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Resumo

A introducéo de culturas de sequeiro em solos de varzea é importante para
o desenvolvimento da regido Sul do Brasil, uma vez que estas areas estao
subaproveitadas com a cultura de arroz irrigado e a pecuéria extensiva. O
milho é uma alternativa para o melhor aproveitamento destas terras, logo
o desenvolvimento de gendtipos tolerantes ao encharcamento do solo é
fundamental para viabilizar esta exploracdo. Neste sentido, os objetivos
deste trabalho foram estudar a genética da tolerancia ao encharcamento e
identificar marcadores de DNA associados a esse carater. O trabalho foi
conduzido em casa de vegetacéo, sendo analisados genitores, hibridos F, e
populacdes segregantes provenientes de cruzamentos entre linhagens
tolerantes e sensiveis ao encharcamento do solo. A analise molecular,
através de marcadores de microssatélites, foi realizada com uma
populagdo F,, resultante do cruzamento entre os genotipos mais
contrastantes para a tolerancia ao encharcamento. A selecéo dos
marcadores obedeceu ao critério de amostrar todos 0s cromossomos, com
preferéncia aos que estivessem ligados a genes pertencentes a rotas
metabdlicas envolvidas com a glicolise e a fermentagéo. Os genitores
demonstraram a existéncia de variabilidade genética para os caracteres
matéria seca de parte aérea (MSP) e matéria seca de raiz (MSR), sendo
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que as herdabilidades estimadas foram elevadas. Ambos os caracteres
revelaram complexidade quanto ao niumero de genes envolvidos, onde a
andlise de QTL indicou a presenca de pelo menos trés locos envolvidos na
manifestacéo da tolerancia ao encharcamento. Trés marcadores
explicaram conjuntamente 33,3% da variacdo para MSP e 19,9% para
MSR, podendo ser Uteis na selecéo assistida para a tolerancia ao
encharcamento na fase de planta jovem em milho. De maneira geral, a
selecdo fenotipica para MSP e MSR podera ser uma alternativa eficiente
na selecdo de genétipos de milho com tolerancia ao encharcamento do
solo.

Termos para indexacdo: Zea mays, flooding tolerance, SSR, QTL.



Edentification of QTLs for
flooding tolerance in maize
utilizing microsatellites

Abstract

The introduction of upland crops in lowland areas is important for the
development of southern Brazil, since these areas are underexploited,
being lowland rice and extensive cattle among the few existing
alternatives for farmers. The maize crop would be an important culture for
better using these lands, once flooding tolerant genotypes are available.
Therefore, the objectives of this work were to study the genetics of
flooding tolerance and to identify associated DNA markers. The work was
carried out in a greenhouse, being analyzed parents, F, hybrids and
segregating populations originating from crosses between soil flooding
tolerant and sensitive inbred lines. The molecular analysis was performed
with microsatelite markers on a F, population, resulting from the crossing
between the most contrasting genotypes for flooding tolerance. The
selection of markers aimed to cover all maize chromosomes, with
preference to those linked to genes belonging to the metabolic pathways
involved with the glycolysis and fermentation. The comparison of parents
indicated the existence of genetic variability for the characters shoot dry
matter (SDM) and root dry matter (RDM), and the estimated heritability
was high. Both characters revealed complexity regarding the number of
genes involved, where the QTL analysis indicated the presence of at least
three loci involved in the flooding tolerance. A set of three markers
explained together 33.3% and 19.9% of the variation for SDM and RDM,
respectively, and could be useful in the selection for flooding tolerance in
young maize plants. In general, the phenotype selection for SDM and RDM
can be an efficient alternative in the selection of maize genotypes with
flooding tolerance.

Index terms : Zea mays, flooding tolerance, SSR, QTL.
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Introducéao

A tolerancia ao encharcamento esta relacionada com a acao coordenada
de adaptacdes morfoldgicas, anatémicas e bioquimicas (Bucher &
Kuhlemeier, 1993). Kennedy et al. (1992) indicaram que o estresse
anaeroébico, determinado pelo encharcamento do solo, induz mudancgas no
padrao protéico em varias espécies, devido a dissociacdo dos
poliribossomos, impossibilitando a traducdo do mRNA. Um grupo de 20
polipeptidios anaerdbicos (ANP~s), designado por Sachs et al. (1980), foi
seletivamente sintetizado em raizes primarias de milho, apés cinco horas
de anoxia. Ao mesmo tempo, a sintese de proteinas aerébicas foi
significativamente reprimida. Esses polipeptidios anaerébicos tém sido
bastante estudados em milho e, de maneira geral, estdo envolvidos na
glicdlise e fermentacao (Lazlo & Lawrence, 1983; Kennedy et al., 1992;
Andrews et al., 1993). Segundo Crawford (1992), o fenbmeno mais
associado com o déficit de oxigénio € a inducao da sintese e da atividade
da enzima ADH, confirmando os dados de Sachs & Freeling (1978), onde
esta enzima foi o principal polipeptidio anaerébico sintetizado.

O estresse anaerobico pode reduzir significativamente a sobrevivéncia e o
crescimento de plantulas em solos alagados. A maioria dos gendtipos de
milho sobrevive até trés dias de tratamento anaerébico a 27°C (Subbaiah
& Sachs, 2003). Por outro lado, mutantes que séo nulos para a atividade
de ADH sobrevivem somente poucas horas. Resultados de cruzamentos
entre gendtipos tolerantes e sensiveis sugerem que o carater tolerancia a
anoxia é dominante e apresenta segregacao simples (Sachs et al., 1996).
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Avancos ao nivel molecular tém sido feitos através da analise de varios
cDNAs e genes envolvidos na resposta anaerébica (Sachs, 1994; Sachs et
al., 1996). Até recentemente, os Uinicos genes descritos em plantas que
eram induzidos em condic¢éo de anoxia ou hipoxia, codificam enzimas do
metabolismo da glicose fosfato, principalmente glicélise e fermentacéo
(Sachs, 1993; Sachs, 1994; Sachs et al., 1996). Atualmente, Subbaiah &
Sachs (2003) estédo desenvolvendo linhagens tolerantes a anoxia para
analise de genes envolvidos com este carater. Recentemente, foram
descritos trés sistemas de genes que parecem funcionar fora da rota
glicolitica (Huq & Hodges, 2000).

Os marcadores moleculares do tipo microssatélites vém sendo usados com
muito sucesso em milho (Taramino & Tingey, 1996; Smith et al., 1997,
Lubberstedt et al., 1998; Pejic et al., 1998). Diversos trabalhos de
mapeamento de caracteres de importancia agronémica em milho foram
publicados, como rendimento de gréos (Stuber et al., 1992; Veldboom &
Lee, 1994; Ajmone et al., 1995;), estatura de planta (Beavis et al., 1991;
Koester et al., 1993), ciclo (Koester et al., 1993; Ribaut et al., 1996),
altura de insercédo de espiga (Veldboom et al., 1994) e qualidade de amido
e proteina (Goldman et al., 1993). Nestes trabalhos tém sido identificadas
regibes associadas com a heranca de caracteres quantitativos (QTL) com
acao génica de sobredominancia e pleiotropia.

A dificuldade em definir os marcadores que devem ser empregados e 0
efeito do ambiente na andlise de QTL tém retardado o avanco desta
técnica em programas de melhoramento de plantas. No caso do milho,
muitos marcadores de microssatélites estéo disponiveis no Maize DB
(http://www.agron.missouri.edu). A partir destes marcadores, foi realizado
este trabalho, que teve por objetivo identificar QTL envolvidos na
tolerancia ao encharcamento do solo em plantas jovens de milho.

Material e Métodos

A andlise fenotipica e a coleta de folhas para a extracao de DNA foram
realizadas em um experimento em casa de vegetacdo na Embrapa Clima
Temperado (Pelotas, RS) no periodo de dezembro de 2001 a janeiro de
2002. No total, foram avaliadas 117 familias F, provenientes de
cruzamentos entre duas linhagens de milho, uma tolerante (R2) e a outra
sensivel (S5) ao encharcamento do solo. Foram avaliados também os
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genitores e duas testemunhas, os hibridos triplos comerciais AG 5011 e
BRS 3060. Esses dois hibridos foram escolhidos por serem testemunhas na
rede de experimentacao para os ensaios de milho em varzea.

O delineamento experimental foi inteiramente casualizado, com duas
repeticdes, sendo semeadas 12 sementes por repeticéo para cada familia
F,. A semeadura foi realizada em copos plasticos de 200ml perfurados na
base e preenchidos com solo contendo 20% de areia. Os copos foram
colocados em tanques de madeira, revestidos com lona plastica para evitar
a saida da agua. Um dia antes da semeadura, foi colocada uma lamina de
agua de 4cm. Nessas condicdes, foram semeadas trés sementes por copo,
com o embrido voltado para cima, a uma profundidade de 2cm,
aproximadamente.

ApOs oito dias da emergéncia, foi coletada uma folha de todas as plantas
de cada linha F, e formado um bulk para representar a planta F, de
origem. O DNA para a analise molecular foi extraido desse bulk. Logo ap6s
a coleta das folhas, foi aplicada adubacao de cobertura na proporgéo de
120kg/ha de uréia. Aos 22 dias da emergéncia das plantas foi realizada a
inundacao, a qual foi mantida por quatro dias, com lamina de 1cm de agua
acima do nivel dos copos. Depois deste periodo de inundacao, foi drenado
0 excesso de agua das caixas e as plantas foram mantidas com uma
lamina de 1cm de agua por sete dias, sendo, apés, colhido o experimento.
A parte aérea e a raiz de cada planta foram colhidas separadamente,
sendo em seguida colocadas em estufa a 60°C por cinco dias para a
avaliacdo do peso seco. Os caracteres avaliados no experimento foram
matéria seca da raiz (MSR) e matéria seca da parte aérea (MSP). Os
dados de MSP e MSR foram submetidos a analise de variancia, utilizando o
modelo de efeitos aleatérios, o qual permitiu a estimativa de variancias e
da herdabilidade (Paterniani & Miranda Filho, 1980). A variancia entre

progénies F, é dada por: oi + (1/4oé) +e¢ onde £ é o erro
experimental (Hallauer & Miranda, 1988).

A andlise com microssatélites foi realizada no Laboratério de Biotecnologia
do Departamento de Plantas de Lavoura da Faculdade de Agronomia/
UFRGS. A escolha dos primers foi realizada a partir da base de dados de
milho (Maize DB), sendo testados 44 pares. A selecéo dos primers
obedeceu ao critério de amostrar todos os cromossomos, com preferéncia

11
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aos que estivessem ligados a genes pertencentes a rotas metabdlicas
envolvidas com a glicélise e a fermentacéo (Tabela 1).

A analise genotipica foi realizada em 74 linhas F, selecionadas entre as
mais contrastantes em relacao as variaveis MSP e MSR. A extracao de
DNA foi realizada de acordo com o protocolo descrito por Edwards et al.
(1991). As reacdes de PCR foram preparadas para um volume de 25ml.
Cada mistura de reacéo continha: 60ng de DNA genémico; Tampédo 10X
(Gibco BRL); 1,5mM de MgCl, (Gibco BRL); 0,2mM de dNTP (Gibco BRL);
1U de Tag-DNA Polimerase (Gibco BRL); 0,2ml de cada oligonucleotideos
iniciadores. As amplificacdes foram realizadas em termociclador (modelo:
PTC-100, MJ Research, Inc.). O programa utilizado para a amplificacéo do
DNA gendmico foi do tipo touchdown que consistiu de 18 ciclos de 94°C
por 1 minuto seguido de um decréscimo de 1°C a cada 2 ciclos (64°C a
55°C) e 72°C por 1 minuto e mais 30 ciclos a 94°C por 1 minuto, 55°C por
1 minuto e 72°C também por 1 minuto. Os produtos da amplificagcao
foram separados em gel de agarose 3% e a visualizacdo dos fragmentos
amplificados foi realizada com brometo de etidio em transiluminador. As
imagens dos géis foram capturadas com o programa Kodak Digital Science
1D v.3.0.1.

Os fragmentos amplificados nas progénies F, foram identificados conforme
a similaridade com os genitores, sendo consideradas homozigotos iguais ao
genitor R2, homozigotos iguais ao genitor S5 ou heterozigotos.
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Tabela 1. Primers de microssatélites utilizados na analise molecular de
linhas de milho visando a identificacdo de QTL para tolerancia ao
encharcamento do solo. UFRGS, 2003.

Primer Gene ligado ao marcador Cromos- Bin*
somo
phi037 umc 128 1 1,08
umcl726 adhl - alcool desidrogenasel 1 1,10
umcl064 fdx3 - ferrodoxina 3 1 1,11
umcl622 crrl - regulador resposta a Citocinina 2 2,0-2,01
umcl185 olel - oleosinal 2 2,03
phi029 tpi4 - triosefosfato isomerase 4 3 3,04
phi046 npi 2572 3 3,08
umcl010 plt2 - proteina fosfolopidio transferase homol- 3 3,09
nc004 adh2 - alcool desidrogenase2 4 4,03
phi021 adh2 - alcool desidrogenase2 4 4,03
umcl550 pdil - proteina dissulfito isomerasel 4 4,03
phio74 zp22.1 - zeina 22.1 4 4,04
nc005 gpcl - gliceraldeido3 fosfato desidrogenasel 4 4,05
phi026 gpcl - gliceraldeido3 fosfato desidrogenasel 4 4,05
phi079 gpcl - gliceraldeido3 fosfato desidrogenasel 4 4,05
umcl466 pdhl - piruvato desidrogenasel 4 4,08
umcl173 rpd3 - histona diacetilase homéloga 4 4,09
phiO06 cat3 - catalase3 4 4,11
umcll97 cat3 - catalase3 4 4,11
umcl610 cpnlO - chaperoninalO 4 4,11
umcl056 px13 - peroxidasel3 5 5,03
phiO08 rab15 - resposta ao acido abscisico 5 5,03
umcl564 rpsl5 - proteina ribossomall5 5 5,03
phio85 gln4 - glutamina sintetase4 5 5,06
umcl023 fdx2 - ferrodoxina2 6 6,00
umcl018 gpc2 - gliceraldeido-3-fosfato desidrogenase2 6 6,01
nc012 pdkl - piruvato ortoquinase diquinasel 6 6,05
phio81 pdkl - piruvato ortoquinase diquinasel 6 6,05
umcl341 roa2 - origem de replicagao ativador2 6 6,06
umc 1546 hsp3 - proteina tolerancia choque de calor3 7 7,00
umcl627 oec23 - complexo 23 envolvimento 02 8 8,03
umcl741 rps28 - proteina ribossomal 8 8,03
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Continuacgéo.... Tabela 1.

Primer Gene ligado ao marcador Cromos- Bin*

‘ sSomo |
umcll72 pdcl - piruvato 8 8,04
phi060 ripl - inativador da proteinal do ribossomo 8 8,04
umcl1202 ripl - inativador da proteinal do ribossomo 8 8,04
phi015 gstl - glutationa s-transferasel 8 8,08
phi065 pepl - fosfoenolpiruvato 9 9,03
phi016 susl - sacarose sintetasel 9 9,04
phi032 susl - sacarose sintetasel 9 9,04
umcl094 sod9 - superéxido dismutase9 9 9,05
umcl733 hbl - haemoglobinal 9 9,06
umcl576 Gdcpl - glicina descarboxilasel 10 10,02
phi071 hsp90 - proteina de choque de calor 90 kda 10 10,04
umcl344 crr2 - regulador2 de resposta a citocinina 10 10,07

* Bin: medida de localizacdo do marcador dentro de cada cromossomo no mapa
do milho. O bin esta designado no lado direito, parte decimal, e 0 cromossomo
a esquerda, parte inteira.

A identificacao de QTL foi através da andlise por ponto, a qual consiste no
estabelecimento de uma relacéo estatistica entre cada marcador e o
fendtipo dos individuos. Os dados foram submetidos a andlise de variancia
segundo o modelo Y, = 3 + B X —+ u,, onde Y, = valor fenotipico da
iésima linha F, para os caracteres MSP ou MSR, X, = valor genotipico da
iésima linha F,, B, 3, = parametros da analise e u, = erro experimental
~ N (0, g?). Sempre que a estimativa do parametro B, foi significativa
pelo teste de F a 5% de probabilidade, o0 marcador em questao foi
considerado como associado a herancga do carater.
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Resultados e Discussao

Os resultados indicaram a existéncia de variabilidade genética entre as
familias F, testadas para os caracteres MSP e MSR (Tabela 2). A linhagem
R2, classificada como tolerante ao encharcamento, néo diferiu
significativamente dos hibridos testemunha para a variavel MSP, mas
diferiu da linhagem S5, sensivel ao encharcamento, e da média da
populagéo F,. Para a variavel MSR, a linhagem S5 foi a que produziu
menos, diferindo significativamente dos demais tratamentos. Esses
resultados confirmam o comportamento contrastante entre os genitores e
apbiam o uso deste cruzamento para 0 mapeamento genético. Em relacao
ao comportamento das linhagens e dos hibridos comerciais, Fausey &
McDonald (1985) indicaram que linhagens eram mais tolerantes ao
encharcamento do que variedades hibridas. Por outro lado, Lemke-Keyes
& Sachs (1989) observaram que a resposta de linhagens e hibridos
parentais para toleréncia ao estresse anaerébico era similar, quando
avaliada na fase de pré-emergéncia das plantulas. Em trabalho anterior,
Silva et al. (2001) demonstraram a ocorréncia de acentuada heterose e
efeito materno para a tolerancia ao encharcamento em hibridos F,,
discordando das afirmac¢des daqueles autores. Provavelmente, as
combinacdes avaliadas e o gendtipo empregado como genitor feminino
foram decisivos na manifestacéo da heterose.

Com base na analise de variancia, utilizando o quadrado médio entre
familias, foram estimadas as variancias fenotipicas e genéticas, bem como
o valor de herdabilidade para as caracteristicas MSP e MSR. A
herdabilidade estimada para MSP foi de 0,95 e para MSR foi de 0,93
(Tabela 3). Esses valores indicam uma reduzida influéncia do ambiente na
manifestacdo de ambos os caracteres; no entanto, é importante
considerar que a interacao gendtipo x ambiente nao foi avaliada, sendo
gue os valores estimados podem estar inflacionados por essa interacéo.

15
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Tabela 2. Média e desvio padrédo de matéria seca da parte aérea (MSP) e
matéria seca da raiz (MSR), para genitores, populagéo F, e testemunhas
(hibridos comerciais). Embrapa Clima Temperado, 2002. UFRGS, 2003.

n MSP (mg) MSR (mg)
Genotipo Média * Desvio padrdo  Média ! Desvio padrdo
R2 338,12 ab 0,884 251,25 a 1,768
S5 207,27 c 0,598 97,67 b 2,203
Fs 232,17 c 54,951 160,47 ab 48,740
AG 5011 423,00 a 0,661 224,15 a 0,874
BRS 3060 286,98 bc 18,470 218,52 a 4,018

1 Médias seguidas de mesma letra na coluna ndo diferem significativamente
entre si pelo teste de Duncan ao nivel de 5% de probabilidade.

Tabela 3. Estimativas de variancia fenotipica (s?,), variancia genética (s?_)
e herdabilidade (h?) para matéria seca da parte aérea (MSP) e matéria
seca da raiz (MSR) das familias F,. Embrapa Clima Temperado, Pelotas,
RS, 2002. UFRGS, 2003.

Parametro MSP MSR
0% 0,408 0,177
0% 0,389 0,166
h? 0,95 0,93

O polimorfismo entre os genitores R2 e S5 para os 44 marcadores
testados foi de 72,7%. Este nivel de polimorfismo era esperado, uma vez
que a escolha dos marcadores foi direcionada para marcadores ligados a
genes envolvidos na glicolise e fermentacéo. No entanto, diversos
marcadores associados a genes de importancia para essas rotas
metabdlicas foram monomarficos entre os genitores analisados. Como
exemplo, é possivel citar o marcador umc1726, ligado ao gene adhl, o
gual é muito importante na fermentacgao alcodlica, o phi006 e o umc1197,
ligados aos genes cat3, que codificam para a enzima catalase 3, o phi065,
ligado ao gene pepl, que codifica para enzima fosfoenolpiruvato, sendo
ambas as enzimas envolvidas na glicélise, e o phi016 e o phi032, ligados
ao gene susl, que codifica para a enzima sacarose sintetase 1. Este
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comportamento monomorfico néo significa que estes genes apresentem o
mesmo produto final em cada genitor, uma vez que sua regulacdo pode ser
diferente em cada um, resultando em produtos finais distintos. Da mesma
forma, o gene, mesmo presente, pode ndo estar ativo ou estar
parcialmente ativado. De qualquer forma, esses marcadores ndo foram
considerados importantes na analise realizada, pois ndo segregaram no
cruzamento estudado.

Neste estudo foram identificados trés QTL para MSP e dois para MSR
(Tabela 4). Para MSP, o QTL de maior efeito foi localizado no cromossomo
5 préximo ao marcador phi085, o qual exibiu efeito génico de dominancia.
Por outro lado, este marcador néo foi significativo para a variavel MSR,
sugerindo que este loco é especifico para parte aérea. O segundo maior
QTL para MSP foi localizado préximo ao marcador phiO74. Este QTL foi
também significativo para MSR, sendo que, para as duas variaveis, 0
acumulo de matéria seca estava ligado ao genétipo do genitor tolerante. O
ultimo QTL identificado também foi significativo para ambos os
caracteres, sendo localizado proximo ao marcador phi029. Da mesma
forma, para o segundo QTL, o principal efeito génico envolvido foi o de
dominancia.

Tabela 4. Localizagdo cromossémica de trés marcadores relacionados a
QTL para matéria seca da parte aérea (MSP) e para a matéria seca da raiz
(MSR), valor genotipico médio do genitor tolerante, hibrido e do genitor
sensivel, valor da probabilidade e do coeficiente de determinagdo. UFRGS,
2003.

Cr/Bin Marcador Variavel tglirr]grfjtre Hibrido sGe?git/c:erl Valor P R?
s0e  hozo Wb 20 2O T 0oL oM
404 phioza  MSP 263 217 212 001 01
506 phoss  MSP 228 238 167 001 016

R? = proporcao da variacéo fenotipica explicada pelo QTL.
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O QTL identificado através do marcador phi029, localizado no
cromossomo 3, explicou 14% da variacdo para matéria seca da parte
aérea (MSP) e 11% da matéria seca da raiz (MSR). Este marcador esta
ligado ao gene da triose fosfato isomerase 4, enzima que catalisa a
isomerizacao do gliceraldeido fosfato a di-hidroxiacetona fosfato, para a
formacao de triose fosfato no ciclo de Calvin. Sua atuacéo esta localizada
no cloroplasto e no citosol tendo importancia na glicolise (Heldt, 1997). O
segundo QTL, encontrado com o marcador phiO74, esta ligado ao gene
zp22.1 e explicou 15% da variacdo total para MSP e 11% da variacdo
para MSR. Este QTL, localizado no cromossomo 4, é ligado com um grupo
de genes de alfa-zeinas e estd a 2,5¢cM do loco do gliceraldeido 3 fosfato
desidrogenase 1, que é um gene estrutural envolvido na resposta ao
estresse anaerobico em milho (Subbaiah & Sachs, 2003). O Ultimo QTL
identificado, phiO85, explicou 16% da variacédo para MSP e apenas 2%
para MSR (Tabela 4). Este marcador estéa ligado ao gene gin4, também
estrutural, sendo considerado um gene que pode influenciar no rendimento
de gréos e, conseqiientemente, no tamanho da semente, que tem grande
importancia na eficiéncia da germinacdo. O gln4 é expresso
constitutivamente durante a germinacédo da semente e em tecidos
vegetativos (Sakakibara et al., 1992). Um QTL localizado na mesma regiéo
foi identificado para peso de mil gréos, refletindo no desempenho
agrondmico de hibridos de milho (Limani et al., 2002).

Por outro lado, marcadores que foram polimérficos, ligados a genes
importantes na glicélise e fermentacao alcéolica, ndo foram significativos
na analise de QTL; entre esses podem ser citados: umc1622-crrl, phi021-
adh2, umc1466-pdhl, umcl056-px13, umcl546-hsp3, umcl627-0ec23,
umcl172-pdcl, umcl094-sod9, umcl733-hbl, phi071-hsp90 e
umcl1344-crr2. Esse comportamento também pode estar associado a
regulacéo destes genes ou a erro de amostragem que reduz a precisdo
estatistica.
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Marcadores moleculares de DNA néo sofrem a influéncia do ambiente;
portanto, o R? do modelo da regresséo multipla pode ser considerado como
a proporcédo da variacdo genética explicada em relacao ao total da
variacao fenotipica observada. Por outro lado, Anderson et al. (1993)
usaram uma estimativa da proporcéo da variacdo genética explicada em
relacé@o ao total da variacdo genética presente, obtida da herdabilidade (R?/
h?). Essa estatistica € importante, do ponto de vista do melhoramento de
plantas, porque indica a confianca do modelo de locos multiplos para
selecdo genotipica. Segundo Barbosa Neto et al. (2001), modelos
eficientes de locos multiplos para selecéo assistida por marcadores
deveriam ter altos valores para a R?/h?. Neste trabalho, o R? para a
regressao multipla foi de 31,7% para MSP e 18,6% para MSR. A partir
destes valores, foi estimado quanto da variancia genética era explicada
pelos trés QTL identificados, que constou de 33,3% para MSP e 19,9%
para MSR. Portanto, como as herdabilidades sé&o altas, a propor¢céo da
variacao genética explicada pelos QTL foi relativamente baixa,
principalmente, para a MSR. Isto indica que outros QTL de menor valor
podem também estar envolvidos na determinacéo destes caracteres.

Conclusoes

A andlise de QTL demonstrou a participacao de trés locos, 0s quais
explicaram conjuntamente 33,3% da variacéo para MSP e 19,9% para
MSR. Esses resultados indicam que outros genes de menor efeito estéo
segregando nos genitores e estdo de acordo com as analises quantitativas
também realizadas. Os resultados sugerem que a selecédo fenotipica em
plantas jovens pode ser uma alternativa eficiente para a selecao de
gendtipos tolerantes ao encharcamento do solo em milho, devido a elevada
herdabilidade estimada. No entanto, a selecdo assistida por marcadores
moleculares necessita de um maior nimero de QTL identificados, uma vez
gue a percentagem de explicacdo de variacdo genética, obtida com os
locos encontrados é insuficiente para justificar os custos de laboratério.
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