
 

Journal of Agronomic Sciences, Umuarama, v.12, n. especial, p.74-113, 2023. 

74 

MAPEAMENTO DO GENE DE RESISTÊNCIA À ANTRACNOSE NA CULTIVAR 

ANDINA DE FEIJÃO COMUM BEIJA FLOR 

  

Larissa Fernanda Sega Xavier1, Márcia Marise de Freitas Cação2, Juliana Parisotto Poletine1  

¹Universidade Estadual de Maringá – UEM, Campus Regional de Umuarama, Programa de Pós-Graduação em 

Ciências Agrárias, Estrada da Paca s/n, CEP 875000-00, Umuarama, PR. E-mail:larissafsx@gmail.com; 

jppoletine@uem.br 
2APTA, APTA Regional, Unidade Regional de Pesquisa e Desenvolvimento de Assis. Rodovia SP 333 

(Assis-Marília) km 397, CEP 19.805-000, Assis, SP. E-mail: marcia.rodrigues@sp.gov.br 

 

RESUMO: A antracnose, causada pelo fungo Colletotrichum lindemuthianum, é uma das 

principais doenças que incidem na cultura do feijão comum. Esse fungo possui ampla 

diversidade de virulência, caracterizada por raças Mesoamericanas e Andinas. Genes de 

resistência à antracnose de origem Andina frequentemente conferem resistência às raças 

Mesoamericanas, as quais são consideradas mais virulentas. Os objetivos deste trabalho foram 

estudar a resistência genética à antracnose na cultivar Andina de feijão comum Beija Flor; 

mapear o locus de resistência à antracnose; e identificar marcadores moleculares ligados a 

esse locus. Foram utilizados dois cruzamentos, Beija Flor × Cornell 49242, cujo as famílias 

F2:3 foram inoculadas com a raça 1545 e Beija Flor × Crioulo 159, em que as plantas F2 foram 

inoculadas com as raças 4, 321, 453 e 1545 de C. lindemuthianum. Foi utilizado análise de 

bulk segregante para genotipagem das plantas F2 dos dois cruzamentos. O DNA dos bulks e 

dos parentais foram analisados com 11.292 marcadores SNPs utilizando o Illumina BeadChip 

BARCBean12K. Marcadores do tipo Kompetitive Allele Specific PCR (KASP) foram 

utilizados para o fine mapping do locus de resistência à antracnose da cultivar Beija Flor. Os 

resultados dos testes de herança indicaram que Beija Flor apresenta um único gene de efeito 

dominante, o qual confere resistência as raças 4, 321, 453 e 1545 de C. lindemuthianum. O 

locus de resistência à antracnose foi posicionado no cromossomo Pv04, entre os marcadores 

SS333 (422,293 pb) e SS309 (454,032 pb), espaçando uma região de 31,7 kpb, nessa região 

se encontram três genes candidatos, que podem conferir resistência à antracnose na cultivar 

Andina Beija Flor.  

 

PALAVRAS-CHAVE: Phaseolus vulgaris, Single Nucleotide Polymorphism (SNP), 

Colletotrichum lindemuthianum, marcadores KASP. 

 
MAPPING OF THE ANTHRACNOSE RESISTANCE GENE IN THE ANDEAN 

COMMON BEAN CULTIVAR BEIJA FLOR 

 

ABSTRACT: Anthracnose, caused by the Colletotrichum lindemuthianum fungus, is one of 

the main diseases affecting the common bean crop. This fungus has a wide diversity of 

virulence, characterized by Mesoamerican and Andean races. Anthracnose resistance genes of 

Andean origin often confer resistance to Mesoamerican races, which are considered more 

virulent. The objectives of this work were to study the genetic resistance to anthracnose in the 

Andean common bean cultivar Beija Flor; map the anthracnose resistance locus; and identify 

molecular markers linked to that locus. Two crosses were used, Beija Flor × Cornell 49242, 

which F2:3 families were inoculated with race 1545 and Beija Flor × Crioulo 159, which the F2 

plants were inoculated with races 4, 321, 453 and 1545 of C. lindemuthianum. Bulk 

Segregating analysis was performed for genotyping the F2 plants from the both crosses. DNA 

from the bulks and parental were analyzed with 11,292 SNPs markers using the Illumina 

BeadChip BARCBean12K. Kompetitive Allele Specific PCR (KASP) markers were used for 

the fine mapping of the anthracnose resistance locus in the Beija Flor. The results of the 
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inheritance tests indicated that Beija Flor has a single dominant gene, which confers 

resistance to races 4, 321, 453 and 1545 of C. lindemuthianum. The anthracnose resistance 

locus was positioned on chromosome Pv04, between the SS333 (422,293 bp) and SS309 

(454,032 bp) markers, spacing a region of 31.7 kbp, in this region there are three candidate 

genes that could confer resistance to the anthracnose pathogen in the Andina cultivar Beija 

Flor. 

 

KEY WORDS: Phaseolus vulgaris, Single Nucleotide Polymorphism (SNP), Colletotrichum 

lindemuthianum, KASP markers. 

 

INTRODUÇÃO 

O feijão comum (Phaseolus vulgaris L.) é cultivado e consumido principalmente em 

países em desenvolvimento na América Latina, África e Ásia. Essa leguminosa é fonte de 

ferro, cálcio, magnésio, zinco, vitaminas, e é considerada a principal fonte vegetal de proteína 

na dieta humana, que complementa fontes de carboidratos como arroz, milho e mandioca 

(Beebe, 2012; Celmeli et al., 2018). O Brasil está entre os maiores produtores e consumidores 

globais de feijão comum com 2,9 milhões de hectares de área e uma produção relativamente 

constante de 3,11 e 3,02 milhões de toneladas estimadas para as safras de 2017/2018 e 

2018/2019, respectivamente. O Paraná é o maior estado produtor de feijão comum do Brasil 

com uma produção de 613,300 toneladas em 2018/2019 (Conab, 2019). 

O feijão comum teve dois centros de domesticação: Mesoamericano e Andino. O 

centro Mesoamericano compreende desde o sudeste dos Estados Unidos até o Panamá, sendo 

predominante cultivares de grãos pequenos com faseolina, proteína de reserva nas sementes 

do feijão, do tipo “S”. Enquanto o centro Andino estende-se do norte do Peru até o noroeste 

da Argentina, onde se originaram cultivares de grãos maiores e faseolina dos tipos “T”, “C”, 

“H” e “A” (Gepts e Bliss, 1986). 

O cultivo do feijão comum pode sofrer grandes perdas quando acometido pelo fungo 

Colletotrichum lindemuthianum (Saccardo & Magnus) Briosi e Cavara, agente causal da 

antracnose, principalmente no início do ciclo de desenvolvimento das plantas e sob condições 

ambientais favoráveis ao desenvolvimento do patógeno. Desse modo, a antracnose pode 

promover reduções consideráveis na produtividade e depreciação na qualidade dos grãos e 

vagens (Pastor-Corrales e Tu, 1989; Mohammed, 2013; Padder et al., 2017). 

C. lindemuthianum é um patógeno altamente variável com capacidade de produzir 

novas cepas virulentas, conhecidas como raças (Pastor-Corrales e Tu, 1989). Estudos prévios 

mostram que 298 raças de C. lindemuthianum foram identificadas no mundo, relatadas em 

diversos países da América, Europa, Ásia e África. No Brasil, foram identificadas até o 

momento 89 raças em 15 estados produtores de feijão comum. Dentre os estados brasileiros, o 



 

Journal of Agronomic Sciences, Umuarama, v.12, n. especial, p.74-113, 2023. 

76 

Paraná se destaca por apresentar a maior virulência, com 62 raças identificadas até o momento 

(Nunes et al. 2021; Xavier et al., 2021). 

O C. lindemuthianum, assim como seu hospedeiro, é classificado em Andino e 

Mesoamericano, sendo a resposta à infecção dependente da origem genética das cultivares e 

dos isolados (Pastor-Corrales, 1996). Os feijões Mesoamericanos são os mais cultivados no 

Brasil (Blair et al., 2013; Barili et al., 2016; Conab, 2020), portanto, as raças de C. 

lindemuthianum de origem Mesoamericanas são também as predominantes no país. 

Para um controle mais eficiente da antracnose do feijão comum é recomendado o uso 

de práticas de manejo integrado de doenças, por meio da utilização de sementes livres de 

patógenos, tratamento de sementes com fungicidas, prática de rotação de culturas, aração para 

enterrar resíduos infestados, aplicação estratégica de fungicidas foliares e principalmente, a 

utilização de cultivares resistentes (Pastor-Corrales e Tu, 1989; Kelly e Vallejo, 2004; 

Mohammed, 2013). 

A resistência à antracnose é condicionada por genes ou alelos que são nomeados com 

o símbolo Co (Kelly e Young, 1996), e até o momento mais de 20 genes de resistência à 

antracnose foram descritos e mapeados nos cromossomos do feijão comum (Kelly e Vallejo, 

2004; Vaz Bisneta e Gonçalves-Vidigal, 2020). Contudo, o fungo C. lindemuthianum 

apresenta ampla variabilidade genética e novas raças vêm surgindo ao longo dos anos, as 

quais podem acarretar na redução da vida útil das cultivares, tornando-as suscetíveis, 

principalmente quando as cultivares apresentarem genes únicos para resistência à antracnose 

(Pastor-Corrales et al., 1993; Gonçalves-Vidigal et al., 2008; Gonçalves-Vidigal et al., 2020). 

A busca por novas fontes de resistência ao C. lindemuthianum é fundamental para os 

programas de melhoramento genético. Genes de resistência encontrados em cultivares 

Andinas frequentemente conferem resistência à raças Mesoamericanas, as quais são 

consideradas as mais virulentas (Pastor-Corrales, 1996; Gonçalves-Vidigal et al., 2009; 

Xavier et al., 2021). Portanto, a combinação de diferentes genes, principalmente Andinos e 

Mesoamericanos por meio da piramidação gênica, permite o desenvolvimento de cultivares 

com resistência ampla e duradoura, e com potencial para conter a ampla virulência e a grande 

variabilidade genética observada neste patógeno (del Río et al., 2003). Adicionalmente, o 

desenvolvimento de marcadores moleculares associados aos genes de resistência é essencial 

para auxiliar os programas de melhoramento genético na transferência dos genes para 

cultivares elites (Gonçalves-Vidigal et al., 2009; Castro et al., 2017).  

A cultivar Andina de feijão comum Beija Flor foi relatado no Brasil como resistente 

às raças mesoamericanas 7, 9, 64, 65, 73, 89, 453 e 2047, e suscetível apenas à raça 3481 de 
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C. lindemuthianum (Vidigal-Filho et al., 2008; Darben et al., 2017; Souza et al., 2018; 

Marcon et al., 2020; Vidigal Filho et al., 2020). Portanto, essa cultivar é uma fonte alternativa 

de resistência para contribuir com a ampliação da base genética do feijão comum e reduzir a 

vulnerabilidade desta importante cultura ao patógeno da antracnose. 

Diante do exposto, os objetivos deste estudo foram 1) avaliar a reação da cultivar 

Andina Beija Flor à diversas raças de C. lindemuthianum; 2) estudar a herança da resistência 

genética à antracnose usando inoculação de múltiplas raças; 3) realizar o fine mapping para 

determinar a localização precisa do locus de resistência; e 4) desenvolver marcadores 

moleculares ligados ao locus de resistência, que possam ser utilizados em seleção assistida 

por marcadores. 

 

 

 

 

REVISÃO DE LITERATURA 

 

FEIJÃO COMUM (Phaseolus vulgaris L.) 

O feijão comum é classificado em: ordem Fabales, família Fabaceae, subfamília 

Faboideae (Papilionoideae), tribo Phaseoleae, subtribo Phaseolineae, gênero Phaseolus L. e 

espécie Phaseolus vulgaris L. (Freytag e Debouck, 2002). São plantas de ciclo anual, 

autógamas, e possuem número diploide de cromossomos igual a 2n = 2x = 22 (Singh et al., 

1991). 

Formas ancestrais de feijão comum estão distribuídas ao longo de uma área que se 

estende do Norte do México até o Noroeste da Argentina (Koenig e Gepts, 1989). Tipos de 

proteínas faseolinas em sementes de feijão comum foram estudadas e determinou-se a 

existência de dois grandes centros de domesticação para P. vulgaris L.: um denominado 

Mesoamericano, no qual predominam cultivares de sementes pequenas com faseolina do tipo 

“S”; e o outro denominado Andino, no qual a maioria dos genótipos apresentaram sementes 

grandes e faseolina do tipo “T”, podendo ser encontrados também faseolinas dos tipos “A”, 

“C” e “H” (Gepts e Bliss, 1986). Adicionalmente, análises com marcadores moleculares 

mostraram que as populações de feijão comum silvestres encontradas na parte Sul da América 

Central, em conjunto com a Colômbia e Venezuela, estão relacionadas ao feijão comum da 

região Mesoamericana, que abrange a metade do Sul do México e a parte Norte da América 
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Central. E o pool gênico Andino, compreende a região Sul do Peru, Bolívia e Argentina 

(Gepts, 1998). Portanto, esses dois pools gênicos podem ser distinguíveis morfologicamente e 

em nível molecular (Gepts e Bliss, 1986; Becerra-Velásquez e Gepts, 1994). 

Além da classificação em pools gênicos o feijão comum também pode ser 

subdividido em seis raças, sendo três correspondentes ao grupo gênico Mesoamericano (raças 

Mesoamerica, Durango e Jalisco) e outros três referentes ao pool gênico Andino (raças Nova 

Granada, Peru e Chile). Essa classificação surgiu a partir de análises agronômicas, 

morfológicas e moleculares realizadas com genótipos silvestres da América Latina, que 

representavam diversas regiões dos centros de domesticação do feijão comum (Singh et al., 

1991). 

A importância em separar o feijão comum em dois pools gênicos, está relacionada a 

oportunidade dos melhoristas em criar variabilidade genética, por meio da hibridação entre 

cultivares Andinas e Mesoamericanas, ou seja, obter novas combinações gênicas (Gepts, 

1998). Adicionalmente, tem sido reportado na literatura que alguns patógenos que incidem na 

cultura do feijão comum também exibem divergência genética em relação às origens Andina e 

Mesoamericana, ou seja, existe uma coevolução entre a origem do hospedeiro e a origem dos 

patógenos (Pastor-Corrales, 1996). 

O feijão comum pode compor diversificados sistemas agrícolas, desde baixo uso 

tecnológico, geralmente cultivado para subsistência, até altamente tecnificado, com o uso de 

intensa irrigação, controle fitossanitário e colheita mecanizada (Blair et al., 2013). A produção 

do feijão comum no Brasil pode ocorrer durante o ano todo, sendo possível o plantio de três 

safras anuais da cultura. Desta forma, sempre haverá produção de feijão comum em 

determinada região do país, contribuindo para o abastecimento interno dos grãos. O Paraná, 

localizado na Região Sul do país, é o principal estado produtor de feijão comum, sendo 

destaque na produção nacional os municípios: Prudentópolis, Irati, Castro, Tibagi, Cândido de 

Abreu, Reserva, Ivaí, Vitorino, Pato Branco, Bom Sucesso do Sul, Palmeira, Cruz Machado, 

Itapejara d'Oeste, Renascença, Lapa e Campo Largo (Conab, 2020).   

O feijão comum destaca-se em nível mundial por ser um importante complemento 

nutricional e a principal fonte proteica de origem vegetal que compõe a dieta humana, para 

consumo direto na forma de grãos ou vagens (Broughton et al., 2003). Essa leguminosa 

também é fonte de ferro, cálcio, magnésio, zinco, vitaminas (principalmente do complexo B), 

carboidratos e fibras (Mesquita et al., 2006; Barili et al., 2016). Adicionalmente, o feijão 

comum contém diversos compostos bioativos benéficos para a saúde do consumidor. O teor 

desses compostos está altamente correlacionado com a cor do tegumento dos grãos. Grãos de 
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cor escura ou preta são diferenciados por seu elevado teor de polifenóis, antocianinas, taninos 

condensados e flavonóides, conferindo-os uma maior capacidade antioxidante. Os compostos 

bioativos são também compostos nutracêuticos que podem ser benéficos no tratamento de 

câncer, doenças cardiovasculares, HIV, diabetes, obesidade, doenças neurodegenerativas, 

entre outras. No entanto, ainda há muitas pesquisas a serem realizadas a esse respeito 

(Chávez-Mendoza e Sánchez, 2017). 

 

MELHORAMENTO DO FEIJÃO COMUM 

O melhoramento do feijão comum está relacionado principalmente aos estresses 

bióticos e abióticos, combinado com a necessidade de se manter características de qualidade 

dos grãos e características de classe de mercado, que são essenciais para atender às 

preferências dos consumidores. Os objetivos dos programas de melhoramento variam de 

acordo com as diferentes localidades, em relação a temperatura, umidade, fertilidade do solo, 

disponibilidade de água, entre outros (Assefa et al., 2019). 

Algumas das características que vem sendo reportados na literatura de importância 

para o melhoramento do feijão comum são: o aumento do conteúdo de minerais como ferro e 

zinco nos grãos, tempo de cozimento, qualidade de enlatamento, índice de colheita, classes de 

mercado, e tempo de escurecimento dos grãos (Blair, 2013; Miklas et al., 2020). 

Dentre os fatores abióticos, a tolerância a seca está entre os principais fatores 

estudados. Produção de feijão comum está sujeita a secas frequentes nas terras altas do 

México, na costa do Pacífico da América Central, no nordeste do Brasil e no leste e sul da 

África, da Etiópia à África do Sul. Para o desenvolvimento de cultivares de feijão comum 

tolerantes à seca, vem sendo estudado a diversidade genética para resposta a esse estresse 

abiótico, a fisiologia dos mecanismos de tolerância à seca e estratégias de melhoramento 

(Beebe et al., 2013). 

Dentre os problemas associados ao baixo rendimento do feijão comum, as doenças 

encontram-se entre os principais problemas fitossanitários (Costa et al., 1999). Mais de 200 

doenças diferentes do feijão comum são relatadas ao longo dos anos, os patógenos provocam 

perdas significativas na produção do feijão incluindo bactérias, vírus, fungos e nematoides. 

Dentre as principais doenças que incidem na cultura, podem ser destacadas: mancha angular, 

ferrugem, mofo branco, antracnose, crestamento bacteriano comum e doenças virais como 

mosaico dourado e mosaico comum (Schwartz e Pastor-Corrales, 1989; Bianchini et al., 

1997). Portanto, os esforços do melhoramento genético também têm se concentrado em 
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desenvolver cultivares de feijão comum com resistência às principais doenças (Assefa et al., 

2019). 

 

ANTRACNOSE DO FEIJÃO COMUM 

A antracnose, causada pelo fungo Colletotrichum lindemuthianum (Saccardo e 

Magnus) Briosi e Cavara, está entre as principais doenças que incidem na cultura (Zaumeyer e 

Thomas, 1957). O gênero Colletotrichum foi classificado como o oitavo gênero 

fitopatogênico mais importante dentre os fungos no mundo, por ser um gênero modelo para 

estudos de interações planta - patógeno e devido ao impacto econômico das doenças causadas 

pelas diferentes espécies (Dean et al., 2012). A espécie Colletotrichum lindemuthianum é 

taxonomicamente classificado como: Fungi, Dikarya, Ascomycota, Pezizomycotina, 

Sordariomycetes, Hypocreomycetidae, Glomerellales, Glomerellaceae, Colletotrichum, 

Colletotrichum lindemuthianum (Mycobank, 2019).  

O C. lindemuthianum apresenta duas fases reprodutivas, uma sexuada e outra 

assexuada. A fase sexuada, também denominada de fase perfeita, é chamada de Glomerella 

cingulata e é raramente encontrada na natureza, esta fase tem sido reportada como ocorrendo 

somente em condições de laboratório. Na fase assexuada, também conhecida como fase 

imperfeita, o patógeno produz conídios num corpo de frutificação denominado acérvulo. Os 

conídios são hialinos, unicelulares, oblongos ou cilíndricos, e apresentam as extremidades 

arredondadas, nas lesões formam massas de cor salmão ou mel (Pastor-Corrales e Tu, 1989; 

Bianchini et al., 1997). 

O fungo é hemibiotrófico, apresentando dois modos de nutrição intracelular: o 

biotrófico e o necrotrófico. Na fase biotrófica, o fungo se nutre dos fluidos apoplásticos das 

células, tendo uma duração de 3 a 4 dias. Na fase necrotrófica, a qual ocorre 

aproximadamente seis dias após a inoculação, o fungo desenvolve hifas secundárias dentro 

das células que secretam enzimas que degradam a parede celular, nesta fase pode ser 

visualizado a formação das lesões que são características da doença (O’Connell et al., 1985). 

A doença é favorecida por temperatura ótima de 17°C e umidade relativa do ar acima 

de 92%. A infecção ocorre em qualquer estádio de desenvolvimento das plantas, seja na parte 

aérea ou em sementes (Pastor-Corrales, 1988; Bianchini et al., 1997).  

Sementes infectadas são a forma mais importante de sobrevivência do patógeno e a 

forma mais eficiente de disseminação do fungo de geração a geração e também a longas 

distâncias (Rava et al., 1994). Adicionalmente, o patógeno sobrevive em restos culturais, onde 

serão produzidos esporos, os quais podem ser disseminados por vento, chuva, insetos, 
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implementos agrícolas, animais e pelo homem durante as atividades agrícolas (Augustin e 

Costa, 1971; Pastor-Corrales, 1988). 

Para prevenir a ocorrência da antracnose nas lavouras de feijão comum, os 

agricultores vêm utilizando estratégias de controle tais como uso de sementes livres da 

doença, utilização de fungicidas, rotação de cultura e uso de cultivares resistentes. A 

resistência genética é considerada a prática mais eficiente para o controle de doenças, 

incluindo a antracnose (Mahuku e Riascos, 2004; Davide e Souza, 2009), permitindo a 

redução do uso de defensivos agrícolas, diminuindo os danos ambientais e reduzindo o custo 

final de produção. 

Entretanto, o desenvolvimento de cultivares resistentes à antracnose é dificultada 

pela ampla variabilidade do fungo C. lindemuthianum, o qual tem a capacidade de produzir 

novas variantes, que são conhecidas como raças, as quais resultam na quebra da resistência 

genética em cultivares comerciais (Pastor-Corrales et al., 1993; Mahuku e Riascos, 2004; 

Damasceno e Silva et al., 2007). Essas raças são classificadas baseadas no perfil de resistência 

e suscetibilidade de um grupo de 12 cultivares de feijão comum, denominadas cultivares 

diferenciadoras (Pastor-Corrales, 1991).    

Um total de 298 raças de C. lindemuthianum foram reportadas na literatura ao redor 

do mundo, em diversos países da América, Europa, Ásia e África. No Brasil, foram 

caracterizadas até o momento 89 raças, as quais estão distribuídas em 15 estados produtores 

de feijão comum (Nunes et al., 2021). O Paraná se destaca por apresentar a maior 

variabilidade, com 62 raças identificadas até o momento (Xavier et al., 2021). 

Pesquisas sugerem que as raças de C. lindemuthianum segregam em dois grupos, 

sendo eles Andino e Mesoamericano, os quais representam os dois pools gênicos do feijão 

comum: Andino e Mesoamericano. Desta forma, as raças de origem Andinas infectam 

preferencialmente genótipos de feijão Andino, enquanto as raças Mesoamericanas infectam 

feijões de ambos os pools gênicos, tanto Mesoamericanos quanto Andinos (Pastor-Corrales, 

1996).  

Pesquisadores estão constantemente em busca de novas fontes de resistência à 

antracnose. Desta forma, mais de 20 genes de resistência ao C. lindemuthianum foram 

reportados na literatura (Kelly e Vallejo, 2004; Meziadi et al., 2016; Vaz Bisneta e 

Gonçalves-Vidigal, 2020). Esses genes de resistência podem ser combinados em cultivares 

comerciais, por meio da piramidação gênica, desenvolvendo assim cultivares de feijão 

comum com resistência ampla e duradoura, capazes de combater a variabilidade do patógeno 

(Kelly e Vallejo, 2004).  
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RESISTÊNCIA GENÉTICA À ANTRACNOSE 

Devido aos prejuízos causados pelo fungo C. lindemuthianum em cultivos de feijão 

comum, a busca por novas fontes de resistência se tornou uma estratégia fundamental para os 

programas de melhoramento genético que visam obter cultivares resistentes ao patógeno da 

antracnose. Diversos genes e alelos que condicionam resistência ao C. lindemuthianum foram 

identificados e mapeados nos grupos de ligação Pv01, Pv02, Pv03, Pv04, Pv07, Pv08 e Pv11. 

Os genes e alelos que condicionam resistência à antracnose são representados pelo 

símbolo Co seguidos por números ou letras (Kelly e Young, 1996), essa nomenclatura foi 

adotada pelo Comitê de genética do Bean Improvement Cooperative (BIC). Quatorze genes e 

11 alelos, identificados em acessos de feijão comum de ambos os pools gênicos, foram 

aprovados pelo comitê. Sendo eles: Co-1 e os alelos Co-12, Co-13, Co-14 e Co-15 (McRostie, 

1919; Melotto e Kelly, 2000; Gonçalves-Vidigal e Kelly, 2006); Co-2 (Mastenbroek, 1960); 

Co-3 e sua série alélica Co-32, Co-33, Co-34 e Co-35 (Bannerot, 1965; Fouilloux, 1979; Young 

et al., 1998; Geffroy et al., 1999; Gonçalves-Vidigal et al., 2013); Co-4 e os alelos Co-42 e 

Co-43 (Fouilloux, 1976; Young et al., 1998; Alzate-Marin et al., 2007); Co-5 e Co-52 

(Fouilloux, 1976; Vallejo e Kelly, 2009); Co-6 (Schwartz, 1982); co-8 (Alzate-Marin et al., 

1997); Co-11 (Gonçalves-Vidigal et al., 2007); Co-12 (Gonçalves-Vidigal et al., 2008b); Co-

13 (Gonçalves-Vidigal et al., 2009); Co-14 (Gonçalves-Vidigal et al., 2012); Co-15 (Sousa et 

al., 2015); Co-16 (Coimbra-Gonçalves et al., 2016) e Co-17 (Trabanco et al., 2015). 

O gene Co-1, originalmente conhecido como gene A, foi primeiramente descrito na 

cultivar Well`s Red Kidney (Barrus, 1915). Esse gene está presente na cultivar Michigan 

Dark Red Kidney (MDRK), a qual pertence ao pool gênico Andino (Melotto et al., 2000). O 

alelo Co-12 foi caracterizado na cultivar Kaboon, Co-13 está presente na cultivar Perry 

Marrow (Melotto e Kelly, 2000), Co-14 na cultivar AND 277 (Alzate-Marin et al., 2003; 

Gonçalves-Vidigal et al., 2011) e Co-15 foi identificado na cultivar Widusa (Gonçalves 

Vidigal e Kelly, 2006). O gene Co-1 foi mapeado no grupo de ligação Pv01. 

O gene Co-2 foi descrito primeiramente como gene Are na cultivar Mesoamericana 

de feijão preto Cornell 49242 (Mastenbroek, 1960). Posteriormente, o gene Co-2 foi mapeado 

no grupo de ligação Pv11 (Adam-Blondon et al., 1994).  

O gene mesoamericano Co-3, foi primeiramente nomeado como Mexique 1 e 

identificado na cultivar diferenciadora Mexico 222 (Bannerot, 1965). Esse gene apresenta 

uma série de cinco alelos. O alelo Co-32, se encontra na cultivar Mexico 227 (Fouilloux, 

1976); o alelo Co33, previamente descrito como Co-9, foi caracterizado na cultivar BAT 93 e 
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também na cultivar PI 207262 (Geffroy et al., 1999; Méndez-Vigo et al., 2005; Alzate-Marin 

et al., 2007; Rodríguez-Suárez et al., 2008). O alelo Co-34, anteriormente nomeado como Co-

10, foi identificado na cultivar Ouro Negro (Gonçalves-Vidigal et al., 2013). Por sua vez, o 

alelo Co-35, primeiramente nomeado como Co-7, foi identificado na cultivar diferenciadora G 

2333 (Pastor-Corrales e Erazo, 1994; Young et al., 1998; Sousa et al. 2014). 

O gene Co-4, previamente nomeado como Mexique 2, foi identificado por Fouilloux 

(1976) na cultivar diferenciadora TO. O alelo Co-42 foi descrito na cultivar SEL 1308 e 

também na cultivar diferenciadora G 2333 (Young et al., 1998), por sua vez, o alelo Co-43 é 

encontrado na cultivar diferenciadora PI 207262 (Alzate-Marin et al., 2002).  

Na cultivar diferenciadora mesoamericana TU foi caracterizado o gene de resistência 

previamente nomeado como Mexique 3 (Fouilloux, 1976) que em seguida foi renomeado Co-

5. Esse gene também foi descrito na cultivar diferenciadora G 2333, na cultivar SEL 1360 

(derivada da cultivar G 2333) (Young e Kelly, 1996a) e na cultivar mesoamericana MSU-1 

(Young et al., 1998). Posteriormente, estudos constataram que o gene de resistência ao C. 

lindemuthianum presente nas cultivares G 2333, SEL 1360 e MSU-1 eram na realidade um 

alelo do gene Co-5, sendo então renomeados como Co-52 (Vallejo e Kelly, 2009; Sousa et al., 

2014).  

Outro gene precursor da resistência ao C. lindemuthianum foi identificado na cultivar 

AB 136 por Schwartz (1982) e nomeado Co-6 por Kelly e Young (1996). Posteriormente, 

esse gene foi mapeado no grupo de ligação Pv07 (Kelly et al., 2003). 

O único gene de resistência à antracnose reportado na literatura como sendo de efeito 

recessivo é o gene co-8, descrito na cultivar AB 136 (Alzate-Marin et al., 1997).   

O gene presente na cultivar Michelite, foi denominado Co-11. Esse gene foi estudado 

por meio do teste de herança e testes de alelismos, sendo considerado independente dos genes 

Co-1, Co-2, Co-3, Co-4, Co-5, Co-6, Co-7, Co-9 e Co-10, porém, sua localizaçã não foi 

determinada (Gonçalves-Vidigal et al., 2007).  

Devido a grande quantidade de genes de origem Mesoamericano disponíveis, surgiu 

a necessidade de encontrar fontes de resistência em cultivares de origem Andina e então uma 

série de genes foram estudados e identificados, tais como: Co-12 caracterizado na cultivar 

Jalo Vermelho (Gonçalves Vidigal et al., 2008b), estudos posteriores constataram que o gene 

Co-12 está presente no grupo de ligação Pv04 (dados não publicados); Co-13 presente na 

cultivar Jalo Listras Pretas (Gonçalves-Vidigal et al., 2009), esse gene foi mapeado no grupo 

de ligação Pv03 (Lacanallo e Gonçalves-Vidigal, 2015); Co-14 foi identificado na cultivar 

Andina Pitanga (Gonçalves-Vidigal et al., 2012) e posteriormente mapeado no grupo de 
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ligação Pv01 (Gonçalves-Vidigal et al., 2016); e o gene Co-15 foi caracterizado na cultivar 

Andina Corinthiano e posicionado no grupo de ligação Pv04 (Sousa et al., 2015).  

Os últimos dois genes aceitos pelo comitê foram o Co-16, presente na cultivar 

Mesoamericana Crioulo 159, o qual foi mapeado no início do grupo de ligação Pv04 

(Coimbra-Gonçalves et al., 2016). E o gene Co-17, o segundo gene de resistência detectado 

na cultivar Mesoamerica SEL 1308, o qual foi localizado no início do cromossomo Pv03 

(Trabanco et al., 2015). 

Outros genes que conferem resistência à antracnose foram identificados, entretanto, 

ainda não foram aprovados pelo BIC. Sendo eles: Co-x, Co-w, Co-y e Co-z caracterizados na 

cultivar Jalo EEP 558 (Geffroy et al., 1999; Geffroy et al., 2008; Richard et al., 2014) Co-u 

identificado na cultivar BAT 93 (Geffroy et al., 2008); Co-Pa identificado na cultivar Paloma 

(Castro et al., 2017); Co-Perla descrito na cultivar Perla (Paulino et al. 2019); Co-AC 

caracterizado na cultivar Amendoim Cavalo (Nanami et al., 2017; Gilio et al., 2020) e 

CoPv01CDRK encontrado na cultivar California Dark Red Kidney (CDRK) (Gonçalves-Vidigal 

et al., 2020); o alelo Co-1HY caracterizado na cultivar Hongyundou (Chen et al., 2017); outros 

dois alelos pertencentes ao cluster Co-1 foram mapeados na cultivar Andina Xana, Co-165-X e 

Co-173-x, que conferem resistência as raças 65 e 73, respectivamente.  

O gene Co-18 foi proposto para nomear o gene de resistência ao C. lindemuthianum 

presente na cultivar Andina Jalo Pintado 2, que foi descrita como resistentes às raças 2, 9, 31, 

65, 73, 95, 449, 453, 1545 e 2047 (Vidigal Filho et al., 2007; Frias et al., 2016), em estudos 

posteriores, o gene Co-18 foi posicionado no grupo de ligação Pv04 (dados não publicados).  

 

MARCADORES MOLECULARES LIGADOS AOS GENES DE RESISTÊNCIA 

Com o progresso no uso de biotecnologias, a manipulação do DNA tornou-se mais 

acessível, facilitando a obtenção de marcadores moleculares para estudos genéticos e 

mapeamento dos genes que conferem resistência aos principais patógenos da cultura do feijão 

comum. 

Os principais tipos de marcadores moleculares são classificados em marcadores de 

hibridização e marcadores de amplificação de DNA. Entre os identificados por hibridização 

estão os marcadores RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) e minissatélites ou 

locos VNTR (Variable Number of Tandem Repeats). Enquanto aqueles revelados por 

amplificação incluem os marcadores do tipo: RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA); 

SCAR (Sequence Characterized Amplified Regions); STS (Sequence Tagged Sites); SSRs 
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(Simple Sequence Repeats) também conhecido como Microssatélite e AFLP (Amplified 

Fragment Length Polymorphism) (Faleiro, 2007). 

Os marcadores Single Nucleotide Polymorphism (SNPs) ou Polimorfismo de 

nucleotídeo único são utilizados para identificar mutações e polimorfismos baseados na 

posição de um único nucleotídeo. Os SNPs são fontes abundantes de variação genética, sendo 

gerados por substituição de uma única base ou pequenos eventos de inserção e deleção. Esse 

tipo de marcador genético tem sido bastante utilizado para estudos filogenéticos e 

mapeamento de genes (Melloto e Kelly, 2000). 

Os marcadores moleculares dos tipos AFLP, RAPD, SSR, STS, SCAR, InDel, e SNP 

têm sido utilizados em mapeamento de genes de resistência à antracnose em feijão comum, 

utilizando populações segregantes, populações Recombinant Inbred Lines (RILs) ou estudo 

de associação genômica ampla (GWAS) (Vaz Bisneta e Gonçalves-Vidigal, 2020).  

O gene Co-1, presente na cultivar MDRK, foi primeiramente mapeado por Young e 

Kelly (1997) e o marcador RAPD OF10530 segregou com o gene à uma distância de 1,9 ± 1,4 

cM em fase de repulsão. Em 2011, foi revelado que os marcadores microssatélite OF10530, 

AT003 e BMd45 também se apresentaram ligados ao alelo Co-12 presente na cultivar 

diferenciadora Kaboon (Campa et al., 2011). O alelo Co-14 foi mapeado na cultivar AND 277 

entre os marcadores CV542014450 (0,7 cM) e TGA 1.1570 (1,3 cM) (Gonçalves-Vidigal et al., 

2011). Enquanto, o alelo Co-15, na cultivar Widusa, apresentou-se ligado ao marcador RAPD 

A181500 à uma distância de 1,2 cM (Gonçalves-Vidigal e Kelly, 2006).  

Young e Kelly (1996b) estudaram duas populações Nearly Isogenic Lines (NILs) que 

apresentavam o gene Are atualmente conhecido como Co-2. A primeira população foi 

nomeada como background Andino, pois uma das cultivares utilizadas no cruzamento era de 

origem andina e apresentava o gene Co-2 (K86002). Enquanto, a segunda população foi 

chamada de background Mesoamericano, sendo um dos parentais a cultivar Mesoamericana 

A4512, que apresentava o gene Co-2. Os autores encontraram o marcador RAPD OQ41440 

mapeado a 2,0 ± 1,4 cM do locus Co-2, para o background Andino e a 5,5 ± 2,3 cM 

utilizando o background Mesoamericano. E um segundo marcador RAPD B3551000 foi 

mapeado a 5,4 ± 2,3 cM do gene Are no background Andino e a 7,7 ± 2,7 cM no background 

Mesoamericano. Adicionalmente, os marcadores MctgEat187, SQ4 e SCAreoli também foram 

reportados associados ao locus Co-2 a 2,3, 5,1 e 0,7 cM, respectivamente (Campa et al., 

2014).  
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Os marcadores OAH18, Pv-ctt001, SW12700 e SW12425 foram reportados associados 

ao cluster Co-3 para resistência as raças 19 (R19), 31 (R31), 65 (R65), 73 (R73), 102 (R102), e 

449 (R449) (Rodríguez-Suárez et al., 2008).  

O alelo Co-34 presente na cultivar Ouro Negro, foi primeiramente mapeado a 0,0 cM 

do marcador g2303 no cromossomo Pv04 (Gonçalves-Vidigal et al., 2013). E posteriormente, 

Valentini et al. (2017) realizaram o fine mapping do alelo Co-34 e identificaram os 

marcadores SNPs do tipo Kompetitive Allele Specific PCR (KASP), SS152 e SS153, 

flanqueando o alelo, nas posições 487.659 pb e 575.006 pb, compreendendo uma região 

genômica de 87.347 pb no cromossomo Pv04.  

Os marcadores RAPD OPH181200C e OPAS13950C foram reportados ligados a 5,6 e 

11,2 cM, respectivamente, do alelo Co-42 presente na cultivar G 2333 (Alzate-Marin et al. 

2001). Estudos conduzidos utilizando famílias F4:5 do cruzamento Nautica × B09197 (Co-42) 

e genotipadas com 5.361 SNPs, constataram que 17 marcadores se encontram associados ao 

locus Co-42, compreendendo uma região genômica candidata de 2,35 Mbp. Adicionalmente, 

os marcadores SCAR SAS13, SH18 e SBB14 também foram associados ao alelo Co-42 (Burt 

et al., 2015). 

Em estudos conduzidos com famílias F2:3 derivadas do cruzamento entre as cultivares 

TU × MDRK, identificaram os marcadores RAPD (SAS8 e SAB3), SCAR (SCARAZ20), 

SSR (BM210 e BM183) e marcadores da proteína faseolina nas sementes (SpI, Pha e SpB) 

associados ao cluster de resistência as raças 3 (R3), 6 (R6), 7 (R7), 31 (R31), 38 (R38), 39 

(R39), 102 (R102), e 449 (R449) na cultivar TU que corresponde ao gene Co-5 (Campa et al., 

2009). O marcador STS g12333250 foi mapeado a 1,2 cM do alelo Co-52 presente na cultivar 

MSU 7-1, localizado no cromossomo Pv07 utilizando população F2 originada do cruzamento 

Mexico 222 × MSU 7-1 (Sousa et al., 2014).  

O gene Co-6 presente na cultivar diferenciadora AB 136 foi mapeado no 

cromossomo Pv07 e o marcador RAPD OPAZ20940 foi reportado ligado a 7,1 cM do gene 

(Alzate-Marin et al., 2000). 

Michelite possui o gene de resistência Co-11, o qual ainda não foi mapeado. 

Entretanto, o marcador RAPD OPAZ04565 foi encontrado ligado a 1,5 cM do gene Co-11 em 

fase de repulsão (Silva et al., 2009).  

O gene Co-13, presente na cultivar Andina Jalo Listras Pretas (Gonçalves-Vidigal et 

al., 2009), foi mapeado no grupo de ligação Pv03. O mapeamento foi conduzido com uma 

população F2 derivada do cruzamento entre Jalo Listras Pretas (resistente à raça 73) e Cornell 

49242 (suscetível à raça 73). Os autores encontraram o marcador OV20680 ligado ao gene Co-
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13 em fase de acoplamento, exibindo uma banda heteromórfica de 680 pb (Lacanallo e 

Gonçalves-Vidigal, 2015).   

O gene Co-14 foi identificado na cultivar Andina Pitanga (Gonçalves-Vidigal et al., 

2012). Análises moleculares revelaram que os marcadores moleculares CV542014390 e 

TGA1.1570, previamente mapeados no cromossomo Pv01 estão ligados ao gene de 

resistência Co-14 a 4,3 cM e 6,3 cM, respectivamente, portanto, o gene Co-14 encontra-se 

mapeado no grupo de ligação Pv01 (Gonçalves-Vidigal et al., 2016).  

As análises moleculares utilizando marcadores do tipo STS, revelaram que o 

marcador g2685 está ligado a 5,6 cM do gene Co-15. Confirmando a localização do gene no 

cromossomo Pv04 (Sousa et al., 2015). 

Estudos realizados com a cultivar Crioulo 159 revelaram que o marcador do tipo STS 

g2467900 / 800 está ligado a 4,8 cM do gene Co-16 no cromossomo Pv04 (Coimbra-

Gonçalves et al., 2016). 

O gene Co-17, presente na cultivar Mesoamericana SEL 1308, foi mapeado na 

parte superior do grupo de ligação Pv03 e apresenta associação com o marcador B6 a uma 

distância genética de 1,3 cM (Trabanco et al., 2015).  

A cultivar Andina Paloma foi recomendada pelo Instituto Nacional de Tecnologia 

Agropecuari (INTA), Salta, Argentina, para o cultivo e tornou-se popular para consumo 

humano na Europa, especialmente na Espanha e Itália. Experimentos realizados no Brasil 

revelaram que Paloma é resistente à diferentes raças Andina e Mesoamericana de C. 

lindemuthianum. O gene Co-Pa foi mapeado no cromossomo Pv01 do feijão comum em uma 

região de 390 kpb, flanqueada pelos marcadores KASP SS82 e SS83 (Castro et al., 2017). 

O gene descrito como Co-Perla, presente na cultivar Perla, foi mapeado no 

cromossomo Pv01 entre os marcadores STS CV542014390 e g683500, ligados a 10,8 cM e 

7,6 cM, respectivamente (Paulino et al., 2019). 

Com o objetivo de realizar o mapeamento e o fine mapping do gene Co-AC, Gilio et 

al. (2020) realizaram análises de bulk segregante utilizando duas populações F2 geradas por 

meio dos cruzamentos entre Amendoim Cavalo (resistente) × PI 207262 (suscetível) e 

Amendoim Cavalo (resistente) × G 2333 (suscetível) e determinaram a posição do gene Co-

AC em uma região genômica de 631 Kpb flanqueada pelos marcadores KASP SS56 e SS92 

no cromossomo Pv01. Por meio da genotipagem de 77 plantas F3 do cruzamento AC × 

PI207262 usando nove marcadores adicionais, os autores reduziram a região genômica onde 

se encontra o gene Co-AC para 9,4 Kpb flanqueada pelos marcadores KASP SS102 e SS165. 
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O mais recente gene de resistência à antracnose, presente na cultivar Andina 

Califórnia Dark Red Kidney (CDRK) e descrito como resistente às raças 73, 2047 e 3481 de 

C. lindemuthianum, foi mapeado em uma região de 33 Kpb no final do cromossomo Pv01, 

utilizando uma população RIL originada do cruzamento entre CDRK (resistente) × Yolano 

(suscetível). Esse gene foi nomeado de CoPv01CDRK (Gonçalves-Vidigal et al., 2020). 

Estudos realizados com a cultivar Hongyundou, identificaram um locus de 

resistência no grupo de ligação Pv01. Por meio do teste de alelismo, conduzido com 605 

plantas na geração F2 do cruzamento Hongyundou × MDRK, foi verificado que todas as 

plantas foram resistentes, indicando que o locus ou gene de resistência presente em 

Hongyundou é um alelo do gene Co-1. Por meio do mapeamento de alta resolução, utilizando 

gerações F2 e F3 do cruzamento Hongyundou × Jingdou, foi verificado que o alelo Co-1HY foi 

posicionado entre 50.264.608 pb e 50.339.673 pb, flanqueado pelos marcadores 

microssatélites PSSR0869 e PSSR0771, espaçando uma região de 75 kpb (Chen et al., 2017). 

O fine mapping do gene Co-x, presente na cultivar Jalo EEP 558, também foi 

realizado e os autores reportaram que o gene encontra-se localizado numa região genômica de 

58 kpb, entre os marcadores P05 e K06, posicionados a 50.286.325 pb e 50.332.737 pb 

respectivamente, no cromossomo PV01 (Richard et al., 2014). 

Recentemente, estudos de associação genômica ampla (GWAS) têm sido realizados 

com o objetivo de identificar regiões cromossômicas associadas com a resistência à 

antracnose. Foram encontradas regiões associadas significativamente à resistência as raças 2, 

4, 7, 9, 39, 55, 65, 73, 81, 109, 3481, nos cromossomos Pv01, Pv02, Pv03, Pv04, Pv05, Pv06, 

Pv07, Pv08, Pv10 e Pv11 (Perseguini et al., 2016; Zuiderveen et al., 2016; Wu et al., 2017; 

Fritsche-Neto et al., 2019; Vaz Bisneta e Gonçalves-Vidigal, 2020; Costa et al., 2021). 

Portanto, é possível verificar que em praticamente todos os cromossomos existem regiões 

genômicas atuando na resposta à resistência ao C. lindemuthianum. 

A piramidação de genes de resistência à antracnose em uma única cultivar é um 

conceito comumente aceito, permitindo o desenvolvimento de cultivares com resistência a 

longo prazo, em comparação com cultivares que apresentam um único gene. Para a realização 

da piramidação genética é utilizado o método do retrocruzamento, o qual se torna mais 

eficiente quando existem marcadores moleculares fortemente ligados aos genes de interesse, 

possibilitando o uso da seleção assistida por marcadores moleculares e facilitando os esforços 

dos programas de melhoramento. Adicionalmente, piramidar genes de origem Andina e 

Mesoamericana pode ser mais eficiente para combater a ampla virulência do patógeno. 

Portanto, estudos de fonte de resistência, mapeamento genético e a identificação de 
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marcadores moleculares ligados aos genes são essenciais para a seleção dos genótipos que 

devem ser inseridos em um programa de melhoramento para resistência ao patógeno da 

antracnose. 

 

CLUSTERS DE GENES DE RESISTÊNCIA À ANTRACNOSE 

Com o advindo das tecnologias, foi realizado o sequenciamento completo do genoma 

de Phaseolus vulgaris. A primeira versão foi obtida por Schmutz et al. (2014), utilizando o 

genótipo Andino G19833, conhecido como Chaucha Chuga. Foram obtidos 587 Mpb 

ancorados nas 11 pseudomoléculas cromossômicas. Um segundo sequenciamento do genoma 

foi obtido por Vlasova et al. (2016) utilizando o genótipo de feijão comum de origem 

Mesoamericana, BAT 93, sequenciando 549 Mpb do genoma. A disponibilidade do genoma 

de referência auxilia no desenvolvimento de marcadores moleculares específicos para cada 

gene, mapeamento de genes de alta resolução, aplicação de estudos de associação genômica, 

além de permitir os estudos em níveis moleculares e identificação de genes candidatos 

(Meziadi et al. 2016). 

Dois mecanismos são descritos em nível molecular como responsáveis por 

condicionar respostas de defesa vegetal aos patógenos. A imunidade desencadeada por 

PAMPs (PTI) e imunidade desencadeada por efetores (ETI) (Jones e Dangl, 2006; Boller e 

Felix, 2009).  

No mecanismo PTI, os receptores de reconhecimento de padrões (PRR) presente nas 

plantas reconhecem os padrões moleculares associados aos patógenos (PAMPs). Alguns 

exemplos de proteínas que atuam na imunidade vegetal como PRR são receptores tipo quinase 

(RLK) e receptores tipo proteínas (RLP). Enquanto no mecanismo ETI, proteínas de 

resistência (R) nas plantas reconhecem moléculas efetoras patogênicas altamente específicas, 

desencadeando respostas de hipersensibilidade (Oblessuc et al., 2015). 

A maioria dos genes de resistência a doenças em plantas são do tipo NBS-LRR, que 

codificam proteínas que possuem um domínio de sinalização amino terminal, um sítio ligante 

de nucleotídeos (NBS) e repetições ricas em leucina (LRR) (Meyers et al., 2005; Boller e 

Felix, 2009; Wu et al., 2017). 

Os genes candidatos à defesa das plantas vem sendo estudados de forma in sílica 

utilizando o genoma de referência do feijão comum, como por exemplo, o trabalho realizado 

por Vaz-Bisneta e Gonçalves-Vidigal (2020) que encontraram 256 proteínas do tipo NBS-

LRR e 200 proteínas do tipo quinases posicionadas nas regiões dos genes de resistência à 
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antracnose descritos na literatura. Os autores realizaram um mapa de integração de todos os 

genes reportados até o momento, bem como a separação desses genes em clusters.  

A denominação de cluster vem sendo utilizada para regiões no genoma onde se 

encontram diversos genes de resistência a doenças como antracnose, ferrugem, mancha 

angular, crestamento bacteriano comum e mofo branco. Essas regiões vêm sendo reportadas 

na literatura localizadas principalmente nos cromossomos Pv01, Pv03, Pv04, Pv07, Pv08 e 

Pv11 do feijão comum (Kelly et al., 2003; Meziadi et al., 2016; Vaz-Bisneta e Gonçalves-

Vidigal, 2020). 

No grupo de ligação Pv01 encontra-se um importante cluster de resistência à 

antracnose e outras doenças. Neste cluster são encontrados os genes e alelos de resistência à 

antracnose de origem Andina: Co-1, Co-12, Co-13, Co-1HY, Co-1x, CoPv01CDRK, Co-14, Co-

15, Co-x, Co-w, Co-Pa e Co-AC. E também as regiões genômicas identificadas como 

ANT1.1, ANT1.2, ANT1.4, ANT1.5, ANT1.6, ANT1.3, ANT1.7 descobertas por estudos de 

associação genômica ampla (Quadro 1). Adicionalmente, neste cluster encontra-se o gene de 

resistência à ferrugem (Ur-9) (Park et al., 1999); e à mancha angular (Phg-1), o qual se 

encontra ligado ao Co-14 na cultivar AND 277 (Gonçalves-Vidigal et al., 2011). 

No grupo de ligação Pv02 foram mapeados os genes de resistência à antracnose 

CoPv02cX presente na cultivar Xana, e Co-u presente em BAT 93. Além das regiões 

genômicas identificadas por GWAS, tais como ANT2.1, ANT2.2, ANT2.3, ANT2.4 e 

ANT2.5 (Quadro 1). 

No cromossomo Pv03, encontra-se os genes Co-13 e Co-17, e as regiões genômicas 

ANT3.1, ANT3.2, ANT3.3, ANT3.4, ANT3.5 e ANT3.6, identificadas em estudos de GWAS 

(Quadro 1). 

No grupo de ligação Pv04, encontra-se o cluster mais estudado para resistência à 

antracnose, contendo genes e alelos Andinos e Mesoamericanos. Sendo eles: Co-3, Co-32, Co-

33, Co-34, Co-35, Co-y, Co-z, Co-3M, Co-3K, Co-3W, Co-3cX, Co-3A252, Co-16, Co-15 e Co-BF. 

Além de diferentes SNPs encontrados em estudos de associação genômica ampla, como: 

ANT4.1, ANT4.2, ANT4.3ANT4.5, ANT4.4, ANT4.8, ANT4.6 e ANT4.7 (Quadro 1). 

Adicionalmente, neste cluster também se encontram genes de resistência à ferrugem (Ur-5, 

Ur-14 e Ur-Dorado) (Stavely, 1984; Miklas et al., 2000; Souza et al., 2011), e o gene de 

resistência à mancha angular Phg-ON (Gonçalves-Vidigal et al., 2013). 

Nos grupos de ligação Pv05 e Pv06, somente foram identificadas regiões associadas 

a resistência à antracnose por meio de estudos de associação genômica ampla. Sendo eles 
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ANT5.1, ANT5.2 e ANT5.3, no cromossomo Pv05, e ANT6.1, ANT6.2, ANT6.2, ANT6.3 e 

ANT6.4, no cromossomo Pv06 (Quadro 1). 

No cromossomo Pv07 foram mapeados os genes e alelos Co-5, Co-52 e Co-6. Além 

das regiões genômicas ANT7.1, ANT7.2, ANT7.3 e ANT7.4 (Quadro 1). 

No cromossomo Pv08 encontra-se os alelos Co-4, Co-42 e Co-43. E as regiões 

genômicas ANT8.1, ANT8.2, ANT8.3 e ANT8.4. Enquanto no cromossomo 9, somente foi 

descrito o gene CoPv09cC na cultivar Cornell 49242 e no cromossomo 10, foram descritos os 

dois SNPs ANT10.1 e ANT10.2 (Quadro 1). 

Por fim, no grupo de ligação Pv11 foram descritos os alelos Co-2, Co-2A252 e Co-

2AB136. E as regiões genômicas ANT11.2, ANT11.1, ANT11.6, ANT11.3, ANT11.4, 

ANT11.5, ANT11.8, e ANT11.7 (Quadro 1).  

O mapeamento de alta resolução permite a identificação das posições físicas dos 

genes e atualmente poucos genes que condicionam resistência à antracnose foram mapeados 

com alta resolução. Na revisão de literatura realizada por Vaz-Bisneta e Gonçalves-Vidigal 

(2020), os autores realizaram um mapa integrado com todos os genes e regiões identificadas 

por GWAS, com as posições físicas e os marcadores moleculares utilizados em cada estudo. 

Esses genes são responsáveis pela codificação de proteínas de resistência típicas dos tipos 

NBS-LRRs e quinases. Essas informações podem ser utilizadas pelos programas de 

melhoramento genético de feijão comum, visando o desenvolvimento de cultivares resistentes 

à antracnose e a utilização dos marcadores moleculares em seleção assistida.
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Quadro 1. Genes e alelos que conferem resistência à antracnose em cultivares de feijão comum, com informações sobre marcadores moleculares, 

posições dos marcadores, raças utilizadas nos estudos e referências bibliográficas (Adaptado de Vaz Bisneta e Gonçalves-Vidigal, 2020) 

Pv 
Fonte de 

resistência  

Genes/locu

s 

Tipo de 

marcado

r 

Nome do marcador 
Distânci

a (cM) 
Raça 

Phytozome Posição do 

marcador v.2.1 Referências 

Início Fim 

Pv0

1 

GWAS4 

ANT1.1 SSR PvM56 

  4 

130,634 130,841 

Perseguini et al. 

(2016) 

ANT1.2 SSR BMc271 
18,910,20

2 

18,910,34

3 

ANT1.4 SSR PvM123 
38,303,06

4 

38,303,60

6 

ANT1.5 SSR PvM15 
42,533,53

3 

42,533,55

2 

ANT1.6 SNP scaffold00024_916410 
49,000,92

1 
  

GWAS81 ANT1.3 SRR NSSR8   81 
35,568,11

9 

35,575,45

2 
Wu et al. (2017) 

Jalo EEP558 
Co-x 

STS P05 

  3993 

49,546,67

0 

49,547,63

9 
Richard et al. (2014) 

STS K06 
49,603,32

4 

49,604,94

2 

Co-w             Geffroy et al. (2008) 

MDRK Co-1 

SNP ss715645258 

  

65, 

73, 

3481 

49,444,40

6 
  

Zuiderveen et al. 

(2016) 
SNP ss715645251 

49,583,96

5 

Kaboon Co-12 

SNP ss715645258 

  

65, 

73, 

3481 

49,444,40

6 
  

Zuiderveen et al. 

(2016) 
SNP ss715645251 

49,583,96

5 

Perry 

Marrow 
Co-13 SNP ss715645258   

65, 

73, 

49,444,40

6 
  

Zuiderveen et al. 

(2016) 
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SNP ss715645251 
3481 49,583,96

5 

Hongyundou  Co-1HY  

InDel TF1 

  81 

49,570,78

6 
  Chen et al. (2017) 

InDel Clp-N1 
49,613,46

0 

GWAS65,73,348

1 
ANT1.7 SNP ss715645251   

65, 

73, 

3481 

49,583,96

5 
  

Zuiderveen et al. 

(2016) 

Amendoim 

Cavalo 
Co-AC 

KASP SS102 

  3481 

49,658,51

7 
  Gilio et al. (2020) 

KASP SS165 
49,667,96

1 

CDRK 
CoPv01CDR

K 

STS CV542014450  

  

73, 

2047

, 

3481 

49,795,29

6 

49,795,63

9 Gonçalves-Vidigal et 

al. (2020) 
SNP ss715645248 

49,828,42

7 
  

 

Quadro 1, Cont. 

Pv0

1 

AND 277 Co-14  

STS CV542014450  0.7 
65, 

2047 

49,795,29

6 

49,795,63

9 Gonçalves-Vidigal et 

al. (2011) 
STS TGA1.1570  1.3 

50,023,31

5 

50,023,33

4 

Widusa Co-15  RAPD OA181500 1.2 73     
Gonçalves-Vidigal & 

Kelly (2006) 

Paloma Co-Pa 

SNP SS82 

  

2047

, 

3481 

49,444,40

5 
  

de Lima Castro et al. 

(2017) 
SNP SS83 

49,828,42

7 
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Xana Co-1x 

SNP SNP01_483 

  
65, 

73 

49,512,54

5 
  Murube et al. (2019) 

SNP SNP01_490 
49,658,82

1 

Pv0

2 

GWAS4 

ANT2.1 SSR PvM153 

  4 

102,106 102,376 
Perseguini et al. 

(2016) ANT2.2 SSR PvM93 
18,881,96

9 

18,881,98

9 

GWASF ANT2.3 

SNP 
BARCPV_1.0_Chr02_2354247

5 
  Field 

24,785,70

6 
  

Fritsche-Neto et al. 

(2019) 
SNP 

BARCPV_1.0_Chr02_2364461

8 

24,878,77

8 

GWAS81 ANT2.4 SSR NSSR24   81 
32,114,72

5 

32,118,14

7 
Wu et al. (2017) 

Xana 
CoPv02c

X  

InDel IND_2_403966 

  

3, 7, 

19, 

449 

40,950,26

5 

  Campa et al. (2014) 
InDel IND_2_404411  

40,981,17

0 

AFLP  MctaEta166   

BAT 93 Co-u   close to I gene      
48,735,65

8 

48,913,84

2 
Geffroy et al. (2008) 

GWAS39,5

5 
ANT2.5 SNP ss715648451   

39, 

55 

49,224,89

3 
  

Zuiderveen et al. 

(2016) 

Pv0

3 

Jalo 

Listras 

Pretas  

Co-13 RAPD OV20680 1.7 73     

Lacanallo & 

Gonçalves-Vidigal 

(2015) 

SEL1308 Co-17 
InDel NDSU_IND_3_00441 

  7 
551,937   Trabanco et al. 

(2015) SSR B6 554,412 554,599 

GWAS1545  ANT3.1 SNP S03_13038972   1545 
13,380,31

3 
  

Vaz Bisneta et al. 

(2020) 

GWAS4  ANT3.2 SSR IAC167   81 
13,439,05

4 

13,439,22

9 

Perseguini et al. 

(2016) 
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GWAS4  

ANT3.3 

SSR PvM126 

  81 

33,533,05

0 

33,533,06

8 

Perseguini et al. 

(2016) 

SSR PVEST236 
33,533,10

1 

33,533,12

2 

ANT3.4 SSR PvM124 
50,149,52

8 

50,150,08

0 

ANT3.5 SNP scaffold00045_345513 
51,575,09

5 
  

ANT3.6 SSR PvM95 
52,439,22

4 

52,439,24

3 

Quadro 1, Cont. 

Pv04 

GWAS2 ANT4.1 

SNP S04_58467 

  2 

65,029 

  
Vaz Bisneta et al. 

(2019) 
SNP S04_63495 59,991 

SNP S04_93389 30,884 

GWAS7  ANT4.2 SNP ss715642306   7 373,157   
Zuiderveen et al. 

(2016) 

GWAS109  ANT4.3 SNP ss715649432   109 473,538   
Zuiderveen et al. 

(2016) 

Beija 

Flor 
Co-BF 

SNP SS333   4, 

321, 

453, 

1545 

342,926   

Xavier et al. (2021) 
SNP SS309   379,964   

Mexico 

222 
Co-3 

RAPD OAH18 

  

19, 

31, 

38 

    
Rodríguez-Suárez et 

al. (2008) 
SSR PV-ctt001  458,859 459,022 

SCAR SW12 589,909 780,651 

Mexico 

227 
Co-32              

Hallard & Trebuchet 

(1976) 

BAT 93 Co-33 

SNP SNP04_1022546  

  

6, 

38, 

357 

1,286,490 

  Murube et al. (2019) SNP SNP04_1308175 1,419,089 

InDel  IND04_10936 1,908,814 
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SNP SNP04_1231633 2,047,754 

PI 

207262 
Co-33       65     

Alzate-Marin et al. 

(2007) 

Jalo 

EEP558 

Co-y             
Geffroy et al. (1999); 

Geffroy et al. (2008) 

Co-z             Geffroy et al. (1999) 

MDRK Co-3M 

SSR Pv-ctt001 5.7 
449, 

1545 
458,859 459,022 Campa et al. (2009) 

SCAR SF10   

73, 

449, 

1545 

    Campa et al. (2017) 

Kaboon Co-3K 

RAPD OF101100 

  

3, 7, 

19, 

31, 

449, 

453, 

1545 

    

Campa et al. (2011) 

SSR Pv-ctt001 458,859 459,022 

SCAR SW12 589,909 780,651 

SCAR SB10     

SCAR SI19 2,035,398 2,035,421 
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Quadro 1, Cont. 

Pv04 

 

 

 

 

Widusa Co-3W RAPD OAH18   

65, 

73, 

102, 

449  

    
Rodríguez-Suárez et 

al. (2008) 

  SSR PV-ctt001    458,859 459,022  

Xana Co-3cX 

SCAR SW12 

  

3, 7, 

19, 

449, 

453 

589,909 

  Campa et al. (2014) 
  254-G15F550  1,618,118 

A 252 Co-3 A 252 

RAPD OY171100 3.9 

354 
    Rodríguez-Suárez et 

al. (2007) 

SCAR SB12 7.8 

RAPD OAH181100 19.2 

SCAR SW12 25 589,909 780,651 

GWAS9  ANT4.5 

SNP S04_1736070 

  9 

1,849,734 

  Vaz Bisneta (2020) SNP S04_1743258 1,856,925 

SNP S04_1743544 1,857,211 

GWAS81  
ANT4.4 SSR NSSR234 

  81 
618,293 891,434 

Wu et al. (2017) 
ANT4.8 SSR NSSR65 43,429,334 43,436,923 

GWAS4  
ANT4.6 SNP scaffold00090_802505 

  
4 2,978,911 

  
Perseguini et al. 

(2016) ANT4.7 SNP scaffold00060_874577 4 4,625,110 

Crioulo 159 Co-16 STS g2467 4.8 2047 1,537,169 1,537,918 
Coimbra-Gonçalves 

et al. (2016) 

Ouro Negro Co-34  STS g2303 0 7 3,634,313 3,634,333 
Gonçalves Vidigal et 

al. (2013) 

G 2333 Co-35        

521, 

515, 

1545 

    

Pastor-Corrales et al. 

(1994); Young et al. 

(1998) 

Corinthiano Co-15 STS g2685 5.6 2047 9,432,376 9,502,363 Sousa et al. (2015) 
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Quadro 1, Cont. 

Pv04 

GWAS65   SNP 

ss715649771 

  65 

28,079 

  Costa et al 2021 

ss715649774 52,516 

ss715649776 68,415 

ss715649777 77,170 

ss715648681 155,465 

ss715640024 155,986 

ss715640025 169,725 

   

ss715642306 

  

373,157 

  

ss715649433 488,793 

ss715649434 495,761 

ss715649437 516,290 

ss715646910 1,610,074 

ss715646889 1,950,380 

ss715646891 1,963,852 

ss715646891 1,963,852 

ss715646892 1,971,759 

ss715646892 1,971,759 

ss715646893 1,981,635 

ss715646893 1,981,635 

ss715646247 2,422,465 

Pv05 
GWAS1545 ANT5.1 

SNP S05_706152 

  1545 

709,427 

  
Vaz Bisneta et al. 

(2020) 

SNP S05_713832 717,107 

SNP S05_739138 742,411 

SNP S05_747744 751,017 

SNP S05_755558 758,956 

GWAS81 ANT5.2 SSR NSSR73   81 1,755,532 1,759,079 Wu et al. (2017) 
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Quadro 1, Cont. 

Pv05 

GWAS65   SNP ss715650069   65 3,462,714   Costa et al. (2021) 

GWAS4  ANT5.3 
SSR PvM07 

  4 
38,325,702 38,325,875 Perseguini et al. 

(2016) SNP scaffold00062_295319 39,315,235   

Pv06 

GWAS81 ANT6.1 SSR NSSR117   81 17,835,035 17,838,657 Wu et al. (2017) 

GWAS4  

ANT6.2 SSR PvM14 

  4 

21,761,732 21,761,753 

Perseguini et al. 

(2016) 

ANT6.2 
SNP scaffold00128_112577 23,902,664 

  
SNP scaffold00128_197955 23,984,572 

ANT6.3 
SNP scaffold00001_2118513 25,417,906 

SNP scaffold00001_1947432 25,605,645 

GWAS2 ANT6.4 SNP S06_28545207   2 27,781,930   
Vaz Bisneta et al. 

(2019) 

Pv07 

TU Co-5 

  SpI 

  

3, 6, 

7, 

38, 

39, 

102, 

449 

    

Campa et al. (2009) 

  Pha 

SCAR SCARAZ20 9,401,021 9,401,041 

SCAR SAB3     

  BM210 39,349,553 39,349,723 

  SpB     

G 2333 Co-52 SCAR SAB3   7     
Vallejo & Kelly 

(2009)  

SEL 1360 Co-52 RAPD OAB3450 5.9 

23, 

64, 

73 

    
Young & Kelly 

(1997) 

MSU7-1 Co-52 STS g12333250 1.2 64 6,984,298 7,020,710 Souza et al. (2014) 

AB 136 Co-6 

RAPD OZ04560 1.7 
31, 

69  
    

Alzate-Marin et al. 

(1999); Gonçalves-

Vidigal et al. (2001) 

STS Pvatcc003 
  

3, 6, 

19, 

5,028,315 5,028,490 
Campa et al. (2017) 

SSR Phs 5,029,188 5,159,698 
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InDel IND7_80043  38, 

73, 

449  

8,156,457 
  

InDel IND7_85201 8,670,608 

SCAR SCARAZ20 9,401,021 9,401,041 

SCAR SZ04  9,624,142 9,624,142 

Quadro 1, Cont. 

Pv07 

Catrachita Co-6 
RAPD OAH1780 12.3 23, 64, 

73 
    

Young & Kelly 

(1997) RAPD OAK20890 7.3 

GWAS4  

ANT7.1 
SNP scaffold00021_89379 

  4 

462,361 

  
Perseguini et al. 

(2016) 

SNP scaffold00021_767280 1,159,699 

ANT7.2 SNP scaffold00088_364454   

ANTT.3 SNP scaffold00094_563857 3,404,535 

ANT7.4 SNP scaffold00098_217812 28,455,303 

Pv08 

TO Co-4 SCAR 

SAS13 0   2,282,236 2,282,256 Young et al. (1998) 

SCARY20 1.2       
Queiroz et al. (2004) 

SCARC08 7.8   7,495,478 7,495,497 

G 2333 Co-42 
RAPD OPH181200 5.6 

73     
Alzate-Marin et al. 

(2001) RAPD OPAS13950 11.2 

SEL 1308 Co-42 

SCAR SAS13 0   2,282,236 2,282,256 Young et al. (1998) 

SCAR SH18 

    

1,016,541 2,695,351 
Awale & Kelly 

(2001) 

SCAR SBB14 2,743,019 2,744,111 
Awale & Kelly 

(2001) 

  COK-4   73 2,300,699 2,301,872 Melotto et al. (2001) 

SNP PvSNPCOK-4 1.4 
73 

2,281,755 2,301,726 Oblessuc et al. 

(2015) SSR PvTA25 0.7 2,367,548 2,367,671 

B09197 Co-42 
SNP sc00089In640327_372918 

  73 
1,822,267 

  Burt et al. (2015) 
SNP sc00065In699804_339284 2,756,087 

PI 207262 Co-43 RAPD OPAS13950C 3.5 65     
Alzate-Marin et al. 

(2007) 
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RAPD OPY20830C, OPC08900C 
        Arruda et al. (2000) 

RAPD OPI16850C, OPJ011380C 

Quadro 1, Cont. 

Pv08 GWAS4  

ANT8.1 SNP scaffold00105_48480 

  4 

8,079,761 

  
Perseguini et al. 

(2016) 

ANT8.2 

SNP scaffold00097_323110 12,990,686 

SNP scaffold00097_164240 13,141,867 

SNP scaffold00034_860044 14,407,039 

ANT8.3 SSR PvM68 54,588,422 54,588,680 

ANT8.4 SSR IAC254 60,114,857 60,114,878 

Pv09 
Cornell 

49242 
CoPv09cC 

SSR BM202 

  453 

27,199,749 27,199,768 

Campa et al. (2014) 
InDel IND_09_28.0580 28,714,319 

  InDel IND_09_29.1822 29,952,459 

SSR ATA217   

Pv10 

GWAS7 ANT10.1 SNP ss715648754   7 3,723,086   
Zuiderveen et al. 

(2016) 

GWAS65   SNP ss715639777   65 6,791,092   Costa et al. (2021) 

GWAS81 ANT10.2 SSR NSSR265   81 8,380,105 8,606,805 Wu et al. (2017) 

Pv11 

Cornell 

49242 
Co-2 

RAPD OQ41440 
2.0/ 

5.5 
23     

Young & Kelly 

(1996) 
RAPD B3551000 

5.4/ 

7.0 

SCAR SCAreoli   3, 6, 7, 

19, 38, 

39, 65, 

357, 

449, 

453 

50,846,058 50,925,118 Geffroy et al. (1998) 

SCAR SQ4   51,797,713 51,799,060 
Adam-Blondon et al. 

(1994) 

A 252 Co-2 A 252 
RAPD OQ41440 9.7 

31 
    Rodríguez-Suárez et 

al. (2007) SCAR SCAreoli 14 50,846,058 50,925,118 
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AB 136 
Co-2 AB 

136 
InDel 

IND_11_460165 
  

3, 6, 

19, 38 

49,681,515 
  Campa et al. (2017) 

IND_11_477711 51,503,182 

GWAS7 ANT11.2 SNP ss715645476   7 1,682,673   
Zuiderveen et al. 

(2016) 

GWAS81 
ANT11.1 SSR NSSR271 

  81 
1,106,474 1,151,453 

Wu et al. (2017) 
ANT11.6 SSR NSSR281 49,365,758 51,289,726 

Quadro 1, Cont. 

Pv11 

GWAS4 
ANT11.3 

SNP scaffold00009_1366067 

  4 

2,875,198 
  Perseguini et al. 

(2016) 
SNP scaffold00009_825782 3,441,053 

ANT11.4 SSR IAC127 32,202,439 32,202,634 

 ANT11.5 SSR PvM98   38,200,179 38,200,248  
ANT11.8 SNP scaffold00096_204246 50,482,178   

GWAS2 ANT11.7 

SNP S11_46403555 

  2 

50,088,974 

  
Vaz Bisneta et al. 

(2019) 

SNP S11_46403801 50,089,220 

SNP S11_46519783 50,201,614 

SNP S11_46529024 50,210,855 

SNP S11_46531625 50,213,456 

GWAS65   SNP ss715648093   65 51,530,230   Costa et al. (2021) 
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