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Introgressao assistida por marcadores moleculares
para a resisténcia ao mosaico comum em milho
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Introdugéo: O milho ¢ atualmente o cereal de maior importancia econémica no mundo, sendo cultivado para a
alimentagdohumanaeanimal, e paraaprodugio de biocombustivel. A crescente demanda mundial por milho coloca
o Brasil em situagéo privilegiada uma vez que é um pais com forte vocagéo agricola. Dentre os fatores que afetam
a produtividade dessa cultura encontra-se a suscetibilidade a doengas, com destaque para o mosaico comum, no
Brasil causado por espécies do virus do mosaico da cana-de-agtcar (Sugarcane mosaic virus, SCMV). Os sintomas
tipicos manifestam-se pela presenca, nas folhas, de manchas verdes entremeadas por manchas amareladas, em
padrdo de mosaico. Por ser a transmissao do virus nao persistente por vetores afideos, o controle da doenca é
ineficiente por meios quimicos e a utilizacdo de cultivares resistentes tem se mostrado como alternativa eficiente
no controle da doenga, evitando assim as perdas na produgéao. Objetivos: Validar a sele¢do assistida por marcadores
para a resisténcia ao mosaico em milho por meio da introgressao da caracteristica em uma linhagem susceptivel
a partir de retrocruzamento com uma linhagem resistente. Métodos: Marcadores microssatélites detectados
na regido do bin 3.04, associados com a resisténcia ao mosaico na literatura foram empregados na avaliagdo
de uma populagio de retrocruzamento (RC,F, L18 x L19). Cento e cinquenta progénies desta populagdo foram
inoculadas artificialmente em campo. O escore da resisténcia foi obtido pela férmula: R score = (nimero de plantas
resistentes/ nimero total de plantas por fileira) x 100. Resultados: Foram avaliados 10 marcadores microssatélites
na regiao do bin 3.04 do genoma de milho. Com o auxilio do programa GGT foram identificados alelos de trés
marcadores microssatélites no bin 3.04 que co-segregaram com a resisténcia a0 mosaico na populagéo RC,I, L.18
x L19. Esses marcadores poderdo ser empregados para a introgressdo da caracteristica em outros materiais do
programa de melhorament da Embrapa Milho e Sorgo. Conclusdes: Foram identificados trés locos que co-segregam
com a resisténcia ao mosaico comum em milho no bin 3.04 e estes marcadores poderdo ser empregados em um
programa de selegdo assistida por marcadores por meio de introgressoes a partir do material fonte da resisténcia.
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