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RESUMO: A ferrugem polissora, causada pelo 
fungo Puccinia polysora Underwood, é uma 
importante doença do milho devido à sua 
agressividade e difícil controle. O desenvolvimento 
de híbridos resistentes é um método eficaz e 
sustentável para o controle da doença, porém é 
dificultado pela variabilidade genética do patógeno e 
adaptação às condições brasileiras. Assim, o 
presente trabalho visou a identificação de fontes de 
resistência e o desenvolvimento de populações 
segregantes adequadas para estudos de herança 
genética da resistência e para mapeamento de 
QTLs associados à doença. Uma fonte de 
resistência e três populações F2 oriundas de pais 
contrastantes foram identificadas após a avaliação 
de 490 materiais. A população 5110699 (530850 x 
371081−4) foi escolhida por apresentar a 
distribuição de classes mais próxima da distribuição 
normal, o que condiz com uma resistência de base 
poligênica, contribuindo para o desenvolvimento de 
cultivares com resistência duradoura à ferrugem 
polissora. 

 
Termos de indexação: Puccinia polysora, Zea 
mays, QTL 

INTRODUÇÃO 
 
A cultura do milho no Brasil tem apresentado 

aumento significativo de intensidade de doenças na 
última década, principalmente em relação a 
doenças foliares, o que gera preocupações sobre o 
perdas e danos na falta de controle efetivo das 
doenças (Costa et al., 2013). Dentre as estratégias 
de controle mais utilizadas está o uso de produtos 
químicos (principalmente fungicidas) e variedades 
resistentes. Uma das doenças mais importantes 
hoje para cultura do milho no Brasil é a ferrugem-
polissora, causada pelo fungo Puccinia polysora 
Underwood, a qual pode causar perdas de 
produtividade superiores a 50%, o que tem sido 
relatado com frequência nas principais regiões 
produtoras (Jines et al., 2007; Costa et al., 2010).  

Vários genes de resistência para controle de P. 

polysora em milho são raça-específicos e 
geralmente são dominantes ou dominantes 
incompletos (Storey; Howland, 1957; Ullstrup, 
1965). Recentemente, Wu et al. (2015) identificaram 
uma região no braço curto do cromossomo 10 rica 
em genes para resistência à ferrugem polissora 
(Chen et al., 2004; Zhou et al., 2007; Zhang et al., 
2010, Zhao et al. 2013), sendo essa região  
denominada “Rpp cluster”. A identificação de 
genótipos resistentes tem sido um dos principais 
gargalos dos programas de melhoramento, sendo 
seu uso uma importante medida para o manejo da 
doença. Uma das dificuldades para a seleção de 
genótipos resistentes à ferrugem-polissora é a 
inconsistência da ocorrência da doença nos 
ambientes de seleção (enquanto um ano pode 
apresentar altíssima severidade, no seguinte pode 
ocorrer ausência da doença) (Brewbaker et al., 
2011). Outro fator é a alta variabilidade genética do 
fungo P. polysora, o que permite rápida adaptação 
aos materiais resistentes disponíveis no mercado.  
Assim, é imprescindível um trabalho contínuo de 
identificação de novas fontes de resistência, mais 
efetivas no controle da doença e de maior 
durabilidade, bem como o estudo de herança da 
mesma. Para isso, o programa de melhoramento da 
Embrapa Milho e Sorgo tem investido na 
fenotipagem de um grande número de genótipos 
para identificação de materiais resistentes e 
desenvolvimento de populações segregantes para 
melhor entender a base genética da resistência à 
ferrugem polissora. 

 
MATERIAL E MÉTODOS 

 
Material genético 
 
     Foram selecionados 490 materiais do programa 
de melhoramento para avaliação da reação quanto 
à resistência à ferrugem-polissora, dentre híbridos e 
linhagens.  

Avaliação fenotípica da reação à ferrugem-
polissora  
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A avaliação de genótipos quanto a reação 

(resistência ou suscetibilidade) à ferrugem-polissora 
para identificação de matérias resistentes foi 
realizada em casa de vegetação. As inoculações 
foram feitas nas plantas aos 15 dias após o plantio 
(DAP), utilizando-se como inóculo os uredósporos 
do isolado monopustular de P. polysora obtidos em 
Rio Verde-GO, a uma concentração de 100 
uredósporos/mL. As plantas inoculadas foram 
mantidas em câmara úmida sob condição de 
temperatura entre 25 e 30 ºC e umidade relativa de, 
aproximadamente, 90% durante 12 horas. Após 
esse período as plantas foram mantidas em casa de 
vegetação, com temperatura de 25 a 30 

o
C. As 

avaliações foram realizadas aos 30 DAP, utilizando-
se uma escala de probabilidades para cada classe 
de reação à ferrugem-polissora (R0, R1, R2, S-, S, 
S+), a qual foi convertida em uma escala de 
números, variando de 1 a 6 para realização do 
cálculo dos parâmetros avaliados. Após as 
avaliações, as plantas que foram utilizadas para 
produção de sementes da população seguinte foram 
transplantadas em campo, na área experimental da 
Embrapa Milho e Sorgo. 

 
Identificação de fontes de resistência e seleção 
de população biparental base para estudos de 
mapeamento 

 
Com base na avaliação dos materiais quanto sua 

reação ao patógeno, foram selecionados os 10 
híbridos simples mais resistentes e as respectivas 
linhagens parentais contrastantes. Estes híbridos 
(F1) foram autofecundados para obtenção da 
geração F2, que foi então avaliada em casa de 
vegetação para resistência à ferrugem-polissora, 
juntamente com as linhagens parentais e gerações 
F1. Para a escolha de uma população F2 ideal, os 
seguintes parâmetros foram seguidos: 1) presença 
de distribuição de classes de reação mais próxima 
de uma distribuição normal, 2) pais contrastantes e 
3) geração F1 mais resistente. Para cada população 
avaliada, foram obtidas estimativas para os 
seguintes parâmetros: média, variância (fenotípica, 
genética e residual), desvio padrão, intervalo de 
confiança para a média (95%), coeficiente de 
variação, e probabilidades para cada classe de 
reação à ferrugem-polissora, utilizando-se o 
programa R. 
 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 
Em 2012, 490 materiais foram fenotipados pela 

Embrapa Milho e Sorgo quanto à reação à ferrugem 
polissora: 91 linhagens elites, 164 híbridos simples 
entre linhagens de diferentes grupos heteróticos e 

235 híbridos entre linhagens do mesmo grupo 
heterótico. Uma fonte de resistência demonstrando 
reação do tipo R0 e R1, 371081-4, foi identificada e 
utilizada para geração de populações F1 e F2 que 
foram avaliadas fenotipicamente. Após a seleção 
dos 10 híbridos simples mais resistentes, e 
avaliação fenotípica para resistência das gerações 
de interesse (parentais, F1 e F2), foi possível 
identificar as três populações F2 que apresentaram 
menor média para a reação à doença, ou seja, 
populações que apresentaram maior frequência de 
indivíduos resistentes à ferrugem-polissora 
(5110658, 5110699, 5110704) (Tabela 1 e Figura 
1).  

Com base nos dados apresentados, a população 
5110699 (530850 x 371081−4) foi escolhida, sendo 
então (novamente avaliada com um maior número 
de plantas, confirmando a distribuição de classes 
mais próxima da distribuição normal, o que condiz 

com uma resistência de base poligênica (Figura 2). 
Acredita-se que esse tipo de resistência possa 
apresentar maior durabilidade para patógenos de 
alta adaptabilidade, como é o caso da ferrugem-
polissora.  

 
 
 
Figura 2:  Frequência absoluta das classes de 
reação à ferrugem-polissora na população F2 
5110699 (530850 x 371081−4). Foram avaliadas 
293 plantas F2.    

 
Assim, a população F2, 5110699 (530850 x 

371081−4) foi escolhida para o mapeamento de 
QTLs para a resistência à ferrugem polissora. Além 
da geração das populações F2 e F2:3

 
para os estudos 

de mapeamento, retrocruzamentos com ambos 
parentais como genitores recorrentes (RC1 e RC2) 
foram também desenvolvidos a fim de realizar 
futuramente estudo de herança da base genética 
para resistência à ferrugem-polissora em milho, pela 
análise de média de gerações.  
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Esses novos estudos permitirão o melhor 
entendimento do tipo de resistência apresentada no 
germoplasma disponível no programa de 
melhoramento da Embrapa, bem como a 
identificação de QTLs associados à resistência à 
doença, para que cultivares de milho com níveis 
mais elevados de resistência à ferrugem-polissora 
sejam mais facilmente obtidos. 

 
CONCLUSÕES 

 
Uma fonte de resistência à ferrugem polissora 

identificada (linhagem 371081−4) é de grande 
importância para desenvolvimento e introgressão de 
resistência em novas linhagens de milho.   

Uma população F2, 5110699 (530850 X 

371081−4), segregante para resistência à ferrugem 
polissora, será a base para nossos estudos de 
mapeamento de QTLs e médias de gerações para 
melhor entendimento da resistência à ferrugem 
polissora. 
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Tabela 1: Estimativas de média, variância (fenotípica, genética e residual), desvio padrão, intervalo de 

confiança para a média (95%), coeficiente de variação nas linhagens, progênies F1 e F2. Abreviações: G1, 

Genitor 1; G2, Genitor 2; TP, Total de plantas; Var. Fen.: Variância Fenotípica; DP, Desvio Padrão; CV, 
Coeficiente de Variação; Var. Gen.: Variância Genética; Var. Res.: Variância Residual. 
 

Geração G1 G2 

Número de Plantas por 

Classe de Reação TP Média 
Var. 

Fen. 
DP 

CV 

(%) 

Var. 

Gen. 

Var. 

Res. 

Intervalo de 

Confiança 

para a Média 

(95%) 

R0 R1 R2 S- S S+ 

D B 

http://www.bdpa.cnptia.embrapa.br/consulta/busca?b=ad&biblioteca=vazio&busca=autoria:%22COSTA,%20R.%20V.%20da%22
http://www.bdpa.cnptia.embrapa.br/consulta/busca?b=ad&biblioteca=vazio&busca=autoria:%22SILVA,%20D.%20D.%20da%22
http://www.bdpa.cnptia.embrapa.br/consulta/busca?b=ad&biblioteca=vazio&busca=autoria:%22COTA,%20L.%20V.%22
http://www.bdpa.cnptia.embrapa.br/consulta/busca?b=ad&id=982956&biblioteca=vazio&busca=polissora%20foliares&qFacets=polissora%20foliares&sort=&paginacao=t&paginaAtual=1
http://www.bdpa.cnptia.embrapa.br/consulta/busca?b=ad&id=982956&biblioteca=vazio&busca=polissora%20foliares&qFacets=polissora%20foliares&sort=&paginacao=t&paginaAtual=1
http://www.bdpa.cnptia.embrapa.br/consulta/busca?b=ad&id=982956&biblioteca=vazio&busca=polissora%20foliares&qFacets=polissora%20foliares&sort=&paginacao=t&paginaAtual=1
http://www.bdpa.cnptia.embrapa.br/consulta/busca?b=ad&biblioteca=vazio&busca=autoria:%22COSTA,%20R.%20V.%20da%22
http://www.bdpa.cnptia.embrapa.br/consulta/busca?b=ad&biblioteca=vazio&busca=autoria:%22COTA,%20L.%20V.%22
http://www.bdpa.cnptia.embrapa.br/consulta/busca?b=ad&biblioteca=vazio&busca=autoria:%22SILVA,%20D.%20D.%20da%22
http://www.bdpa.cnptia.embrapa.br/consulta/busca?b=ad&biblioteca=vazio&busca=autoria:%22PARREIRA,%20D.%20F.%22
http://www.bdpa.cnptia.embrapa.br/consulta/busca?b=ad&biblioteca=vazio&busca=autoria:%22ROCHA,%20L.%20M.%20P.%20da%22
http://www.bdpa.cnptia.embrapa.br/consulta/busca?b=ad&biblioteca=vazio&busca=autoria:%22GUIMARAES,%20L.%20J.%20M.%22
http://www.bdpa.cnptia.embrapa.br/consulta/busca?b=ad&biblioteca=vazio&busca=autoria:%22GUIMARAES,%20L.%20J.%20M.%22
http://www.bdpa.cnptia.embrapa.br/consulta/busca?b=ad&biblioteca=vazio&busca=autoria:%22GUIMARAES,%20P.%20E.%22
http://www.bdpa.cnptia.embrapa.br/consulta/busca?b=ad&biblioteca=vazio&busca=autoria:%22PARENTONI,%20S.%20N.%22
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Geração G1 G2 

Número de Plantas por 

Classe de Reação TP Média 
Var. 

Fen. 
DP 

CV 

(%) 

Var. 

Gen. 

Var. 

Res. 

Intervalo de 

Confiança 

para a Média 

(95%) 

R0 R1 R2 S- S S+ 

Linhagem                 

L3 - - 0 0 0 6 3 0 9 4,33 0,25 0,50 11,54 0,00 0,25 3,95 – 4,72 

371081-4 - - 4 6 0 0 0 0 10 1,60 0,27 0,52 32,27 0,00 0,27 1,23 – 1,97 

530850 - - 0 0 0 5 9 0 14 4,64 0,25 0,50 10,71 0,00 0,25 4,36 – 4,93 

521162 - - 0 0 0 7 5 0 12 4,42 0,27 0,51 11,66 0,00 0,27 4,09 – 4,74 

F1                 

 L3 371081-4 8 1 0 0 0 0 9 1,11 0,11 0,33 30,00 0,00 0,11 0,85 – 1,37 

 530850 371081-4 3 5 0 0 0 0 8 1,63 0,27 0,52 31,85 0,00 0,27 1,19 – 2,06 

 521162 371081-4 1 9 0 0 0 0 10 1,90 0,10 0,32 16,64 0,00 0,10 1,67 – 2,13 

F2                 

5110658 L3 371081-4 0 38 1 3 6 0 48 2,52 1,15 1,07 42,51 0,92 0,23 2,22 – 2,82 

5110699 530850 371081-4 2 27 0 0 17 0 46 3,07 2,28 1,51 49,31 2,06 0,23 2,63 – 3,50 

5110704 521162 371081-4 5 35 0 0 10 0 50 2,50 1,68 1,30 51,90 1,45 0,23 2,14 – 2,86 
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Figura 1.  Frequência (%) das classes de reação à ferrugem-polissora em quatro populações F2 e seus 
respectivos genitores e geração F1: A) População   5110658 (L3 x 371081-4); B) População 5110704 
(521162 x 371081−4); C) População 5110699 (530850 x 371081−4). 


