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Resumo - O aumento do desempenho produtivo do
feijoeiro-comum (Phaseolus vulgaris L.), associado a
propriedades tecnoldgicas dos graos, caracteristicas
nutricionais, resisténcia a doencgas, dentre outros, tem
sido uma constancia nos programas de melhoramento
genético. Sao muitos os estudos desenvolvidos para
conhecer bases genéticas que controlam essas
caracteristicas através da identificagdo de locos de
caracteres quantitativos (QTLs), motivando explorar
os polimorfismos presentes nessas regides. Este
estudo objetivou a identificacdo de polimorfismos
de base unica (SNPs) em QTLs para caracteristicas
diversas em feijoeiro-comum. A metodologia baseou-
se em uma revisao bibliografica no banco de dados
Pulse Crop Database (PDC) para selecionar artigos
cientificos reportando a identificacado de QTLs em
feijdo. Um conjunto de dados gendmicos gerados
no ambito da Embrapa, contendo 420 mil SNPs
identificados a partir de 40 gendtipos de feijao foi
utilizado como arquivo auxiliar para a busca de
polimorfismos nas regides de QTLs alvos. No total,
foram identificados 273 SNPs associados a QTLs,
sendo 189 SNPs presentes no banco de dados
gendmicos da Embrapa e 89 coletados diretamente
a partir dos dados da literatura. Um maior nimero
de SNPs foi identificado associados a QTLs de
produtividade (64,47%), seguido por caracteristicas
nutricionais (16,85%), propriedades tecnoldgicas
(9,89%) e resisténcia a doencas (8,79%). A distancia
média estimada de SNPs adjacentes foi de 1.8
Mpb. Os SNPs identificados no trabalho serédo
integrados a um painel customizado de SNPs para
avaliacdo do germoplasma brasileiro a partir do
DNA desses acessos, para uso efetivo na rotina de
selegdo de genotipos superiores dos programas de
melhoramento de feijao da Embrapa.
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