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APRESENTAÇÃO 

O Livro “Ciências biológicas: Gênese na formação multidisciplinar 2”, traz ao leitor 
vinte capítulos de relevada importância na área de Genética, Citogenética, Imunologia, 
Parasitologia, Química medicinal, Saúde pública e Ecologia. Entretanto, caracteriza-se 
como uma obra multidisciplinar que engloba diversas áreas da Ciências biológicas.

Os capítulos estão  distribuídos em temáticas que abordam de forma categorizada e 
multidisciplinar a Ciências biológicas ,  as pesquisas englobam  estudos de: mapeamentos 
genético, citogenético, sequenciamento, genética e educação ,análises forenses , doenças 
genética, eugenesia clássica,  engenharia genética, análise por PCR, cultura de células de 
linfoma e leucemia,  saúde mental,  resposta imune, vacinação contra a covid-19,  vírus 
Sars-Cov-2, métodos de extração de lipídios ,levantamento taxonômico, morfologia vegetal, 
eficiência de inseticidas , química medicinal, cromatografia líquida de alta eficiência (CLAE), 
espectroscopia de infravermelho (IV) e espectrometria de massas (EM), problemática 
ambiental e de saúde pública, poluentes emergentes e biodiesel.

A obra foi elaborada primordialmente com foco nos profissionais, pesquisadores 
e estudantes pertencentes às áreas de Ciências biológicas e Ciências da Saúde e suas 
interfaces ou áreas afins. Entretanto, é uma leitura interessante para todos aqueles que de 
alguma forma se interessam pela área. 

Cada capítulo foi elaborado com o propósito de transmitir a informação científica 
de maneira clara e efetiva, em português, inglês ou espanhol. Utilizando uma linguagem 
acessível, concisa e didática, atraindo a atenção do leitor, independente se seu interesse é 
acadêmico ou profissional.

O livro Ciências biológicas: Gênese na formação multidisciplinar 2”, traz publicações 
atuais e a Atena Editora traz uma plataforma que oferece uma estrutura adequada, propícia 
e confiável para a divulgação científica de diversas áreas de pesquisa. 

Alana Maria Cerqueira de Oliveira 
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RESUMO: Phaseolus lunatus L. (feijão-fava ou 
feijão-lima) é uma das quatro espécies do gênero 
Phaseolus L. mais exploradas comercialmente. 
O feijão-fava é uma fonte de emprego e renda 
para a população carente, além de ser uma 
importante fonte de proteínas, sendo usado 
tanto na alimentação humana como na ração 
para bovinos. Diante da sua reconhecida 
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importância, este trabalho realizou uma revisão bibliográfica, reunindo os principais trabalhos 
de diferentes pesquisas sobre mapeamentos genético, citogenético e sequenciamento do 
genoma do feijão-fava. Esses estudos foram separados em três categorias: (1) investigação 
da origem evolutiva e diversidade genética molecular, (2) mapeamento citogenético e de 
sequenciamento, e (3) melhoramento genético do feijão-fava. Estudos adicionais utilizando 
marcadores moleculares são necessários para analisar a diversidade inexplorada e para 
a identificação de genes associados a características agronômicas de interesse dessa 
leguminosa economicamente importante.
PALAVRAS-CHAVE: Diversidade Genética. Germoplasma. Marcadores moleculares. 
Phaseolus lunatus. 

GENETIC, CYTOGENETIC, AND SEQUENCING MAPPING OF FAVA BEANS: A 
REVIEW

ABSTRACT: Phaseolus lunatus L. (Fava beans, Lima beans), is one of the four most 
commercially exploited species of the Phaseolus L. genus. The Lima bean is an income 
generation for the low-income population; besides it is an important source of proteins 
used in human and animal nutrition. Because of its known importance, this work performed 
a bibliographical review, collecting the main works of different researches regarding to the 
genetic, cytogenetic and sequencing mapping of the fava bean genome. These works were 
separated into three categories: (1) investigation of evolutionary origin and molecular genetic 
diversity, (2) cytogenetic and sequencing mapping, and (3) genetic breeding of the fava bean. 
Additional studies using molecular markers are needed to analyze the unexplored diversity 
and the identification of genes associated with agronomic traits of interest of this economically 
important legume species.
KEYWORDS: Genetic Diversity. Germplasm. Molecular markers. Phaseolus lunatus. 

 

1 |  INTRODUÇÃO 
O feijão-fava (Phaseolus lunatus L.), popularmente conhecido por feijão-de-lima, 

fava-de-lima ou simplesmente fava, é superado, em termos de consumo e áreas cultivadas, 
apenas pelo feijão comum (P. vulgaris L.) (ARTEAGA et al., 2018). No cenário mundial, o 
feijão-fava dispersou-se do seu local de origem, na região da Mesoamérica e dos Andes, 
para regiões subtropicais do globo (SERRANO-SERRANO et al., 2010). Na América do 
Norte, os Estados Unidos são o maior produtor de feijão-fava no mundo. Na Europa, é 
cultivado em pequena escala nos países mediterrâneos (ARTEAGA et al., 2018). No Brasil, 
o feijão-fava é produzido e comercializado por pequenos produtores na região Nordeste, 
sendo consumido na forma verde e madura (MORAES et al., 2017).

Bonifácio et al. (2012) e Penha et al. (2016) destacam o potencial e a diversidade 
genética do feijão-fava e suas aplicações em programas de conservação e melhoramento 
genético dessa espécie. Penha et al. (2016) também ressaltam que, apesar da importância 
do feijão-fava, variedades melhoradas dessa leguminosa não são produzidas no Brasil, 
além de haver poucas informações sobre seu sistema de reprodução e da diversidade 
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genética existente.
O melhoramento genético atua diretamente na adaptabilidade e produtividade 

dos cultivos, sendo necessário o conhecimento detalhado da constituição genética das 
espécies (BERED; NETO; CARVALHO, 1997). Nesse contexto, estudos envolvendo a 
construção de mapas genéticos, citogenéticos e de sequenciamento têm sido bastante úteis 
na localização de genes que controlam características de importância morfoagronômica, 
sendo ferramentas-chave para o melhoramento genético de uma espécie-alvo (HA et al., 
2012; ANDARGIE et al., 2013; SOUSA et al., 2015). 

Diante de sua reconhecida importância, o presente trabalho objetivou realizar 
uma revisão bibliográfica acerca dos mapas genéticos e citogenéticos disponíveis para 
P. lunatus e o recente sequenciamento do seu genoma, bem como sua aplicabilidade ao 
melhoramento genético, destacando as possíveis implicações dessas pesquisas, além de 
oferecer um panorama geral desses conhecimentos para futuras aplicações.

 

2 |  METODOLOGIA 
Este trabalho reuniu os principais conhecimentos acerca da genética, citogenética e 

genômica do feijão-fava obtidos por meio de marcadores moleculares e citogenéticos, a fim 
de determinar o seu panorama atual.

A busca pelos artigos foi realizada nas bases de dados Science Direct, Google 
Acadêmico, PubMed, Springer e biblioteca eletrônica Scientific Eletronic Library Online 
(SCIELO). Foram utilizados os seguintes descritores: feijão-fava, marcadores moleculares, 
mapeamento genético, mapeamento citogenético, sequenciamento e melhoramento 
genético, lima bean, molecular markers, genetic mapping, cytogenetic mapping, genetic 
breeding, sequencing e Phaseolus lunatus L.

Fizeram parte da pesquisa os artigos que obedeceram aos seguintes critérios: 
estudos abordando dados genéticos e citogenéticos de feijão-fava, trabalhosutilizando 
marcadores moleculares e citogenéticos e estudos que oferecem conhecimentos relevantes 
para o seu panorama geral.

A partir desses trabalhos e seu compilado de informações, dividimos a revisão em 
três categorias: (1) investigação da origem evolutiva e diversidade genética molecular, (2) 
mapeamento citogenético e sequenciamento, e (3) melhoramento genético do feijão-fava. 
Para o entendimento da evolução do conhecimento obtido em cada categoria ao longo do 
tempo, os estudos selecionados foram postos, via de regra, em ordem cronológica, sendo 
cada estudo abordado separadamente. 
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3 |  MAPEAMENTO GENÉTICO, MAPEAMENTO CITOGENÉTICO E 
SEQUENCIAMENTO DO GENOMA DE PLANTAS 

Diante da importância nutricional e alimentar das espécies vegetais no mundo todo 
e visando o desenvolvimento de espécies com maior rendimento e resistência a estresses 
bióticos e abióticos, como resistência a vírus e tolerância à seca, respectivamente, 
pesquisas genômicas têm sido voltadas ao melhoramento genético de plantas (VARSHNEY 
et al., 2010; VARSHNEY, GRAMER; SORRELLS, 2005). 

Nesse contexto, o desenvolvimento de mapas genéticos, citogenéticos e, mais 
recentemente, o sequenciamento do genoma de plantas têm se tornado abordagens 
genéticas clássicas e modernas cada vez mais utilizadas, permitindo a localização de 
regiões gênicas de interesse, sendo ferramentas-chave para o melhoramento genético 
vegetal, para o mapeamento genômico comparativo e para obtenção de um mapa de 
referência para a maioria das espécies vegetais. 

Mapas genéticos disponíveis para espécies vegetais têm auxiliado a detecção de 
genes economicamente importantes. Vários tipos de marcadores podem ser utilizados 
na construção desses mapas, como: AFLPs (Amplified Fragment Length Polymorphisms; 
Polimorfismos de Comprimento de Fragmento Amplificado), RAPDs (Random Amplified 
Polymorphism DNA; Fragmentos de DNA Amplificado ao Acaso), SSRs ou microssatélites 
(Simple Sequence Repeats; Sequências Simples Repetidas) e SNPs (Single Nucleotide 
Polymorphisms; Polimorfismos de nucleotídeo único) (DURAN et al., 2009; ZOLET et al., 
2017). Tais marcadores são importantes para o mapeamento genético e para a seleção 
assistida por marcador (WANG et al. 2006).

Essas marcas genéticas podem, ainda, ser associadas e integradas a cromossomos 
específicos (mapas citogenéticos ou físicos), permitindo a comparação das distâncias 
genéticas e físicas, a análise da distribuição de sequências repetitivas no genoma de 
determinada espécie, bem como a determinação da origem do seu genoma (MARTINS, 
2020). Essas marcas correspondentes em cada grupo de ligação são utilizadas como 
sondas para Hibridização in situ Fluorescente (FISH), permitindo a sua integração e 
localização física nos cromossomos de espécies-alvo (CARNEIRO; VIEIRA, 2002).

O sequenciamento do genoma possibilitou a associação de marcas relacionadas a 
genes de interesse, permitindo a identificação e clonagem desses genes. Mapear o genoma 
de uma espécie é um processo relativamente oneroso e laborioso, sendo limitado a apenas 
algumas espécies vegetais. A primeira espécie a ter o genoma sequenciado e montado 
foi Arabidopsis thaliana (L.) Heynh. (Arabidopsis Genome Initiative, 2000), em 2000, 
tornando-a um organismo-modelo para o estudo de organização genômica e evolução de 
plantas (SOUSA et al., 2015; DASH et al., 2016). 

Com os avanços das tecnologias de sequenciamento, aliados à sua redução de 
custo e de tempo, o sequenciamento do genoma de espécies vegetais tem se tornado 
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cada vez mais acessível, aumentando a disponibilidade de dados para espécies 
economicamente importantes. Schneider et al. (2018) afirmaram que a redução dos custos 
de sequenciamento e o aumento do investimento em pesquisas relacionadas à Biologia 
Molecular tem relacionado o uso de marcadores moleculares a estudos cada vez mais 
específicos.

Estudos comparativos e evolutivos, assim como programas de melhoramento de 
espécies cultivadas, realizados com uso de marcadores moleculares, permitem avaliar 
sistematicamente a diversidade genética entre cultivares de uma espécie, construir 
mapas de ligação mais detalhados e selecionar marcadores associados a características 
morfológicas de interesse (ALMEIDA, 2006). 

A herança de caracteres quantitativos é fundamental para pesquisas no campo da 
genética agrícola e evolutiva. Através de um mapa genético supersaturado, é possível 
localizar genes e QTLs (Quantitative Trait Loci; Loci de características quantitativas) 
associados a características morfoagronômicas de interesse, além de estudos comparativos 
de sintenia entre espécies, contribuindo para o entendimento acerca da evolução dos 
genomas de plantas (ANDARGIE et al., 2013; POLANCO et al., 2019). O número de loci, 
suas posições genômicas, suas interações genéticas e sua resposta a fatores bióticos ou 
abióticos estão entre os parâmetros utilizados para quantificar a arquitetura genética de 
características individuais.  

Mais recentemente, os avanços nas técnicas de edição do genoma baseados em 
CRISPR/Cas (Clustered Regularly Interspaced Short Palindromic Repeats; Repetições 
palindrômicas curtas agrupadas e interespaçadas) aplicadas na agricultura possibilitam 
identificar características qualitativas e quantitativas de interesse, além da seleção de 
genitores (CHEN et al., 2019).

 

4 |  O FEIJÃO-FAVA

4.1 Descrição e taxonomia  
O feijão-fava (P. lunatus) é distribuído do sul dos Estados Unidos ao norte da 

Argentina, desde o nível do mar até aproximadamente 2.700m de altitude (DOHLE, 
2017). Essa espécie é proximamente relacionada ao feijão comum (P. vulgaris) ambas 
pertencentes à subfamília Papilionoideae, família Leguminosae (AZANI et al., 2017). 

O gênero Phaseolus L. é um grupo monofilético de origem Mesoamericana, 
representado por espécies majoritariamente difundidas nos Andes e nas Américas Central 
e do Sul, sendo o México seu principal centro de diversidade (com 90% das espécies 
distribuídas), enquanto a Europa e o Brasil são considerados centros de diversificação 
secundários do grupo (LIOI; RIERGIOVANNI, 2015). Esse gênero é composto por cerca 
de 75 espécies subagrupadas em dois clados maiores e divididos em oito grupos, 
sendo: Pauciflorius, Pedicellatus e Tuerckheimii pertencentes ao clado A; e Filiformis, 
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Leptostachyus, Lunatus, Polystachios e Vulgaris pertencentes ao clado B. Pelo menos 
sete eventos independentes de domesticação ocorreram dentro do gênero, o que gerou o 
isolamento reprodutivo de cinco espécies domesticadas: P. acutifolius A. Gray, P. coccineus 
L., P polyanthus Greeman, P. lunatus e P. vulgaris, sendo as duas últimas de maior destaque 
mundial (DELGADO-SALINAS; BIBLER; LAVIN, 2006; BITOCCHI et al., 2017).

Delgado-Salinas, Bibler e Lavin (2006) sugerem que a diversificação das espécies 
de Phaseolus ocorreu por volta de 2 milhões de anos atrás. De acordo com Baudoin (1988) 
e Bitocchi et al. (2017), P. lunatus é uma espécie predominantemente autógama que inclui 
arbustos anuais determinados e escaladores indeterminados que são frequentemente 
perenes devido à sua raiz principal alargada. 

4.2 Importância econômica 
Os feijões do gênero Phaseolus são uma importante fonte nutricional, com cerca de 

30% de proteínas presentes nos seus grãos, além de serem ricos em carboidratos, ácido 
fólico e sais minerais, como zinco, cálcio, magnésio e fósforo, dentre outros (USDA, 2015). 
São amplamente adaptados, de ciclo de vida curto, de fácil produção e de alto consumo, 
especialmente em países em desenvolvimento. Esses feijões constituem a principal fonte 
de subsistência para a população de baixa renda, devido ao seu alto valor proteico, além 
de serem uma fonte geradora de emprego e renda para as famílias carentes (BOUKAR et 
al., 2016).

O feijão comum é uma das leguminosas de grãos com maior consumo mundial 
em termos de rendimento total e área cultivada, apresentando um papel importante na 
alimentação em países em desenvolvimento da África e das Américas Central e do Sul 
(GIOIA et al., 2019). Dados mais recentes disponibilizados pela da FAO (Organização das 
Nações Unidas para Agricultura e Alimentação), relativos ao ano de 2018, indicam que 
a sua produção mundial foi estimada em cerca de 55 milhões de toneladas métricas (t) 
(FAO, 2020). O Brasil é considerado o principal produtor de grãos de feijão comum com 
alta qualidade fisiológica, com área total de 1,5 milhão de hectares (ha), com produção em 
cerca de 2,4 milhões de toneladas e produtividade média de 1.500 kg/ ha, sendo o estado 
de Goiás responsável por 37% da sua produção (EMBRAPA, 2021).

O feijão-fava, por sua vez, apresenta produção e produtividade inferiores quando 
comparado ao feijão comum. Na América do Norte, os Estados Unidos são o maior 
produtor de feijão-fava no mundo. Na Europa, é cultivado em pequena escala nos países 
mediterrâneos, principalmente na Espanha, onde é um ingrediente da tradicional “paella” 
(ARTEAGA et al., 2018). No Brasil, os estados do Ceará e da Paraíba são uns dos maiores 
produtores nacionais de feijão-fava (IBGE, 2019). Algumas regiões apresentam baixos 
níveis de produção em relação à quantidade de recursos utilizados, principalmente devido 
à falta de programas de pesquisas sobre nutrição mineral (OLIVEIRA et al., 2004). Em 
2019, a produção nacional dessa leguminosa contabilizou 11.449 t (IBGE, 2019).
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4.3 Mapeamento genético do feijão-fava
As pesquisas com feijão-fava que utilizam marcadores moleculares geralmente 

possuem três objetivos principais: (1) investigação da origem evolutiva e diversidade 
genética molecular, (2) mapeamento citogenético e sequenciamento, e (3) aplicações 
no melhoramento genético. Tal divisão não é exclusiva, o que significa que uma mesma 
pesquisa pode obter informações e conclusões afins a um ou mais objetivos. Os três pontos 
acima mencionados são detalhados a seguir.

4.3.1 Origem evolutiva e diversidade genética molecular 

Baseando-se em registros de exploradores e botânicos, Mackie (1943) propôs uma 
origem pré-colombiana para P. lunatus. Entretanto, mais informações seriam necessárias 
para confirmar tal hipótese. Nesse contexto, os avanços das técnicas de biologia molecular 
propiciaram ferramentas para a realização de estudos relativos à diversidade genética em 
espécies vegetais (DURAN et al., 2009). 

O estudo da evolução de uma espécie vegetal pode ser feito através de um mapa único 
de referência (CARNEIRO; VIEIRA, 2002). Desse modo, é possível entender a evolução de 
uma espécie com base nos dados genéticos obtidos de espécies evolutivamente próximas. 
No caso do feijão-fava, que sofreu domesticações desde os tempos pré-colombianos, a 
comparação das formas silvestres e cultivadas é de suma importância para a compreensão 
dos seus processos evolutivos. 

A fim de compreender sua distribuição geográfica, Salgado, Gepts e Debouck 
(1995) analisaram as proteínas de sementes de feijão-fava silvestre e híbridos cultivados. 
Esses autores concluíram que as formas silvestres podem ser divididas em dois grupos: o 
primeiro, que possui sementes menores e uma área de distribuição que se estende desde 
o México, América Central à encosta oriental dos Andes; e o segundo, que possui uma 
distribuição mais circunscrita na costa oeste dos Andes no Equador e norte do Peru.

Análises da eletroforese de proteínas de sementes confirmaram essa subdivisão e 
mostraram que os cultivares de sementes grandes foram domesticados a partir de feijões-
fava silvestres de sementes grandes no oeste da América do Sul. Lioi (1996) analisou a 
diversidade de feijão-fava silvestre utilizando a eletroforese da proteína faseolina e, a partir 
desses dados, sugeriu que a área de distribuição de formas selvagens Mesoamericanas de 
feijão-fava estende-se do México à Argentina; já as formas selvagens Andinas teriam uma 
distribuição mais limitada. 

Maquet, Vekemans e Baudoin (1999) também realizaram análises comparativas de 
proteínas de sementes e investigaram as relações filogenéticas entre formas selvagens 
de feijão-fava e de outras espécies de Phaseolus, incluindo o feijão comum, de origem 
Mesoamericana e Andina. Os resultados sugerem que as espécies Mesoamericanas são 
filogeneticamente mais distantes do feijão-fava que as Andinas que, por sua vez, revelaram 



 
Ciências biológicas: Gênese na formação multidisciplinar 2 Capítulo 2 21

grande semelhança com o pool gênico Mesoamericano de feijão-fava. Dessa forma, foi 
sugerida uma origem Andina para o feijão-fava e para as espécies selvagens Andinas, 
sendo candidatas a apresentarem genes de interesse para o melhoramento genético dessa 
cultura. 

Serrano-Serrano et al. (2010), usando marcadores moleculares de DNA nuclear 
e de DNA não-codificante cloroplastidial, avaliaram a estrutura genética e a hipótese de 
uma origem Andina relativamente recente dessa espécie, conforme apontado por Delgado-
Salinas, Bibler e Lavin (2006). Serrano-Serrano et al. (2010) analisaram uma coleção de 
feijão-fava silvestre, três espécies selvagens Andinas (P. augusti Harms, P. pachyrrhizoides 
Harms e P. bolivianus Piper) e três espécies Mesoamericanas (P. leptostachyus Bentham, 
P. marechalii Delgado e P. novoleonensis Debouck). Foram identificados 23 haplótipos de 
DNA não-codificante de cloroplasto e 28 haplótipos de DNA nuclear, sendo ambos bem 
estruturados com a distribuição geográfica. Os resultados corroboraram com a hipótese 
da origem Andina do feijão-fava silvestre na época do Pleistoceno e com uma divergência 
inicial de três pools gênicos que teriam evoluído e alcançado a distribuição geográfica atual, 
principalmente de forma isolada. Sendo assim, tais pools são importantes em programas 
de conservação e melhoramento (MAQUET; VEKEMANS; BAUDOIN,1999).

Martínez-Castillo, Colunga-GarcíaMarín e Zizumbo-Villarreal (2008) usaram 90 
marcadores SSRs para estimar a diversidade genética de 21 raças primitivas de espécies 
nativas de feijão-fava da Península de Yucatán no México, com o objetivo de analisar o risco 
de erosão genética e gerar dados moleculares aplicáveis à conservação in situ. Comparado 
ao pool genético silvestre, o pool genético domesticado apresentou menor diversidade 
genética e as variedades locais abundantes apresentaram uma diversidade genética mais 
baixa que as raças locais comuns e raras. Os dados moleculares confirmaram um alto risco 
de erosão genética para as raças de feijão-fava domesticado da Península de Yucatán e, 
por isso, precisam ser conservados in situ.

Martínez-Castillo et al. (2014) utilizaram 67 populações selvagens de feijão-fava 
mediante análise de 10 loci SSRs. Os resultados mostraram que a variação interpopulacional 
é maior que a variação intrapopulacional. Foi confirmada a existência de dois pools de 
genes (MI e MII) no México e, ainda, foi proposta a existência de dois subgrupos dentro 
de MI (MIa e MIb), confirmando que a estrutura genética do feijão-fava silvestre é mais 
complexa do que se pensava, sendo necessários mais estudos para a ratificação dos 
subgrupos MIa e MIb.

Andueza-Noh, Martínez-Castillo e Chacón-Sánchez (2015), a fim de avaliar a 
hipótese de dois eventos de domesticação para as raças indígenas Mesoamericanas 
com sementes pequenas, caracterizaram 62 acessos de feijão-fava domesticados, 87 
selvagens e seis invasores com 10 loci SSRs. Os resultados sugerem que houve pelo 
menos um evento de domesticação na área do pool MI no centro-oeste do México e que 
algumas raças locais são geneticamente relacionadas a acessos selvagens do pool MII. 
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Os autores não conseguiram estabelecer, contudo, o local específico de origem das raças 
indígenas Mesoamericanas de feijão-fava. Entretanto, os resultados sugerem que essas 
raças não compõem um grupo geneticamente homogêneo, o que indica a ocorrência de 
mais de um evento de domesticação e múltiplos eventos de introgressão. Dessa forma, 
é necessária uma amostragem maior em áreas da América Central, especialmente em 
Honduras, Nicarágua e Panamá, no norte da América do Sul, além de mais dados do 
genoma desses acessos para ampliarmos o conhecimento a respeito dos processos de 
domesticação dessa espécie.

Chacón-Sánchez e Martínez-Castillo (2017) analisaram a estrutura genética do 
pool de genes selvagens de feijão-fava na Mesoamérica por meio de marcadores SNPs. 
Analisou-se dois eventos de domesticação para MI e MII separadamente, e um evento de 
domesticação do pool gênico MI sucedido por um fluxo gênico com populações selvagens. 
Os marcadores SNPs também foram usados para avaliar a estrutura genética do feijão-fava, 
o efeito de sua domesticação na diversidade genética e a detecção de genes candidatos 
à domesticação. Os resultados confirmaram a existência dos três pools de genes de 
feijão-fava: dois Mesoamericanos (MI e MII) e um Andino (AI), o que corrobora com as 
informações obtidas por Martínez-Castillo et al. (2014). Ainda, foi proposta a possibilidade 
da existência de outro pool gênico Andino (AII) no centro da Colômbia. Quanto aos possíveis 
cenários de domesticação, um único evento de domesticação do pool gênico MI seguido 
pela mistura com populações selvagens mostrou-se estatisticamente mais provável. As 
análises genéticas para domesticação indicam o envolvimento de efeitos fundadores, que 
resultaram na perda da diversidade genética e aumento do desequilíbrio de ligação (LD) 
nas raças locais. Além disso, as regiões genômicas relacionadas à domesticação dessa 
espécie foram detectadas.

Penha et al. (2016) buscaram estimar as taxas de cruzamento natural e os níveis de 
diversidade genética de P. lunatus var. lunatus, variedade botânica domesticada de feijão-
fava do Brasil, por meio de 10 loci SSRs, a fim de obter informações para sua conservação 
e melhoramento. Os resultados mostraram que o feijão-fava brasileiro possui uma taxa de 
cruzamento natural de 38,1%, o que indica a predominância de autofecundação em um 
sistema de cruzamento misto. A maioria dos cruzamentos ocorreu entre parentes, gerando 
irmãos completos, meios-irmãos e irmãos que se autofecundam. Segundo os autores, 
as implicações dos resultados afetam positivamente os programas de melhoramento, 
uma vez que as altas taxas de cruzamento aceleram a geração de novas linhagens de 
variedades melhoradas. Entretanto, as implicações para os programas de conservação 
estão relacionadas à multiplicação e regeneração do material em bancos de germoplasma, 
que devem ser realizadas sob condições controladas visando evitar a troca de pólen entre 
as plantas. Além disso, um grande tamanho de amostra é necessário para reter o máximo 
de diversidade para a conservação ex situ. Ainda, percebeu-se que a diversidade de feijão-
fava no Brasil é maior que a encontrada em outras regiões da América e comparável 
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à observada em populações selvagens da Península de Yucatán, no México, que é 
considerada o centro de diversidade genética de feijão-fava.

Gomes et. al. (2019) analisaram a diversidade genética de 153 acessos de feijão-
fava, a fim de criar uma coleção nuclear de feijão-fava do Banco Ativo de Germoplasma de 
P. lunatus da Universidade Federal do Piauí (BGP-UFPI), já que bancos de germoplasma 
com alta variabilidade são excelentes recursos para o estudo da diversidade de uma 
espécie e para evitar sua erosão genética. Para isso, foram usados 11 marcadores SSRs, 
gerando um total de 113 alelos com média de 10,27 alelos por locus. Os resultados 
indicaram que esses mesmos alelos poderiam ser representados por um mínimo de 34 dos 
153 acessos de feijão-fava, podendo formar uma coleção nuclear representada por 22% 
dos acessos do BGP-UFPI, com baixa redundância. A avaliação da coleção nuclear indicou 
que as culturas representativas possuem maior índice de diversidade que a coleção inteira 
do banco de germoplasma. Os autores concluem que a coleção nuclear irá auxiliar os 
estudos das variações morfológicas de interesse agronômico, estudos de campo e estudos 
de associação genômica com feijão-fava, mas advertem que essa deve ser atualizada 
periodicamente, incluindo germoplasmas de feijão-fava adicionais na coleção de base, 
examinando sua resistência a doenças e à seca.

4.3.2 Mapeamento citogenético 

A citogenética é uma ferramenta valiosa para caracterização da diversidade dos 
recursos genéticos vegetais. A análise de cariótipos envolvendo o número, morfologia 
e tamanho dos cromossomos, presença de constrição secundária e quantidade de 
heterocromatina são informações importantes para comparar espécies ou detectar 
polimorfismos entre cromossomos homólogos e não homólogos de indivíduos da mesma 
espécie ou entre homeólogos de espécies relacionadas (MOSCONE; LAMBROU; 
EHRENDORFER, 1996). Esses dados, associados a outras características citológicas, têm 
se mostrado importantes para o reconhecimento de variedades, híbridos e poliploides e na 
compreensão das relações filogenéticas dentro e entre táxons (GUERRA, 2000).

Os primeiros relatos sobre o número cromossômico em Phaseolus ocorreram em 
1925, por Karpechenko, que obteve 2n = 22 para as espécies de feijão comum (P. vulgaris), 
feijão escarlate (P. coccineus), feijão-fava (P. lunatus) e feijão tepário (P. acutifolius). 
Dessa forma, estabeleceu-se x = 11 como o número básico de cromossomos do gênero 
(MERCADO-RUARO; DELGADO-SALINAS, 2000). Mercado-Ruaro e Delgado-Salinas 
(2000) realizaram uma revisão bibliográfica de estudos citogenéticos no gênero Phaseolus 
e das diferentes hipóteses para explicar as alterações cromossômicas nesse gênero. 
Reduções no número cromossômico foram relatadas em três espécies relacionadas do 
gênero: P. leptostachyus, P. micranthus Hook. & Arn. e P. macvaughii A. Delgado, todos 
com 2n = 2x = 20 cromossomos, sendo essa redução causada por eventos de disploidia 
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descendente (MERCADO-RUARO; DELGADO-SALINAS, 2000; FONSÊCA; FERRAZ; 
PEDROSA-HARAND, 2016).  

Com o surgimento da técnica de FISH (Hibridização in situ  Fluorescente), foi 
possível integrar marcadores genéticos a cromossomos específicos. As sequências de DNA 
comumente utilizadas como sondas em FISH são: DNA altamente repetitivo em tandem, 
como os sítios de DNA ribossomais (DNAr) 5 e 35S; sequências centroméricas; teloméricas; 
repetitivas dispersas, como os elementos transponíveis; e sequências repetitivas e cópia-
única inseridas em vetores, como plasmídeos, cosmídeos, Cromossomos Artificiais de 
Leveduras (YACS) e de Bactérias (BACs) (GUERRA, 2004; JIANG; GILL, 2006). 

Estudos citogenéticos moleculares têm sido conduzidos em espécies dos gêneros 
Phaseolus, utilizando como sondas sítios de DNAr (GUERRA et al., 1996; MOSCONE et 
al., 1999; PEDROSA-HARAND et al., 2009), DNA centromérico, sequências teloméricas 
(IWATA-OTSUBO et al., 2016), DNA satélite (RIBEIRO et al., 2019) e BACs (PEDROSA-
HARAND et al., 2009; BONIFÁCIO et al., 2012; ALMEIDA; PEDROSA-HARAND, 2013).

Lioi e Galasso (2002) investigaram polimorfismos em genótipos selvagens e 
cultivados de feijão-fava oriundas de pools gênicos Mesoamericanos e Andinos e de formas 
intermediárias. Foram utilizados oligonucleotídeos (oligos), marcados com digoxigenina, 
como sondas para FISH. Cinco dos marcadores utilizados, (AAT)5, (ATG)5, (GACA)4, 
(GATA)4, (GGAT)4, exibiram bandas bem definidas e que revelaram altos níveis de variação 
intraespecífica, sendo uma ferramenta útil para a análise da diversidade genética em feijão-
fava. 

Almeida (2006) estudou a evolução cariotípica de feijão-fava e do feijão comum 
através da distribuição de heterocromatina e do número de sítios de DNAr 5S e 35S em 
acessos Mesoamericanos e Andinos de ambas as espécies e construiu um mapa citogenético 
comparativo baseado nos padrões de localização e distribuição de sítios DNAr e de regiões 
heterocromáticas [CMA/DAPI (Cromomicina A3/ 4’ 6’-diamidino-2-fenilindol)]. Em ambas 
as espécies, a heterocromatina está geralmente localizada na região pericentromérica da 
maioria dos cromossomos. O feijão-fava apresentou um par de sítios 35S, enquanto o 
feijão comum apresentou dois pares em todos os acessos analisados. 

Almeida e Pedrosa-Harand (2011) determinaram a distribuição dos sítios de DNAr 
5S e 35S em 17 acessos de feijão-fava pertencentes a diferentes centros de domesticação. 
Os cromossomos de P. lunatus, assim como os de P. vulgaris, possuem sítios de DNAr 35S 
localizados no cromossomo 6. Através de análises adicionais por BAC-FISH, foi observado 
que o cromossomo 6 é conservado entre as espécies previamente analisadas (P. vulgaris, 
P. lunatus, P. microcarpus e P. leptostachyus), sendo considerado o provável cromossomo 
ancestral dentro do gênero (ALMEIDA; PEDROSA-HARAND, 2013; FONSÊCA; FERRAZ; 
PEDROSA-HARAND, 2016).  

O mapa físico do feijão comum foi primeiramente realizado por Pedrosa-Harand 
et al. (2009). Os autores mapearam fisicamente três cromossomos dessa espécie, sendo 
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posteriormente estabelecido por Fonsêca, Ferraz e Pedrosa-Harand (2016), que mapearam 
os sete pares cromossômicos restantes. Em seguida, a biblioteca de sondas BACs de 
P. vulgaris foi utilizada em estudos carioevolutivos em diferentes espécies do gênero, 
incluindo P. lunatus. 

Bonifácio et al. (2012) realizaram uma análise comparativa entre os cromossomos 
do feijão-fava e do feijão comum usando BACs de feijão comum como sondas para FISH, 
que foram mapeados nos cromossomos do feijão-fava, permitindo estabelecer homeologias 
cromossômicas e os mecanismos evolutivos que moldaram os cariótipos analisados. 
Também foram mapeados os sítios de DNAr 5S e 35S, sequências repetitivas contidas em 
BACs e regiões de heterocromáticas por coloração CMA/DAPI. Corroborando com Almeida 
(2006), sete dos 22 BACs selecionados de diferentes cromossomos de feijão comum não 
puderam ser mapeados, pois demonstraram padrões pericentroméricos repetitivos no 
feijão-fava. Todos os cromossomos puderam ser identificados através de 16 clones de BACs 
cópia-única. Na maioria das extremidades cromossômicas do feijão comum, foi encontrado 
um padrão repetitivo subtelomérico, o que não ocorreu com o feijão-fava, apontando falta 
de conservação dessa repetição subtelomérica. Os resultados indicam alta conservação 
da macrossintenia (conservação de blocos cromossômicos entre espécies) e colinearidade 
(manutenção da ordem desses blocos cromossômicos entre espécies) envolvendo os 11 
pares cromossômicos entre as espécies analisadas, apesar das diferenças que sugerem 
ocorrência de inversões pericêntricas nos cromossomos 2, 9 e 10. A pequena quantidade 
de rearranjos estruturais indica, portanto, alta estabilidade cariotípica do gênero Phaseolus.

Posteriormente, Almeida e Pedrosa-Harand (2013) construíram um mapa 
citogenético comparativo dos cromossomos 3, 4 e 7 do feijão comum e do feijão-fava 
usando 30 BACs e dois bacteriófagos. Nove BACs apresentaram um padrão repetitivo de 
DNA com distribuição pericentromérica. Vinte e três BACs cópia-única do feijão comum 
foram mapeados nos cromossomos 3 (9 BACs), 4 (8 BACs) e 7 (6 BACs) do feijão-fava, 
ratificando a alta sintenia e colinearidade previamente encontrada entre o feijão comum e 
o feijão-fava, sendo as principais diferenças cariotípicas associadas à fração repetitiva do 
DNA.

4.3.3 Sequenciamento do genoma

Durante os últimos anos, os avanços das pesquisas genômicas suportadas pelas 
plataformas de bioinformática e de sequenciamento de nova geração (NGS) permitiram um 
progresso nos estudos citogenéticos moleculares de sintenia e evolução cromossômica em 
plantas (CHÈVRE et al., 2018).

Dentre as espécies de Phaseolus, o genoma de P. vulgaris (~587 Mb) foi o primeiro 
a ser publicado, mediante abordagem combinada pelas plataformas Roche 454, Illumina e 
Sanger (SCHMUTZ et al., 2014). Posteriormente, Lobaton et al. (2018) ressequenciaram 
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o genoma inteiro de 35 variedades cultivadas e elites de P. vulgaris pertencentes a 
diferentes programas de melhoramento genético do gênero, bem como de P. acutifolius e 
P. coccineus. Os resultados permitiram identificar diferenças de variação genética entre e 
dentro espécies fornecendo, assim, informações valiosas para programas de melhoramento 
genético voltados para as espécies do gênero.

Recentemente, Garcia et al. (2021) sequenciaram e montaram o genoma (542 
Mb) de um acesso de feijão-fava domesticado do pool genético MI coletado na Colômbia, 
mediante sequenciamento Pacific Biosciences e Illumina, além do sequenciamento do 
genoma completo (WGS), 10X Genomics, GBS (Genotyping by Sequencing; Genotipagem 
por sequenciamento) e sequenciamento de RNA (RNA-seq) associada à montagem do 
transcriptoma de novo. Dos ~28.500 genes anotados, 1.917 genes foram particularmente 
relacionados à resistência a fatores bióticos, além de identificação de 4.275 genes 
diferencialmente expressos que podem estar relacionados à deiscência da vagem e ao 
desenvolvimento das sementes. A montagem de alta qualidade do genoma de P. lunatus 
fornece, portanto, suporte e aplicabilidade para programas de melhoramento genético 
voltados ao gênero Phaseolus.

A comparação estrutural entre 22.180 genes ortólogos de feijão-fava com feijão 
comum corroborou a alta sintenia apontada por Bonifácio et al. (2012) e Almeida e 
Pedrosa-Harand (2013) e revelou cinco rearranjos cromossômicos: (1) inversão de 5 
Mb no braço longo do cromossomo 3 de P. luntatus (Pl03); (2) inversão de 10 Mb no 
braço longo do cromossomo Pl07; (3) translocação complexa dentro do braço curto do 
cromossomo Pl09; (4) inversão do braço curto do cromossomo Pl10; (5) translocação da 
região pericentromérica do cromossomo 2 de P. vulgaris (Pv02) dentro do braço curto do 
cromossomo Pl02. Esses resultados também sugerem que há uma organização em seis 
grupos com distribuições não sobrepostas e que as raças locais mesomericanas podem 
ser subdivididas em três subaglomerados. Além disso, foram estabelecidas associações 
de loci genéticos com características relevantes para os processos de domesticação e 
melhoramento em feijão-fava.

Os dados obtidos por Garcia et al. (2021) são de interesse para todos os três objetivos 
de pesquisa abordados neste trabalho, uma vez que suas informações e conclusões 
contribuem para um maior entendimento da evolução e diversidade de Phaseolus, para o 
mapeamento genético de feijão-fava e também para o melhoramento genético do gênero, 
com ênfase em P. lunatus. 

4.4 Melhoramento genético  
Tecnologias capazes de identificar e selecionar genes que codificam características 

de interesse econômico têm revolucionado a agricultura (CARRER; BARBOSA; RAMIRO, 
2010). Um exemplo disso são os estudos que avaliaram a resistência de feijão-fava a 
fatores abióticos, pragas e doenças.



 
Ciências biológicas: Gênese na formação multidisciplinar 2 Capítulo 2 27

Mhora et al. (2016) utilizaram GBS para obter 12 marcadores associados ao fenótipo 
de resistência à raça F de Phytophthora phaseoli, um oomiceto causador de míldio, em 
feijão-fava. Usando os marcadores específicos para alelo Kompetitive (KASP), foi possível 
mapear sete loci de resistência à raça F de P. phaseoli em 256 acessos de feijão-fava. 
Os ensaios utilizados obtiveram sucesso na genotipagem do painel de diversidade do 
feijão-fava e de um haplóptipo com dois dos sete marcadores ligados, confirmando a 
funcionalidade dos métodos aplicados para prever os fenótipos de resistência do feijão-
fava à raça F de P. phaseoli. Os autores apontam para a possibilidade da existência de 
mais de um gene de resistência à P. phaseoli e propõem que seu uso em conjunto, a 
fim de gerar uma resistência mais duradoura nos acessos de feijão-fava. Além disso, ao 
mapear esses loci no genoma do feijão comum, ratificou-se a alta colinearidade com o 
feijão-fava (Almeida e Pedrosa-Harand, 2013). Esses dados podem auxiliar programas de 
melhoramento genético dessa espécie, tanto em relação à pragas quanto a condições 
ambientais de estresse.

Preocupados com as consequências das mudanças climáticas para a agricultura e 
visando entender melhor a resposta do feijão-fava a tais mudanças, Martínez-Nieto et al. 
(2020) compararam as características e a adaptabilidade das sementes de três cultivares 
tradicionais valencianas locais (‘Pintat’, ‘Ull de Perdiu’ e ‘Cella Negra’) e um comercial 
(denominada ‘Peru’) de feijão-fava no processo germinativo, submetidas a estresses 
ambientais (temperatura e estresse hídrico). Para calcular o polimorfismo e a divergência 
entre os cultivares estudados, foram usados oito marcadores moleculares. Os resultados 
mostraram que a raça tradicional ‘Pintat’ apresentou significativa competitividade em 
relação à cultivar comercial ‘Peru’ quanto a tolerância à temperatura e à seca. Utilizando 
uma relação entre a porcentagem e o tempo médio de germinação, a temperatura de 
30 °C foi considerada  ideal para o grupo de cultivares estudados. Os autores também 
investigaram uma possível correlação entre as características genéticas e as respostas 
de germinação das cultivares. Porém, a técnica DNA barcoding não encontrou diferenças 
genéticas entre as raças valencianas. Os autores propõem que as diferentes respostas 
dessas raças geneticamente próximas podem ser explicadas por mecanismos epigenéticos 
ou por alguns genes que desempenham um papel relevante nas respostas aos estresses. 

Algumas doenças transmitidas por insetos geram prejuízos em quantidade e 
qualidade para espécies cultivadas do gênero Phaseolus. Agarwal et al. (2021) avaliaram o 
feijão comum e feijão-fava em relação à resistência à doença do crumple da folha causada 
por dois begomovírus transmitidos pela mosca branca (Bemisia tabaci): o vírus do crumple 
da folha da cucurbitácea (CuLCrV) e o vírus do mosaico dourado sida da Flórida (SiGMFV). 
Foram examinados 82 genótipos de feijão comum e dois de feijão-fava para resistência 
contra CuLCrV e/ou SiGMFV. Desses, 20 apresentaram níveis altos a moderados de 
resistência a CuLCrV e/ou SiGMFV, sendo 21 considerados altamente suscetíveis. O 
sequenciamento permitiu identificar 645.729 SNPs, 30.169 inserções e 38.543 deleções 
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distribuídos nos 11 cromossomos dessas espécies, sendo o cromossomo 2 (49,67 Mb) com 
maior número de variantes (73.326). Segundo os autores, os dados obtidos serão úteis em 
estudos futuros de associação do genoma para identificar a base genética da resistência 
ao begomovírus em espécies do gênero Phaseolus.

5 |  CONSIDERAÇÕES FINAIS 
Marcadores moleculares e citogenéticos apresentaram uma grande importância 

nos estudos de feijão-fava. No que tange à origem evolutiva e à diversidade genética 
dessa espécie, as pesquisas corroboram a hipótese de uma origem Andina na época do 
Pleistoceno e sugerem a existência de dois pools gênicos Mesoamericanos (MI e MII) e 
dois Andinos (AI e AII). A diversidade de feijão-fava, apesar de ser afetada negativamente 
pela erosão genética, ainda pode ser bastante explorada por estudos filogenéticos usando 
marcadores moleculares, a fim de descobrir novas variações e desenvolver variedades 
melhoradas, principalmente no Brasil, que possui um potencial ainda pouco explorado. 

A construção de mapas citogenéticos e o sequenciamento do genoma do feijão-
fava elucidaram os mecanismos genéticos/genômicos responsáveis pela separação 
das linhagens de feijão-fava e feijão comum. As aplicações de melhoramento genético 
forneceram dados para a identificação de genes relacionados à resistência a fatores 
bióticos e abióticos, além de propor novos meios na identificação dos acessos de feijão-
fava mais resistentes.

Diante disso, é necessário dar continuidade a trabalhos utilizando abordagens 
baseadas em mapas citogenéticos, sequenciamento e marcadores moleculares para 
identificar genes associados com características de interesse em P. lunatus. É necessária, 
portanto, a preservação dessa diversidade genética em bancos de germoplasma, além de 
realizar estudos que explorem a diversidade genética do feijão-fava.
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