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Resumo - O feijoeiro-comum (Phaseolus vulgaris L.) € uma cultura de grande importancia nutricional e consideravel
valor socioecondmico. Seu genoma é estimado em ~550Mb, contendo ~30 mil genes, dos quais foram identificados
850 genes putativos de resisténcia. Nesse cenario, ampliar a resolugdo do genoma no germoplasma de interesse é
fundamental para explorar polimorfismos em regides portadoras de genes com valor agrondmico. Este trabalho teve
como objetivo realizar o ressequenciamento de variedades de feijao para a identificagdo de variantes moleculares com
distribuicdo ampla e homogénea no genoma. O material genético foi obtido de 11 variedades de feijao diferenciadoras para
a antracnose e a mancha-angular e enviado para sequenciamento gendmico completo (whole genome sequencing) na
empresa lllumina (EUA). O sequenciamento foi realizado a partir de bibliotecas Nextera® DNA flex, utilizando NovaSeq
PE150. As sequéncias obtidas foram submetidas a analise de qualidade e remogao de contaminantes, utilizando as
ferramentas FastQC e Trimmomatic. A cobertura do sequenciamento foi determinada e realizado o alinhamento com
o genoma de referéncia G2333. A busca por variantes polimorficas utilizou o Genome Analysis Toolkit (GATK). Os
resultados revelaram auséncia de sequéncias de baixa qualidade, sendo identificados ~6 milhdes de sequéncias com
tamanho médio de 151 pb. A cobertura média foi de 15 vezes e o alinhamento com o genoma de referéncia foi de
97,5%. Foram identificados 11,5 milhdes de SNPs, distribuidos nos 11 cromossomos de feijdo, com 1,8 Ts/Tv. Os
resultados permitirdo a dissecagéo genética de importantes regides no genoma de feijao e futuras implementagées em
estratégias de melhoramento para a cultura.
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