecendo ferramentas para o desenvolvimento de cultivares mais
resistentes ao CBC e propondo estratégias eficazes para o controle dessa doenca. A
combinacdo de abordagens gendmicas e fenotipicas abre novas possibilidades para a

agricultura sustentavel e o fortalecimento da seguranca alimentar.
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ANEXOS

Tabela 1A — Reacéo de linhagens de feijdo comum ao crestamento bacteriano comum (CBC),
avaliada em casa de vegetacdo com inoculacdo do patdgeno e sob ocorréncia
natural em campo.

(Continua)

Linhagens Tipo de gréo Casa de vegetacao Campo
BRSMG Madrepérola* Carioca 10,0 at S 90a S
VC 27 Carioca 90 b S 6,0 b MR
Ouro Negro Preto 6,0 ¢ S 90a S
ESAL652 Rosinha 6,0 c S 90a S
ESAL664 Rosinha 6,0 c S 90a S
CV-6 Carioca 6,0 c S 80 a S
MAIX 10 Carioca 6,0 c S 75a S
MAIX 14 Carioca 6,0 c S 6,0 b MR
CNFP 10794 Preto 6,0 c S 6,0 b MR
CNFJ 15288 Vermelho 50 d S 90a S
CXIl11 4.484 Carioca 50 d S 85a S
ESAL561 Roxo 50 d S 85 a S
MAX-7 Carioca 50 d S 80 a S
VP 31 Preto 50 d S 80 a S
Rox090 Roxo 50 d S 75 a S
CXII1.7A Carioca 50 d S 70 a S
CNFPMG -11-21 Preto 50 d S 70a S
BRS Bentivi Carioca 50 d S 65 b S
MAIV-15.524 Carioca 50 d S 6,0 b MR
CNFP 11979 Preto 50 d S 6,0 b MR
IPR Colibbri Carioca 40 e S 90a S
Corinthiano Preto 40 e S 90a S
CXlll1.1 Carioca 40 e S 85a S
MAX-1 Carioca 40 e S 85 a S
RPXI-38 Carioca 40 e S 85a S
VP 30 Preto 40 e S 85 a S
BRS Ametista Carioca 40 e S 80a S
MAXII- 22 Carioca 40 e S 80a S
MAX-5 Carioca 40 e S 75 a S
RPXI-7 Carioca 40 e S 75a S
IPR Uirapuru Preto 40 e S 75a S

e S a S

MAX-8 Carioca 40 7,0



Tabela 1A — Reacdo de linhagens de feijdo comum ao crestamento bacteriano comum (CBC),
avaliada em casa de vegetacdo com inoculagdo do patégeno e sob ocorréncia
natural em campo.

(Continuagéo)

Linhagens Tipodegrdao  Casa de vegetacdo Campo
RPCVIII 13 Carioca 40e S 70 a S
VC 25 Carioca 40e S 70 a S
VP 34 Preto 40e S 70 a S
CNFCMG 11-08 Carioca 40e S 65 b S
CXI1-23 Carioca 40e S 65 b S
MAXII-7 Carioca 40e S 65 b S
VC 20 Carioca 40e S 65 b S
CNFRX 15 275 Roxo 40e S 6,0 b MR
MAIII-17.185 Carioca 40e S 55 b MR
VC 35 Carioca 40e S 55 b MR
E09/10-28 Carioca 40e S 45 b MR
MAXII-5 Carioca 40e S 40 b MR
CX118 Carioca 37e S 6,0 b MR
CXI1-8 Carioca 37¢e S 55 b MR
BRS Cometa Carioca 33 f S 90a S
BRS Esplendor Preto 33fF S 50 b MR
CNFP 15677 Preto 30 f R 90a S
BRS Sublime Carioca 30f R 85 a S
CNFPMG -1106 Preto 30f R 85 a S
ESAL517 Rosinha 30f R 85 a S
ESAL502 Roxo 30f R 85 a S
ESAL503 Roxo 30f R 85 a S
MAIV-18.259 Carioca 30f R 80 a S
MAX-2 Carioca 30f R 80 a S
RPCVIII 7 Carioca 30f R 80 a S
RPXI-1 Carioca 30f R 80 a S
RPXI-14 Carioca 30f R 80 a S
BRS Campeiro Preto 30f R 80 a S
BRS Valente Preto 30f R 80 a S
VP 33 Preto 30f R 80 a S
CNFP 15194 Preto 30 f R 75 a S
CNFP 15680 Preto 30f R 75 a S

f R a S

BRS Radiante Rajado 3,0 75



Tabela 1A — Reacdo de linhagens de feijao comum ao crestamento bacteriano comum (CBC),
avaliada em casa de vegetacdo com inoculagcdo do patdgeno e sob ocorréncia
natural em campo.

(Continuagéo)

Linhagens Tipodegrdao  Casa de vegetacdo Campo
CXII-1 Carioca 30f R 70 a S
CXIl11.7B Carioca 30f R 70 a S
MAII-23 Carioca 30f R 70 a S
MAVIII-78 Carioca 30f R 70a S
VC 18 Carioca 30f R 70a S
VC 19 Carioca 30f R 70 a S
CNFP MG 11-08 Preto 30f R 70a S
MAIV-8.102 Carioca 30f R 65 b S
MBCI 32/14 Carioca 30f R 6,5 b S
CXI111.23 Carioca 30f R 6,0 b MR
MAIII-16.159 Carioca 30f R 6,0 b MR
MAVII1-89 Carioca 30f R 6,0 b MR
VR 20 Vermelho 30f R 6,0 b MR
CNFP MG 11-18 Preto 30f R 55 b MR
BRS Pitanga Roxo 30f R 55 b MR
ESAL535 Roxo 30f R 55 b MR
CXIIl 85.62 Carioca 30f R 50 b MR
BRS Uniao Jalo 30f R 50 b MR
MAX-4 Carioca 30f R 45 b MR
BRS Timbo Roxo 30f R 45 b MR
Pérola Carioca 27 f R 75 a S
BRS Notavel Carioca 23 f R 80 a S
BRS Horizonte Carioca 209g R 85a S
Carioca Carioca 209 R 85a S
\VC 38 Carioca 209g R 80 a S
CNFP11978 Preto 20g R 80 a S
BRS Uai Carioca 209 R 75a S
VC 37 Carioca 209g R 65 Db S
MAVII-127 Carioca 209 R 6,0 b MR
VC21 Carioca 20g R 6,0 b MR
MAXI1I-20 Carioca 20g R 55 b MR
BRSMG Amuleto** Carioca 20g R 40 b MR
MB 89 Carioca 179 R 80 a S



Tabela 1A — Reacdo de linhagens de feijdo comum ao crestamento bacteriano comum (CBC),
avaliada em casa de vegetacdo com inoculagcdo do patdgeno e sob ocorréncia

natural em campo.

(Concluséo)

Linhagens Tipodegrdao  Casa de vegetacdo Campo
CNFCMG-11-06 Carioca 10 h R 80 a S
VR 17 Vermelho 10 h R 80 a S
MAX-11 Carioca 10h R 75 a S
RPXI-6 Carioca 1.0h R 75 a S
EMB9 Carioca 10h R 65 b S
VC 36 Carioca 10h R 65 b S
VC 17 Carioca 10 h R 6,0 b MR
MAX-9 Carioca 10 h R 50 b MR
BRS Esteio Preto 10h R 50 b MR

1Médias seguidas de mesma letra pertencem a um mesmo grupo, de acordo com o teste de Scott-Knott
(p<0,05); Testemunha suscetivel; Testemunha resistente; R=resistente; MR = Moderadamente
reisistente; S = suscetivel.

Fonte: Prdprio Autor (2025)



Tabela 2A — SNPs associados a resisténcia ao crestamento bacteriano comum (CBC) em
feijdo comum, com seus respectivos genes candidatos, localizacdo e classes de
proteinas previstas ja relatados na literatura.

(Continua)
SNP Chr .1 Gene Distancia Anotac¢do do gene e f_un(;ao pre\{lsta Autor
(kb)?2 com base no dominio da proteina
16 Pv09 Phvul.009 21976209 Pectin lyase-like superfamily protein
G151200 y bertamity p
74 PVO1 'Zha’géfgol 15214491  Light regulated Lirl protein
- . . Alves et
300 PV0?2 Phvul.002 12806073 WPP domaln-lnteractlng tail- al
G083200 anchored protein 2
Phvul.001 Proton-dependent oligopeptide (2024)
308 PvOL G163400 42448516 transporter family protein
Phvul.001 Metallo-dependent phosphatase-like
311 Pv01 G267900 52001027 protein
Phvul.007
GO55200,1 4070766
Phvul.007 4591318
G055300.1 . . : .
Major facilitator superfamily protein
Phvul.007 4592079
G055400.1
Phvul.007
GOs5450.1 4004991
Phvul.007 . - . .
G055500 1 4622621 Major facilitator superfamily protein
Phvul.007 PLAT/LH2 domain-containing Barbosa
$S71565 Pv07 G055600.1 4632884 lipoxygenase family protein et al.
0404 Phvul.007 2022
GO055700 1 4645045 allene oxide synthase
Phvul.007 4657073 PLAT/LH2 domain-containing
G055800.1 lipoxygenase family protein
Phvul.007 .
G055900 1 4666083 photosystem I subunit D-2
Phvul.007 4670048 Haloacid dehalogenase-like hydrolase
G056000.1 (HAD) superfamily protein
PIVULOOT 1715605 mathylranstorases superfamily
G056100.1 y P y

protein



Tabela 2A — SNPs associados a resisténcia ao crestamento bacteriano comum (CBC) em
feijdo comum, com seus respectivos genes candidatos, localizacdo e classes de proteinas
previstas ja relatados na literatura.

(Concluséo)

SNP Chr. Gene Distanci  Anotacédo do gene e f_un(;ao pre\{lsta Autor
! a (kb)? com base no dominio da proteina
Phvul.007 . . . i
G056200.1 4726726 Copper amine oxidase family protein
Phvul.007 . . . i
G056300.1 4738182 Copper amine oxidase family protein
Phvul.007 . . . i
57156 G056400.2 4742025 Copper amine oxidase family protein Barbosa
50404 V97 “Phvul.007 etal
G056500.1 4752337 amine oxidase 1 2022
Phvul.007 . .
G056600.1 4757237 amine oxidase 1
Phvul.007 4765815 Secl4p-like phosphatidylinositol transfer
G056700.1 family protein
Phvul.007 Serlne/threonlne-_proteln k_|na§e,
142 Pv7 G184600 dentro ethylene-responsive protein kinase
LeCTR1
Phvul.006  dentro .
240 Pv6 G155800 Glutamine synthetase
Phvul.006  dentro .
155 Pv6 G155800 Glutamine synthetase
Phvul.009  dentro . . . .
299 Pv9 5155900 Pentatricopeptide repeat family protein
197 Pyl Phvul.001 dentro Plastid-lipid associated protein (PAP) Monteiro
G058000 fibrillin etal.
Phvul.011 . - . (2021)
211 Pvil G034900 —2,576  MYB-like DNA binding protein
Phvul.011  dentro . . s
340 Pvil G035600 Serine/threonine-protein kinase
Phvul.010  dentro .
93 Pv10 5007300 Phosphoserine phosphatase
Phvul.003 MADS box protein, SRF-type
191 Pv3 G182700 dentro transcription factor
Phvul.008 Legume lectin domain, protein tyrosine
255 Pv8 G188700 832 kinase, serine/threonine-protein kinase

Legenda: ! cromossomo; ?Distancia (kb) do SNP em relagdo ao gene mais proximo; “dentro” indica
que esta dentro da sequéncia do gene candidato; “+” indica que esta “upstream” em relacdo ao gene; “-
” indica que esta “downstream” em relagdo ao gene.

Fonte: Préprio Autor (2025)



