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RESUMO - Em nivel mundia, seis espécies de Potyvirus tém sido identificadas
causando sintomas de mosaico no milho. Dentre essas espécies de potyvirus, Sugarcane
mosaic virus foi identificada como predominante em milho, com sintomas da virose
denominada mosaico comum no Brasil. O aumento da érea plantada com milho nos
ultimos anos, associado ao cultivo na safrinha (plantio de janeiro a marco), tem ampliado
a permanéncia da cultura em campo contribuindo para o incremento na incidéncia da
Virose mosaico comum e para manutencéo do indculo em campo. Perdas de até 50% na
producdo podem ser verificadas em plantas com essa virose. O objetivo deste trabalho
foi identificar QTLs conferindo resisténcia a0 mosaico, validando-os em uma segunda
populacdo de milho tropical. Foram identificados dois QTLS, sendo o de efeito maior no
cromossomo 3 (bin 3.04). Ambos os QTLs foram coincidentes com dados publicados
anteriormente. No entanto, além de um efeito superior, 0 QTL do cromossomo 3 foi
expresso nos dois anos avaliados, apresentando grande potencial para ser utilizado em
programas de melhoramento visando o desenvolvimento de cultivares resistentes.

Palavras-chave: Zea mays L, marcadores microssatélites, Sugarcane mosaic Virus,
Potyvirus.

Introducéo

Estudos envolvendo o sequenciamento da capa proteica e testes sorolégicos
identificaram o0 Sugarcane mosaic virus (SCMV) como a edtirpe de potyvirus
predominante na cultura do milho no Brasil (Almeida et al., 2001; Souza et al., 2005;
Gongalves et a., 2011).

Os sintomas de mosaico, causados pelo SCMV, podem ser facilmente
identificados, em plantas jovens de milho e tendem a desaparecer quando as plantas
atingem a maturidade. Nas folhas formam-se éreas cloréticas entremeadas com areas
verdes, em padréo de mosaico (Shurtleff, 1986) (Figural).

Os potyvirus que causam 0 mosaiCo comum s30 transmissivels mecanicamente, e
sdo disseminados, em condi¢Bes naturais, por véarias espécies de pulgbes, principamente
por Rhopalosiphum maidis, o pulgédo do milho (Edwardson e Christie, 1991). Desta
forma, o controle da doenca por meio de agentes quimicos ndo é efetivo, sendo o cultivo

de cultivares resistentes 0 método mais eficiente de controle de virus.
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Estudos sobre aresisténcia ao SCMV tém sido conduzidos com germoplasma de
milho dos Estados Unidos, da China e da Europa (Louie et al., 1991; Zhang-Ying et al.,
2008; Uzarowska et al., 2009). Entretanto, informages envolvendo a base genética da
resisténciaao SCMV em germoplasmatropical de milho ainda séo escassas (Souza et al.,
2008). O presente trabaho teve por objetivo identificar QTLs conferindo resisténcia ao
mosaico, visando a validagao desses QTLs em uma populacdo de milho tropical, distinta
da utilizada por Souza et al., 2008. A identificagdo de QTLs estaveis em diferentes
backgrounds genéticos e ambientes é dtamente desgjdvel para a sua utilizacdo em

programas de selecdo assistida visando o desenvolvimento de cultivares resistentes.

Material e M étodos

Linhagens de milho contrastantes quanto a resisténcia a0 mosaico comum do
milho, L1 (resistente) e L2 (susceptivel), foram utilizadas em cruzamentos para obtencéo
da populagéo estruturada de mapeamento. A genotipagem com 72 marcadores SSR
polimdrficos entre os parentais e distribuidos ao longo do genoma foi realizada em 127
individuos F», cujo DNA foi extraido das folhas, conforme protocolo de Saghai-M aroof
et al. (1984). As 127 familias F.3, obtidas da autofecundag@o dos individuos F,, foram
inoculadas artificiamente e avaliadas em dois anos, conforme descrito por Souza et al.
(2008). O indculo foi obtido em campo, em plantas de milho expressando os sintomas da
doenca. O delineamento experimental utilizado foi de blocos casualizados com duas
repeticdes, sendo cada familia representada por 20 plantas/parcela perfazendo um total
de 40 plantas por familia.

A diagnose foi realizada visualmente, com base nos sintomas caracteristicos da
virose, considerando-se a presenca (susceptivel) ou auséncia (resistente) de sintomas de
MOsai Co e empregou-se 0 percentual de plantas resistentes.

Os mapas de ligagdo foram construidos com base nos marcadores que
apresentaram segregacdo mendeliana (1:2:1) e as andlises, redlizadas empregando-se o
programa MapMaker/EXP versdo 3.0 (Lander et a., 1987). As andlises de QTL foram
realizadas por melo do mapeamento por intervalos multiplos (Kao et al., 1999)
empregando-se o programa QTL Cartographer versdo 2.5 (Wang et a., 2007) e o limite
de significancia calculado pelo Critério de Informacéo Bayesiana (Bayesian Information

Criteria— BIC) de acordo com as instrucdes do programa.
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Resultados e Discussao

As andises de varidncias, redizadas previamente (dados ndo mostrados),
permitiram a deteccdo de variabilidade fenotipica (p<0,01) para a porcentagem de
plantas resistentes ao SCMV, e possibilitaram estimar herdabilidades (h?) de magnitudes
altas, 82,1 e 92,2%, nos dois anos de avaliagao, respectivamente.

Dois QTLs associados com a resisténcia a0 mosaico foram detectados nos
cromossomos 3 e 6 (Tabela 1, Figura2). O QTL do cromossomo 3 apresentou um efeito
maior e foi expresso nos dois anos de avaliagdo, explicando entre 61 e 79% da variancia
fenotipica da resisténcia nos anos 1 e 2, respectivamente. Grande parte dos efeitos do
QTL do cromossomo 3 foram aditivos, sendo também detectados efeitos menores
devido & dominancia nos dois anos. A regido gendémica desse QTL € coincidente com o0s
QTLs Scm2a e Scm2b, identificados por Souza et a. (2008) em germoplasma tropical.

No presente estudo, o QTL do cromossomo 3 (bin 3.04) apresentou elevados
valores para R> em ambos os anos, indicando que esta caracteristica deve apresentar
poucos genes (QTLS) em seu controle genético, corroborando com as altas estimativas
de herdabilidade. Entretanto, Souza et a. (2008) identificaram dois QTLs, Scm2a e
Scm2b no bin 3.04, levantando-se a possibilidade de que sgja hecesséria maior saturagéo
de marcadores nessa regido gendmica para confirmagcdo da existéncia de dois QTLsS
independentes e ligados. Para aumentar a resolugdo do mapeamento nessa regido, a
genotipagem com SNPs esta sendo redlizada O QTL Scmil, bin 6.05, apresentou
interaco interalélica AA. Neste estudo, os QTLs do cromossomo 3 e 6 foram validados
em um diferente background genético, utilizando uma fonte robusta de resisténcia
Como o QTL do cromossomo 3 foi estéavel nos dois anos e apresentou um efeito
elevado, essaregido € um avo potencial para ser introgredida em linhagens susceptiveis

avirose mosaico comum, via selecdo assistida por marcadores moleculares.
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Figura 1. Comparagdo de folhas de milho com &reas clordticas entremeadas com éareas verdes, em
padr&o do sintoma de mosaico e folhas sem sintomas.

Tabela 1. QTLs associados com aresisténciaao SCMV em populagao de milho tropical detectados pelo
mapeamento por intervalo miltiplo.

QTL Bin®  Posicéo M ar cador Efeitos Génicos’ Acdo’ R?
(cM)? Flanqueando Génica (%)?
d a [d/a]
Scm2 3.04 61,17 bnlg1904 14,39 2581 0,56 DP 61,0
(Anol)
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Scm?2 3.04 61.18 bnlg1904 16.74 46,76 0,36 DP 79,2

(Ano2)
Scml 6.05 101,15 nc012 0,14 4,69 0,03 A 24
(Anol)
Scm2xScml -7,13 AA 6,0
(Anol)

Posi¢éo do marcador no cromossomo; 2distancia em ¢cM em relacéo ao inicio do grupo de ligacéo; *R? é
a proporcao da variancia fenotipica explicada para cada QTL; “a e d sfo, respectivamente, as estimativas
dos efeitos aditivo e de dominancia; Acdo Génica (DP: dominancia parcial; A: Aditiva; AA: Epistética
Aditiva por Aditiva).

N
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Figura 2. QTLs conferindo resisténcia ao SCMV nos cromossomos 3 (Scm2) e 6 (Scml) em milho.
Cada pico LOD independente, Scm2 e Scmi, indica a presenca de um QTL significante pelo critério BIC

(Bayesian information criteria)-MO conforme QTL Cartographer 2.5. Distancias no mapa estdo em
centiMorgans(cM).
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