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RESUMO - A contínua diversificação das épocas de cultivo do milho, na maioria das regiões
produtoras, tem contribuído para o aumento na incidência e na severidade de doenças, inclu-
indo a virose mosaico comum causada por potyvirus. Tem sido verificado que, de forma
predominante, uma estirpe do maize dwarf mosaic virus (MDMV) é o agente causal dessa
virose no Brasil. O uso de cultivares resistentes é o método mais eficiente e econômico para o
controle dessa virose. Entretanto, a identificação de fontes de resistência e o estudo da sua
herança são requerimentos primordiais para o sucesso de programas de melhoramento visan-
do a produção de cultivares resistentes. Assim, o presente trabalho teve como objetivo o
estudo do controle genético da resistência ao mosaico comum do milho usando-se duas linha-
gens resistentes (L18 e L520) e uma susceptível (L19). Os genitores e as gerações F

1
, F

2
,

RC
1.1 

e RC
1.2 

foram submetidos à inoculação artificial, quando as plântulas apresentavam-se
no estádio de cinco folhas e a fenotipagem, realizada aos 15 e aos 30 dias após a inoculação.
Os resultados das análises genético-estatísticas pelo teste de c2 mostraram que a resistência
ao vírus do mosaico comum é condicionada por um gene com dominância completa em ambas
as linhagens resistentes. O teste de alelismo entre L18 e L520 detectou a proporção fenotípica
de 15 (R): 1 (S) na geração F

2
, indicando que as linhagens resistentes portam genes distintos.

Palavras-chave: Zea mays, maize dwarf mosaic virus (MDMV), potyvirus, resistência
genética.

GENETIC CONTROL OF MAIZE DWARF MOSAIC VIRUS IN TROPICAL
MAIZE INBRED LINES

ABSTRACT - The continuous cropping in the major corn growing areas has contributed to
the increase in the incidence and severity of diseases, including the diseases caused by potyvirus.
It has been predominantly observed that one strain of the maize dwarf mosaic virus (MDMV)
is the causal agent of the potyvirus - induced - mosaic in Brazil. The use of resistant cultivars is
the most efficient method to protect crops against this virus disease. However, the identification
of resistance sources and its genetic control are important requirements to establish successful
breeding programs aiming the production of resistant cultivars. Thus, the objective of this study
was to determine the genetic basis of resistance to maize dwarf mosaic virus using two resistant
(L18 and L520) and one susceptible (L19) maize inbred lines. The parents and their respective
generations F

1
, F

2
, BC

1.1 
and BC

1.2
 were artificially inoculated and the symptoms evaluation

was done at 15 and 30 days after inoculation. The genetic-statistic results analyzed by the chi-
square test showed that the resistance to maize dwarf mosaic virus is conditioned by a single
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gene with complete dominance in both resistant inbred lines. Besides, the allelism test between
L18 and L520 detected a phenotypic proportion of 15 (R): 1 (S) in the F

2 
generation, suggesting

that the resistant inbred lines carry different genes.

Key-words: Zea mays, maize dwarf mosaic virus (MDMV), potyvirus, genetic resistance.

O cultivo contínuo de milho, como aconte-
ce em grande parte das regiões produtoras do país,
é um dos fatores que contribuem para o surgimento
de novos problemas aos produtores, o que requer
esforços da pesquisa para que o nível de produtivi-
dade possa ser mantido. Nesse contexto, tem-se
verificado o aumento na incidência e na severidade
das doenças que acometem o milho, incluindo a vi-
rose mosaico comum (Almeida et al., 2001).

O mosaico comum do milho apresenta am-
pla distribuição em nível mundial, sendo que nos EUA
e na Austrália foi demonstrado que pode ser causa-
do por quatro espécies diferentes de potyvirus:
Maize dwarf mosaic virus (MDMV), Sugarcane
mosaic virus (SCMV), Johnsongrass mosaic
virus (JGMV) e Sorghum mosaic virus (SrMV)
(Shukla et al., 1994). Recentemente, foi demons-
trado, no Brasil, que um cDNA de 335 pb, obtido
de RNA a partir do vírus purificado de folhas de
milho com sintomas de mosaico, apresentou simila-
ridade das seqüências de nucleotídeos entre esses
quatro potyvirus, nas seguintes proporções MDMV-
B (86,3%), SCMV (81,8%), SrMV (77,1 %) e
JGMV (70,2 %) (Almeida et al., 2000). Avaliações
posteriores empregando sondas de DNA mostra-
ram predominância do MDMV em amostras de fo-
lhas de milho com sintomas de mosaico provenientes
da área experimental da Embrapa em Sete Lagoas,
MG, e de diferentes regiões produtoras (Mello, 2000).

A incidência e a severidade do mosaico
comum do milho começou a ser expressiva a partir
dos anos 90, sendo atualmente encontrada em pra-
ticamente todas as regiões produtoras de milho do
Brasil,apresentando maior severidade principalmente
na época das chuvas, podendo reduzir a produção

de grãos de variedades susceptíveis em até 60%
(Waquil et al., 1996; Fernandes & Oliveira, 1997).
O método mais eficiente para o controle dessa do-
ença é a utilização de cultivares resistentes, que atu-
almente inexistem no mercado brasileiro. Essa viro-
se tem sido estudada por pesquisadores norte-ame-
ricanos desde a década de 60 (Williams & Alexander,
1965), quando foram iniciados programas de me-
lhoramento que resultaram no lançamento de vários
híbridos de milho resistentes (Scott & Louie, 1996).
No entanto, esses híbridos não são adaptados para
produção comercial no Brasil.

Embora muitos híbridos comerciais de mi-
lho sejam altamente susceptíveis a essa doença, já
foi identificada, em pesquisas desenvolvidas na
Embrapa Milho e Sorgo, a existência de
germoplasma tropical resistente, que poderá contri-
buir em muito para programas de melhoramento vi-
sando à obtenção de cultivares de milho (Souza et
al., 2003). Para o sucesso de programas de melho-
ramento que visem transferir genes de resistência ao
mosaico comum do milho, torna-se necessário o
conhecimento do controle genético da resistência.

Assim sendo, o presente trabalho teve como
objetivos determinar o número de genes conferindo
resistência ao mosaico comum em linhagens de mi-
lho tropical e verificar a ocorrência de alelismo entre
essas linhagens resistentes.

Material e Métodos

As linhagens de milho tropical resistentes -
R (L18 e L520) e susceptível - S (L19) à virose do
mosaico comum, pertencentes ao Programa de
Melhoramento da Embrapa Milho e Sorgo, foram
intercruzadas, obtendo-se os híbridos F

1
 e as res-

pectivas populações F
2
, RC

1.1
 e RC

1.2
.
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As linhagens genitoras, juntamente com os
indivíduos das populações F

2
 e dos retrocruzamen-

tos, foram avaliadas em condições de campo, em
área experimental da Embrapa Milho e Sorgo, lo-
calizada em Sete Lagoas, MG, nos meses de de-
zembro de 2000 e janeiro de 2001. Além desse,
realizou-se experimento complementar nos meses de
abril e maio, envolvendo L520, L19 e as popula-
ções F1 e F2, provenientes do intercruzamento des-
sas linhagens. O delineamento experimental utiliza-
do foi inteiramente ao acaso, com diferentes núme-
ros de repetições. Cada parcela consistiu de uma
fileira de 4 m, apresentando, em média, 20 plantas.
As práticas culturais foram similares às empregadas
em cultivos comerciais.

O inóculo utilizado no experimento foi obti-
do de plântulas cultivadas em canteiro e previamen-
te infectadas com o complexo viral do mosaico co-
mum, proveniente de diferentes plantas e campos
de cultivo. O inóculo foi preparado pela maceração
de folhas de plantas de milho com sintomas de mo-
saico comum em tampão fosfato 0,01 M, pH 7,4 na
proporção de 1:5 (peso/volume). Todas as plantas
do experimento foram inoculadas através da fricção
do inóculo em plântulas no estádio de duas a três fo-
lhas, após pulverização com carborundo 600 mesh e,
em seguida, lavadas com água. (Almeida et al., 2000).

Tanto no estudo do controle da resistência
quanto no teste de alelismo, as plantas foram avalia-
das fenotipicamente, para presença ou ausência de
sintomas de mosaico, aos 15 e aos 30 dias após a
inoculação. A ocorrência de complementação gênica
foi avaliada nas gerações F

1
 e F

2
 do cruzamento entre

as linhagens resistentes L18 e L520.
Os dados obtidos foram submetidos a aná-

lises genético-estatística pelo teste de c2, utilizando-
se o programa Genes (Cruz, 2001).

Resultados e Discussão

No cruzamento envolvendo as linhagens
de milho L18 (R) e L19 (S), 100% das plantas F

1

mostraram-se resistentes ao mosaico comum, nas
avaliações realizadas aos 15 e aos 30 dias após a
inoculação (Tabela 1). As freqüências fenotípicas ob-
servadas nas gerações F

2
 e RC

1.2 
não foram estatis-

ticamente diferentes das freqüências esperadas pelo
teste do c2, aos 30 dias após a inoculação, o que
permite concluir que a resistência ao mosaico co-
mum do milho presente na linhagem L18 é governa-
da por um gene com dominância completa. Pela com-
paração dos resultados das avaliações realizadas nas
duas épocas, verificou-se que a fenotipagem reali-
zada aos 30 dias após a inoculação permitiu identi-
ficar plantas susceptíveis que haviam sido classifica-
das como resistentes aos 15 dias. McMullen & Louie
(1989), ao estudar o controle genético da manifes-
tação do MDMV, verificaram que, em determina-
das populações segregantes, plantas classificadas
como resistentes em estádios iniciais desenvolveram
posteriormente sintomas da doença. A explicação
para tal fato seria de que o alelo dominante Mdm1,
que retarda o aparecimento de sintomas dessa viro-
se, não determina a completa imunidade ao agente
causal da doença, além de ser dependente do
genótipo do genitor susceptível (McMullen & Louie,
1989; Ignajatovic et al., 1995).

A linhagem L520, caracterizada como re-
sistente ao mosaico comum, mostrou-se parcialmente
susceptível nas avaliações realizadas aos 15 e 30
dias após a inoculação (Tabela 2). No entanto, pelo
teste de qui-quadrado nas populações F

2
, utilizan-

do-se a avaliação realizada aos 15 dias após a ino-
culação, foi possível inferir que a resistência à virose
do mosaico comum é conferida por um gene domi-
nante. Para confirmar a hipótese (Tabela 3), reali-
zou-se um experimento complementar nos meses de
abril e maio de 2001, onde foi verificado que L520
e a geração F

1
 mostravam-se completamente resis-

tentes e que a geração F
2 
apresentava uma propor-

ção fenotípica de 3(R):1(S), típica de um gene com
dominância completa.
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TABELA 1 . Freqüências observadas e esperadas para resistência e susceptibilidade ao mosaico comum do milho, valores dos qui-
quadrados e das probabilidades de erro ao rejeitar a razão de segregação nas linhagens resistente (L18) e susceptível (L19), no híbrido F

1
,

na geração F
2
 e nos retrocruzamentos (RCs).

* R:S - proporção de plantas resistentes para susceptíveis.

TABELA 2.  Freqüências observadas e esperadas para resistência e susceptibilidade ao mosaico comum do milho, valores dos qui-
quadrados e das probabilidades de erro ao rejeitar a razão de segregação nas linhagens resistente (L520) e susceptível (L19), no híbrido F

1
,

na geração F
2
 e nos retrocruzamentos (RCs).

* R:S - proporção de plantas resistentes para susceptíveis.
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Melchinger et al. (1998), ao estudar a base
genética da resistência de germoplasma de milho ao
SCMV, verificaram, em experimentos realizados em
diferentes locais, que variações nas temperaturas
médias produziam alterações significativas na pro-
porção de plantas susceptíveis em gerações
segregantes e não segregantes. Dentre os fatores
ambientais que podem interferir no nível de resistên-
cia, temperaturas elevadas promovem o incremento
do número de plantas com sintomas da doença (Tu
& Ford, 1969). Essa observação reforça os resul-
tados obtidos no presente trabalho, visto que a mé-
dia das temperaturas mínimas (19,07 oC) e máxi-
mas (30,1 oC) registradas na Embrapa Milho e Sorgo
de dezembro de 2000 a janeiro de 2001, período
em que foram coletados os dados, foram superiores
em relação às mínimas (17,05 oC) e máximas (30o

C) registradas nos meses de abril e maio de 2001.
Assim, a linhagem L520, caracterizada como resis-
tente, pode ter apresentado sintomas do mosaico
comum em função de temperaturas mínimas mais
elevadas. No entanto, as modificações nas propor-
ções fenotípicas podem ser devida também ao tipo
de inóculo. Nesse contexto, a inoculação foi reali-
zada com inóculo proveniente de plantas infectadas
no campo, que pode apresentar variabilidade gené-
tica quanto à virulência. Conseqüentemente, o apa-
recimento de sintomas dependeria das constituições
genéticas para resistência e virulência, do hospedei-
ro e do vírus, respectivamente.

No teste de alelismo (Tabela 4), constatou-
se que a linhagem L18 e o híbrido F

1
 apresentaram

100% de plantas resistentes, enquanto a linhagem
L520 apresentou plantas susceptíveis e resistentes.
Esses resultados levam a hipotetizar que a linhagem
L520 contenha algum fator genético, altamente in-
fluenciado pelas condições ambientais, que interfere
na expressão da resistência e que, no híbrido F

1
, há

supressão desse efeito pela contribuição do genótipo
da L18 na progênie, menos sensível aos efeitos
ambientais.TA
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Os testes de qui-quadrado aplicados aos
dados obtidos avaliando-se os indivíduos da popu-
lação F

2,
 aos 15 e 30 dias após a inoculação (Tabe-

la 4), permitem inferir que dois genes dominantes
segregando independentemente governam a expres-
são da resistência. No entanto, a presença de ape-
nas um desses genes é suficiente para expressar a
resistência. Assim, pelo teste de alelismo, verifica-
se que o gene que confere resistência na L18 é dife-
rente daquele na L520. Entretanto, esses resultados
devem ser interpretados com cautela, devido à pos-
sível instabilidade genética da resistência conferida
pela L520.

Embora vários estudos tenham sido realiza-
dos com o intuito de estabelecer o controle genético
da resistência ao mosaico comum (Roane et al.,
1977; Findley et al., 1984; Mikel et al., 1984;
Rosenkranz & Scott, 1984; McMullen & Louie,
1989; Louie et al., 1991; Melchinger et al., 1998),
os resultados têm sido bastante discrepantes, uma
vez que diferentes fontes de resistência, linhagens
susceptíveis, estirpes e/ou espécies de potyvirus e
parâmetros de avaliação têm sido empregados, difi-
cultando a comparação de resultados (Melchinger
et al., 1998). Nesse contexto, o emprego de
marcadores moleculares de DNA e a avaliação
fenotípica em diferentes condições de ambiente pos-
sibilitarão a elucidação de regiões genômicas asso-
ciadas à resistência na L18 e L520, bem como o
seu monitoramento no processo de transferência
para linhagens-elites. Nesse sentido, estão sendo de-
senvolvidas atividades de mapeamento de possíveis
regiões genômicas que conferem a resistência ao ví-
rus do mosaico comum nas linhagens de milho tro-
pical L18 e L520, visto que as informações disponí-
veis têm sido geradas com germoplasma temperado.

Conclusões

O controle da resistência genética das linha-
gens L18 e L520 à virose do mosaico comum doTA

B
E

LA
 4

. 
Te

st
e 

de
 a

le
lis

m
o 

en
tr

e 
as

 li
nh

ag
en

s 
L1

8 
e 

L5
20

, r
es

is
te

nt
es

 à
 v

iro
se

 d
o 

m
os

ai
co

 c
om

um
 d

o 
m

ilh
o,

 v
al

or
es

 d
os

 q
ui

-q
ua

dr
ad

os
e 

da
s 

pr
ob

ab
ili

da
de

s 
de

 e
rr

o 
ao

 r
ej

ei
ta

r 
a 

pr
op

or
çõ

es
 e

sp
er

ad
as

 n
as

 g
er

aç
õe

s 
ge

ni
to

ra
s,

 n
o 

hí
br

id
o 

F
1,

 e
 p

op
ul

aç
ão

 F 2.

* 
R

:S
 -

 p
ro

po
rç

ão
 d

e 
pl

an
ta

s 
re

si
st

en
te

s 
pa

ra
 s

us
ce

pt
ív

ei
s.

http://dx.doi.org/10.18512/1980-6477/rbms.v2n3p103-110



109Controle genético da resistência ao ...

Revista Brasileira de Milho e Sorgo, v.2, n.3, p.103-110, 2003

milho é conferido por um gene com dominância com-
pleta.

As linhagens L18 e L520 apresentam genes
distintos para resistência.

A resistência conferida pela linhagem L18 é
estável em relação às variações de temperatura.

A avaliações em experimentos com inocu-
lação de potyvirus em milho devem ser realizadas
aos 15 e 30 dias, para permitir a expressão de sin-
tomas em plantas susceptíveis.
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