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A toxidez de aluminio é um dos principais problemas res-
ponsaveis pela baixa produtividade de milho em solos
acidos. A possibilidade de dissecar caracteres herdados
quantitativamente em fatores mendelianos simples, apre-
senta-se como uma metodologia eficiente para mapear
os possiveis QTLs e para aumentar a eficiéncia da sele-
¢do em programas de melhoramento genético. Neste sen-
tido, o presente trabalho foi realizado com o objetivo de
identificar e mapear QTLs associados com a tolerancia
ao aluminio em milho. Uma populagdo segregante cons-
tituida de 168 familias F,, provenientes do cruzamento
entre duas linhagens contrastantes foi utilizada no
mapeamento. As linhagens L53 e L1327 sdo considera-
das como padroes de suscetibilidade e tolerancia a toxidez
de aluminio, respectivamente. A avaliagdo fenotipica das
familias segregantes foi realizada em solucao nutritiva
contendo 6 ppm de Al+3, utilizando o comprimento liqui-
do (CLRS) e o comprimento relativo da raiz seminal (CRRS)
como indices fenotipicos. O experimento foi delineado
em blocos casualizados, onde cada familia estava consti-
tuida por trés repeticoes de 14 plantas, utilizando-se o
hibrido simples (L36 x L723), suscetivel ao aluminio como
testemunha. Inicialmente, 228 primers SSR e 25 sondas
de RFLP distribuidos ao longo de todo o genoma de mi-
Iho foram avaliados entre as linhagens parentais, o F, e
os dois bulks tolerantes e suscetiveis, aqueles que apre-
sentaram polimorfismos de interesse foram aplicados em
toda a populagdo para as analises de mapeamento. Por
meio das analises de regressdo simples e multipla, cinco
marcadores explicaram 45,2% da variagdo fenotipica para
o indice CLRS. Os marcadores foram mapeados em F,
utilizando um procedimento descrito por Schuster (co-
municacdo pessoal) e as informagdo do mapa foram uti-
lizada para o mapeamento por intervalo e por intervalo
composto, aumentando a precisao e a resolugdo do QTL.
Tais resultados indicaram a existéncia de regides
gendmicas associados com a tolerancia ao aluminio
localizadas cromossomo 1, na posi¢ao 1,07, na extre-
midade do braco curto do cromossomo 6 e no cro-
mossomo 8. Suporte Financeiro: CAPES, CNPq,
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