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O Cerrado brasileiro apresenta-se como a regido de maior potencial para expansao da agricultura
nacional, porém, caracteriza-se pela existéncia de fatores limitantes a produtividade, como o
baixo teor de fdésforo (P) nos solos. As reservas mundiais de fosfato sdo finitas e estima-se que
poderdo se exaurir primeiro que o petréleo. Assim, o0 melhoramento genético para adaptacdo ao
baixo teor de P seria a alternativa de menor custo repassada ao produtor. O objetivo deste estudo
foi caracterizar geneticamente as familias S0:2 da populagdo-base CNA9|3|1 e validar nestas a
presenca do QTL de maior efeito, Phosphorus uptake 1 (Pupl), responsavel pelo aumento na
eficiéncia de absorcdo de P. A caracterizacdo molecular foi conduzida a partir de um painel
composto por 24 marcadores SSR fluorescentes e foram utilizados, para a validacdo do Pupl,
seis marcadores moleculares codominantes e nove dominantes, especificos para este QTL. Em
relacdo a caracterizagdo molecular, verificou-se uma concentracdo consideravel de gendétipos
heterozigoticos (Ho — 0,15). O numero médio de alelos identificado foi de 7,7, variando de 4 a
15. A distancia genética média de Rogers modificado por Wright (1978) foi de 0,56, indicando
uma divergéncia mediana entre os gendtipos, tendéncia confirmada pelo valor encontrado para a
diversidade génica de Nei (0,62). Em relacéo a validagdo dos marcadores dominantes para o Pup
1, verificou-se a presenca dos fragmentos correspondentes ao tamanho esperado do controle
positivo (Kasalath), assim como auséncia de fragmentos no controle negativo (Nipponbare).
Porém foram também identificadas amplificacdes inespecificas nos marcadores K46-2 e K52. A
presenca desses tipos de fragmentos serd avaliada com maior critério, pois afeta diretamente a
viabilidade de utilizacdo destes marcadores para a selecdo assistida por marcadores moleculares
(SAM). Em relacdo aos marcadores codominantes, estes ndo apresentaram amplificacGes
inespecificas e foram subdivididos em dois painéis contendo trés marcadores cada. Todos 0s
marcadores identificaram somente dois alelos correspondentes aos alelos presentes no controle
positivo (Kasalath) e negativo (Nipponbare), com exce¢cdo de um marcador (K29-1) que
identificou trés alelos. Em relacdo a presenca de gendtipos com perfil heterozigoto (segregando
para o marcador), todos os marcadores foram capazes de identifica-los, com excecdo de um
unico marcador (K5). O planejamento dos cruzamentos visando a insercdo de alelos favoraveis
na populacdo CNA9 serd realizado apos a definicdo dos genitores identificados como novas
fontes. A identificacdo destes genitores serd conduzido com base nas informacgdes de distancias
genéticas, nos dados de caracterizacdo morfo-agrondmica e pela selecdo assistida para 0 QTL
Pupl, caso os marcadores moleculares especificos para este sejam validados. Assim, a partir da
combinacdo de todas estas informacdes, maiores distancias genética, presenca de alelos
favoraveis ao QTL Pupl e a melhor complementariedade fenotipica, serdo geradas populacGes
com ampla variabilidade genética, com caracteristicas agronémicas desejaveis e tolerancia a
deficiéncia de P no solo.
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