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RESUM O —Avaliou-se a utilizacdo de marcadores microssatélites paraacel erar arecu-
peracéo do genomarecorrente, em programas de retrocruzamento em milho. Umalinha-
gem com elevada capacidade geral de combinagdo para produtividade de gréos e ata
inser¢do da espiga (L11) foi utilizada como genitor recorrente e uma linhagem com
baixa insercdo da espiga e baixa produtividade de gréos em cruzamento (L13) foi utili-
zada como genitor doador. A selecéo fenotipicaparabaixainsercéo deespigafoi rediza-
da por dois ciclos de retrocruzamento e a recuperagéo do genoma do genitor recorrente
nas plantas selecionadas foi monitorada utilizando-se marcadores SSR. Procurou-se,
neste trabalho, comparar a recuperacdo do genoma recorrente em progénies de
retrocruzamento sel ecionadas parabaixainsercéo daespiga, com e sem selecdo assistida
por marcadores. Para esse proposito, foi avaliadaa produtividade de gréos dessas progé-
nies em cruzamentostopcrosses, com umalinhagem testadora (L161), emtréslocais. Os
resultados indicaram gque os marcadores SSR foram eficientes na identificacdo de indi-
viduos com maior propor¢ao de recuperacdo do genomarecorrente nosdoisciclosinici-
ais de retrocruzamento, permitindo um ganho de até trés ciclos, se comparada com a
recuperacao esperadano retrocruzamento convencional . A selecdo fenotipicaparaabai-
xainsercdo daespigafoi eficiente, emborando tenha havido umacompleta recuperacéo
do fendtipo do genitor doador (L 13), apds dois ciclos de retrocruzamento. Foram obti-
dos hibridos topcrosses de progénies derivadas do retrocruzamento assistido mais pro-
dutivos e com insercdo de espiga mais baixa que o hibrido topcross da linhagem recor-
rente. No entanto, as condic¢des experimentais ndo permitiram concluir sobre a utiliza-
¢do da produtividade de gréos em hibridos topcrosses, na avaliacéo da recuperacdo do
genoma recorrente, em programas de retrocruzamento em milho.

Palavras-chave: Zea mays, altura da espiga, topcross, SAM, SSR.

RECOVERY OF RECURRENT GENOTYPE IN MAIZE USING SSR MARKER-
ASSISTED BACKCROSS

ABSTRACT - Thiswork was carried out to evaluate the use of microsatellite markers
to accelerate the recovery of recurrent genome in maize backcross breeding programs.
Aninbred line with high general combining ability for grainyield and high ear insertion
(L11) was used as recurrent parent, and amaize inbred line with low ear height and low
grainyieldin crosses (L 3) was used as the donor parent. Phenotypic selection for low ear
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insertion was performed intwo backcross cycles, and therecover of the recurrent genotype
of selected plants was monitored using SSR markers. The objective of thiswork wasto
compare the recovery of recurrent parent genotype in backcross progenies selected for
low ear insertion, with and without marker-assisted selection. For this purpose, grain
yield of these progenies were evaluated in topcross hybrids with atester line (L161) in
threelocations. Resultsindicated that SSR markerswereefficientinidentifying individuals
with ahigh proportion of the recurrent genome after thefirst two BC generations, allowing
a gain of up to three generations compared to the theoretical recovery predicted in
conventional backcross. Phenotypic selection for low ear insertion was efficient, although
there was an incomplete recovery of the donor phenotype (L13) after two backcross
generations. We obtained topcross hybrids from the progenies derived from marker-
assi sted backcross showing higher yield and lower ear insertion than the recurrent topcross
hybrid. However, our experimental conditions did not allow further conclusions about
using the grain yield of topcross hybrids to evaluate the recovery of recurrent parent

genome in backcross programs in maize.

Key words: Zea mays, ear height, topcross, MAS, SSR

O método do retrocruzamento tem por
objetivo aintrogressdo de umacaracteristica, nor-
malmente mono ou oligogénica, de um genitor
doador e a subsequiente recuperacéo do genoma
do genitor recorrente. O processo geralmente €
utilizado para corrigir gendtipos-elites, nas ca-
racteristicas em que sdo deficientes, por meio do
cruzamento com genoti pos portadores das carac-
teristicas que se desgjaintroduzir.

Umadas limitagbes do método € o longo
tempo necessario para se completar o processo,
fazendo com que o gendtipo-€lite utilizado como
genitor recorrente muitas vezes se torne obsole-
to, ao final do programa de retrocruzamento. Os
marcadores moleculares apresentam-se como
uma ferramentaimportante para aumentar a efi-
ciéncia desse processo, uma vez que possibili-
tam aidentificacdo deindividuos com maior pro-
porcdo do genoma recorrente (Openshaw et al.,
1994; Berloo, 1999; Hospital, 2001; Bouchez et
al., 2002). A identificagdo da origem parental de
cada regido cromossdmica, pela andlise de da-
dos moleculares, foi inicialmente proposta por
Young & Tanksley (1989), que sugeriram o0 con-
ceito de genotipagem gréfica. Assim, € possivel

calcular aproporc¢ado de recuperacdo do gendtipo
recorrente, em cada individuo, na progénie de
retrocruzamento, identificando-se aqueles que
possuem menor proporcao de alelos do genitor
doador, em regides do genoma que ndo aguela
proxima ao gene-alvo (Frisch & Melchinger,
2001). Dentre ostipos de marcadores molecul ares
disponivel's, os microssatélites (SSR) apresentam-
se como os mais adequados para a utilizagdo nos
programas de melhoramento, devido as suas ca-
racteristicas de co-dominancia, multialelismo e
possi bilidade de automacéo (Beckman & Soller,
1990; Ferreira& Grattapaglia, 1998).

Nas espécies vegetais, 0s microssatélites
sdo muito freqlientes e distribuidos ao acaso ao
longo do genoma, sendo amplamente utilizados
na construcdo de mapas genéticos (Taramino &
Tingey, 1996), no estudo dadiversidade genética
(Lu & Bernardo, 2001), na caracterizacéo de
gendtipos-elites (Padilha, 2002), na protecéo de
cultivares e na identificacdo de individuos com
baixa porcentagem do genoma indesgjavel do
genitor doador (Frisch et al., 1999). A utilizacdo
de marcadores moleculares em programas de
retrocruzamento é consideradaumadas apli cagoes
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mai s concretas dessatecnol ogiano melhoramento
de plantas (Ferreira & Grattapaglia, 1998). Pro-
gramas de retrocruzamento assistido por
marcadores molecul ares podem ser usados para
a transferéncia de genes ou de regibes
cromossdmicas que contenham aelosfavoraveis
e no desenvolvimento de linhagens semi-
Isogénicas (Frisch & Melchinger, 2001).

A altura da espiga é uma caracteristica
importante em programas de melhoramento de
milho em que sdo sel ecionados gendtipos com
baixa insercéo de espigas, parareduzir proble-
mas de quebramento e facilitar acolheitameca-
nica. Entretanto, acorrelacdo entre alturade es-
piga e producéo é positiva (em torno de 0,3), o
que dificulta a obtencéo de hibridos produtivos
e com baixa insercédo de espiga. Segundo
Hallauer & Miranda Filho (1988), a
herdabilidade média para altura de espiga é de
66,2%, com predominancia de efeitos aditivos,
indicando condic&o favoravel para selecao
fenotipica. Por outro lado, a capacidade
combinatoria paraa produtividade de gréos, que
pode ser estimada por meio de cruzamentos com
um testador comum (topcross), € um ponto cha-
ve na selecdo de gendtipos em um programa de
melhoramento. Como essa caracteristica € con-
trolada por varios genes dispersos no genoma,
seria esperado que, em retrocruzamentos utili-
zando um parental recorrente com alta capaci-
dade combinatéria para produtividade de gréos,
as progénies com maior percentual de recupe-
racdo do genomarecorrente apresentassem mai-
or produtividade de grdos em cruzamentos
topcrosses.

O objetivo do presente trabalho foi ava
liar a eficiéncia da utilizagdo de marcadores
microssatélites narecuperacdo do genomarecor-
rente, em programas de retrocruzamento em mi-
lho, utilizando a produtividade de grdos em

topcrosses das progénies de retrocruzamento
como caracteristicaindicadora

Material e M éodos
Obtencao e avaliagao dosretr ocr uzamentos

A linhagem L13 foi escolhida como
genitor doador, por possuir baixainser¢éo de es-
piga, enquanto a linhagem L11 foi selecionada
como genitor recorrente, por apresentar elevada
capacidade geral de combinagéo para produtivi-
dade de gréos e altainsercéo daespiga. Aslinha-
gensgenitorasforam contrastantes paraas carac-
teristicas altura de espiga e produtividade de
gréos, quando avaliadas em dialelo parcial en-
volvendo dez linhagens elite do programa de
melhoramento da Embrapa Milho e Sorgo
(Parentoni et al., 1996), sendo derivadas da po-
pulacéo CM S14-C (Parentoni et al., 2001).

A geracdo F, e os ciclos de retrocru-
zamentos foram obtidos na Estagéo Experimen-
tal da Embrapa Milho e Sorgo, em Sete Lagoas,
MG. Os campos de polinizagao foram conduzi-
dos em fileiras de 5 m, com espagamento entre
plantas de 0,20 m e de 0,90 m entrefileiras, com
umadensidade de 20 plantas/m, sendo cada qua-
tro fileiras intercaladas por uma do genitor re-
corrente (L11, masculino). O ciclo RC/F, foi
congtituido por 523 plantas e 0 RCF,, por 241
plantas.

As caracteristicas fenotipicas avaliadas
foram: altura da espiga (AE), atura da planta
(AP), numero denésaté aespiga(NNE) e nlme-
rototal dends(NTN), sendo astrés dltimas utili-
zadas apenas como critério adicional paraelimi-
nacdo de plantas atipicas. Inicialmente, as gera-
¢oes RC F, e RC,F, foram selecionadas apenas
quanto a baixa insercdo de espiga, utilizando o
critério de uma unidade de desvio padréo abaixo
da média da populagdo. As plantas sel ecionadas
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fenotipicamente foram genotipadas com
marcadores SSR, sendo selecionadas para o pro-
ximo ciclo de retrocruzamento aquel as com pelo
menos um desvio padréo acima da porcentagem
médiade recuperacdo do genomarecorrente. Para
finscomparativos, 0 processo de retrocruzamento
convencional, utilizando apenas a selecéo
fenotipica, e o retrocruzamento assistido por
marcadores moleculares (selecdo fenotipica e
molecular) foram conduzidos em paralelo. O es-
guemade obtencdo dosciclos deretrocruzamento
esté descrito na Figura 1.

L11 xL13
v
F,xL11
\ 4
RCF,-M (5) x L11
RCzFl -F (7) RC2F1 -M (9) x L11
RC;F; - F (8) RG:F -M (7)
\ / x L161
Topcross

FIGURA 1. Esguema dos retrocruzamentos condu-
zidos até a obtencado do topcross. Os ciclos de
retrocruzamento que foram sel ecionados apenas pelo
fendtipo estéo precedidos de F (RC - F) e agueles
cuja selecdo foi realizada com base em dados
fenotipicosemoleculares estdo precedidosdeM (RC
- M). Os valores entre parénteses indicam o nimero
de plantas sel ecionadas em cada geracéo.

M ar cadores SSR

A extracdo do DNA e as reagOes de
microssatélites foram realizadas segundo

Ninamango-Cérdenaset al. (2003), sendo ospro-
dutos de amplificacdo separados em gel de
agarose 4%, visualizados sob luz ultravioleta, em
presenca de brometo de etidio e fotodocumen-
tados com o equipamento Eagle Eyell (Stratagene,
LaJolla, CA).

Um total de 463 primers SSR foi avalia-
do entre aslinhagens genitoras, paraaidentifica-
cdo daqueles polimorficos. Para a andlise dos
individuos da geragdo RC F,, foram seleciona-
dos 27 primers polimérficos e, para a geragéo
RC,F,, foram avaliados 41 primers, totalizando
68 marcadores SSR distribuidos homogenea-
mente no genoma do milho, com uma média de
6,8 marcadores por cromossomo. Osprimersem
heterozigose nas plantas dageragcdo RC F, foram
reavaliados nas suas progénies RC,F,. Os dados
molecularesforam codificadoscomo A (alelo do
genitor recorrente) ou H (heterozigoto) e anali-
sados pelo programa Graphical Genotypes- GGT
(Berloo, 1999).

Obtencao e avaliacao dos hibridos topcrosses

Asduaslinhagens genitoras, sete plantas
RC,F,-F, nove plantas RC,F -M, oito plantas
RC,F-F e sete plantas RCF -M, selecionadas
conforme a Figura 1, foram cruzadas com uma
linhagem testadora comum (L161). Os ciclos de
retrocruzamento que foram selecionados apenas
pelo fendtipo estdo precedidos de F (RC-F) e
aqueles cujaaselecdo foi realizadacom baseem
dados fenotipicos e moleculares estdo precedi-
dosde M (RC-M). Os 33 hibridos topcrosses fo-
ram avaliados em Goiania, GO, Janauba, MG e
Sete Lagoas, MG, no ano agricolade 2001/2002,
utilizando-se o delineamento em blocos
casualizados, com trés repeticoes e umatestemu-
nhaintercaladaacadasete parcelas. A testemu-
nha foi o hibrido simples comercial Pioneer
P30F33, amplamente cultivado e de elevado
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desempenho agronémico. Cada parcela do expe-
rimento foi constituida por umalinhade4 m, com
espacamento de 0,90 m entrefileirase de 0,20 m
entre plantas, semeando-se 5 sementes/m linear,
deformaase obter umadensidade de 55.000 plan-
tas’ha. Ostratos culturaisforam realizados seguin-
do as recomendaces técnicas para a cultura.

A dturadaespiga(AE), encm, foi avali-
adaem dez plantas representativas de cada parce-
laeaprodutividade de gréos (PROD), em kg ha,
foi gustada, pela técnica de covariancia, para o
estandeideal de 20 plantas/parcelas, utilizando-se
como co-variavel o estandefinal, nimerototal de
plantas na parcela por ocasido da colheita (Cruz
& Carneiro, 2003). As andlises de variancia fo-
ram realizadas utilizando-se fatorial simples e
fatorial com testemunha, para os desdobramentos
dentro das progéniesderetrocruzamento, por meio
do programa Genes (Cruz, 2001).

Resultados e Discusséo
Selecéo nos ciclos de retrocruzamento

As 523 plantas RC F, apresentaram dis-
tribuicdo normal para a caracteristica altura de
espigas, pelo teste de Shapiro-Wilk (5%), com
meédia de 122 cm e desvio padrdo de 15 cm. As

16

35 plantas sel ecionadas fenoti picamente apresen-
taram uma média de altura das espigas de 100 +
5 cm, umareducdo de 22 cm em relacdo amédia
da populacdo original. Quando genotipadas com
27 pares de primers SSR, essas plantas geraram
uma média de recuperagéo do genoma recorren-
te de 74,02 + 5,92%, em concordancia com a
media esperadanageracéo RC F,, que éde 75%
(x>=10,051, p=0,82) (Figura2A).

Segundo o critério de sel ecdo genatipica
utilizado, foram selecionadas cinco plantasRC F,
com médiade recuperacdo do gendtipo recorrente
de 82,03%, um avanco aproximado de 7% em
relacao ao retrocruzamento convencional. Ascin-
co plantas selecionadas apresentaram a mesma
meédia de altura de espiga das 35 plantas selecio-
nadas fenotipicamente (100 cm), indicando que
alelos responsaveis pela baixa AE foram manti-
dosnas plantascom maior recuperacao do genoé-
tipo recorrente.

Na geracdo RC,F,, 241 progénies foram
obtidasapartir das cinco plantas sel ecionadas no
RCF,, apresentando altura de espiga média de
83 £ 10 cm. Apds a selecdo fenotipica, foram
selecionadas 31 plantas cuja média de AE foi
de 70 £ 6,0 cm, que foram genotipadas com um
total de 68 pares de primers SSR, distribuidos a
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FIGURA 2. Porcentagem de recuperacéo do genoma recorrente, entre os 35 individuos RC
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F. genotipados, com uma média de 91,98% e distribuicdo normal, pelo teste de
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uma distancia média de 14 cM. Os ganhos obti-
doscom aselecdo fenotipicanaavaliacéo “ per se’
nos retrocruzamentos foram de 18,0 e 15,7% no
primeiro e segundo ciclos, respectivamente. Os
individuos RC,F, genotipados apresentaram me-
diaderecuperacdo do gendtipo recorrente de 91,98
+ 3,89%, sendo que a média esperada seria de
87,5% (x> = 1,835, p=0,32) (Figura 2B).

Os sete individuos RC,F, selecionados
apresentaram recuperagao do genomarecorrente
meédia de 96,44%, valor que se aproximada pro-
porcao de recuperacdo médiatedricaesperadaem
guatro ciclos de retrocruzamento, sendo que, em
duas plantas, a proporcéo de recuperacdo foi de
98,20%, 0 equivalente amédiaesperadano quinto
ciclo deretrocruzamento. Na Figura 3, sfo apre-
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FIGURA 3. Gendtipos gréficos das plantas RCF -31-156 (A) e RCF-2-22 (B), obtidas por retrocruzamento
assigtido, apresentando 98,2 e 87,65% de recuperacdo do genoma recorrente, respectivamente. Os nomes dos
marcadores estdo indicados a esquerda e as respectivas posi¢des em cM, adireita dos dez cromossomos de milho.
Em preto estdo representadas as porgdes do genomarecuperado e o tracejado representaasregifesem heterozigose.
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sentados os gendtipos gréficos da planta RC,F -
31-156, com a méxima porcentagem de recupe-
racdo, de 98,2%, do genomarecorrente obtidano
segundo ciclo de retrocruzamento assistido e da
planta RC,F -2-22, com 87,65%, representando
a média tedrica esperada no mesmo ciclo de
retrocruzamento convencional . Resultados seme-
|hantes foram obtidos por Openshaw et al. (1994),
Visscher et al. (1996) e Frisch et al. (1999), que
conseguiram ganhos de uma a duas geragoes de
retrocruzamento, ao utilizarem marcadores SSR,
espacados de 10 a20 cM, para selecionar progé-

nies com grau elevado de recuperacéo do genoma
recorrente.

Avaliacdo da altura de espigas entre os
hibridos topcrosses

A avaiagdo da altura de espiga entre 0s
33 hibridos topcrosses apresentou diferenca sig-
nificativanostrés|ocais(dados ndo apresentados),
apés a andlise de variancia conjunta (Tabela 1).
Quando ostratamentos foram desdobrados entre
e dentro dos parentais e das progénies, ndo fo-
ram detectadas diferencas significativas entre os

TABELA 1. Resumo da andlise de variancia conjunta para as caracteristicas altura de espiga (AE) emcm e

produtividade de gréos (PROD), em kg ha.

QM
F. V. G.L N PROD
Rep/Local 6 136,50 ™ 7284320,81
Local (L) 2 9197,60 13392944,14 ™
Tratamento (T) 33 511,71 4488171,13
Entre os grupos 3 1232,80 7 13404605,98
Entre os pais 1 11350,22 2266114,70 ™
Dentro dos RC,F, 15 63,25 "™ 4543859.45
RC,F-M 8 74,38 "™ 5220475,95 °
RC,F,-F 6 34,38 "™ 3619270,52 ™
RC,F|-M x F 1 147,96 ™ 4678461,22 ™
Dentro dos RCsF, 14 63,53 ™ 2676558,79 ™
RC;F-M 6 53,09 ™ 953489,14 ™
RC;F,-F 7 81,49 ™ 4470191,15 ™
RC;F|-M x F 1 0,38 ™ 459550,03 ™
LxT 66 53,75 ™ 2694506,94 ™
Residuo 198 46,72 2306356,57
CV (%) 5,16 12,92
M¢édia Geral 132,35 11756,29

* significativo a 5% de probabilidade, pelo teste F.
** gignificativo a 1% de probabilidade, pelo teste F.
s ndo significativo.
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hibridos derivados das progéniesRCF, eRCF,
indicando umatransferéncia eficiente dacarac-
teristicajanageracdoinicial do retro-cruzamen-
to. A variabilidade observada entre os trata-
mentos foi advinda das diferencas entre os hi-
bridos topcrosses, envolvendo as linhagens
parentais (Tabela 1). Tais resultados podem ser
confirmados na Tabela 2, pela qual se nota que
os hibridos derivados das linhagens genitoras si-
tuaram-se nos pontos extremos da distribuicao.
Os efeitos ambientais para AE foram significati-
VoS, entretanto, ainteracdo tratamentos e ambien-
te ndo foi significativa, evidenciando que o com-
portamento dos hibridos para essa caracteristica
foi cons stente nosdiferentesambientesavaliados.
Como alinhagem testadora L 161 possuli
altainsercdo de espigas, ela apresentou-se como
boa testadora para avaliar a baixa insercéo da
espigaentre os hibridos, pelo fato de possuir uma
baixa frequiéncia de alelos favoraveis para redu-
¢ao da altura das espigas. Apesar de ter havido
umareducdo substancial naalturadeinsercdo das
espigas, nos dois ciclos de retrocruzamento, néo
foi possivel recuperar todos os alelos respon-
saveis pelareducdo daatura de espiga, umavez
gue nenhum hibrido derivado das progénies
RC,F, ou RC.F, foi agrupado junto com aquele
derivado da linhagem doadora. Um dos fatores
gue pode ter contribuido para a recuperagdo in-
completa da baixa altura de espigafoi aexistén-
ciade locos em heterozigose para a caracteristi-
cado pai doador, tendo em vistaque néo foi rea-
lizado um ciclo final de autofecundagéo antesdo
cruzamento com a linhagem testadora.

Avaliacao da produtividade de gréos entre
os hibridos topcrosses

Para a produtividade de gréos, a variabi-
lidade genética significativa detectada entre os
tratamentos foi devido apenas as diferencas en-

tre os hibridos derivados das progénies RCF,,
selecionadas com base em dados moleculares
(Tabela 1). Esse resultado pode ser confirmado
pela Tabela 2, que evidencia a superioridade de
dois hibridos derivados das progénies RC F, 2M
e 22M, selecionadas por meio dos marcadores
SSR, sugerindo umamaior eficiénciana selegéo
realizada nos ciclosiniciais de retrocruzamento.
Apesar de as linhagens genitoras terem
sido contrastantes paraa produtividade de gréos,
em cruzamentos dialélicos entre dez linhagens
demilho (Parentoni et al., 1996), no presentetra-
balho, ndo houve diferenca estatistica pelo teste
de Scott-Knott, a 5% de probabilidade (Tabela
2). Esses resultados podem ter sido influencia-
dos por variagbes ambientais, uma vez que a
interac&o entre local e os hibridos formados pe-
laslinhagens genitorasfoi significativa, indican-
do que esses hibridos tiveram comportamento
diferenciado nosambientesavaliados (Tabelal).
Outra explicacéo pode estar na elevada capaci-
dade geral de combinacéo dalinhagem testadora
(L161), para a caracteristica em questéo, confor-
me verificado por Parentoni et al. (2000) e ressal-
tado pelo fato de que 82% dos hibridos topcrosses
avaliados foram superiores a testemunha, um hi-
brido simples de ampla aceitacéo comercial. A
elevadafreqiénciadeae osfavoraveis paraapro-
dutividade de gréos na linhagem testadora L161
pode ter mascarado os efeitos das contribuicoes
genéticas das linhagens genitoras testadas.
Mesmo ndo tendo sido detectadadiferen-
ca estatistica para a produtividade de gréos, en-
tre os hibridos derivados das linhagens genitoras,
foram obtidos hibridos topcrosses de progénies
RC,F, derivadas da selecéo assistida superiores
ao hibrido da linhagem recorrente L11 (Tabela
2). Destague pode ser dado ao hibrido da progé-
nie RCF -2M, que foi o mais produtivo na me-
diadetrésambientes e apresentou alturadaespi-
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TABEL A 2. Agrupamento dos hibridos topcrosses utilizando média conjunta paraas caracteristicas alturade
espiga (AE), em cm e produtividade de graos (PROD), em kg ha?, pelo teste de Scott-Knott, a 5% de proba-
bilidade.

Hibridos fopcrosses’ AE? Hibridos fopcrosses’ PROD’

L13 - pai doador 111,38 a P30F33 9.714,65 a
P30F33 113,34 a RC;F,-14-41F 10.406,23 a
RC,F;-44M 128,72 b RC,F,-64F 10.638,79 a
RC,F,-47F 129,11 b RC,F-54M 10.813,58 a
RC;F-59-317F 129,97 b RC,F-63M 10.826,38 a
RC,F-44F 130,27 b RC,F-67F 11.139,10 a
RC,F-59F 130,33 b RC,F-45F 11.178,30 a
RC,F,-45F 130,50 b RC;F-51-279F 11.432,93 b
RC,F-2M 130,58 b RC,F-59F 11.458,29b
RC,F-67F 130,61 b RC;F-51-213M 11.490,77 b
RC,F-64F 130,67 b L13 11.611,66 b
RC;F-51-213M 130,72 b RC;F-31-148M 11.620,99 b
RC;F-54-292F 130,72 b RC,F-44M 11.756,31b
RC5F-31-170M 130,88 b RC;F-28-153F 11.766,68 b
RC,F-54M 131,09 b RC,F-18M 11.769,42 b
RC;F-31-159M 131,11b RC,F-44F 11.777,29 b
RC,F-29M 131,16 b RC,F-17M 11.787,29 b
RC;F-14-41F 131,55b RC;F-54-292F 11.845,82b
RC,F-4M 132,05b RC;F-31-156M 11.864,65b
RC; F-67-378F 132,22 b RC;F-31-170M 11.884,45b
RC;F-28-153F 133,33 ¢ RC;F;-3-13F 12.022,46 b
RC;5F-31-150M 133,38 ¢ RC;F-31-150M 12.023,98 b
RC;F-3-13F 133,69 ¢ RC;F-67-378F 12.035,44 b
RC;F-31-148M 134,77 ¢ RC,F-47F 12.096,38 b
RC,F-18M 135,05 ¢ RC,F-4M 12.173,53 b
RC;F-31-188M 135,11 ¢ RC;F-59-317F 12.177,54 b
RC,F-77F 135,22 ¢ RC,F-29M 12.189,09 b
RC,F-63M 135,46 ¢ RC;F-31-188M 12.314,94 b
RC,F-17"M 136,44 ¢ L11 12.321,30 b
RC,F;-22M 136,45 ¢ RC;F-31-159M 12.359,22 b
RC;F-51-279F 136,75 ¢ RC,F-77F 12.507,79 b
RC;5F-31-156M 136,86 ¢ RC,F-22M 12.798,63 ¢
RC;F-32-190F 138,72 ¢ RC;F-32-190F 12.873,32 ¢
L11 - pai recorrente 161,61 d RCF-2M 13.036,39 ¢

Média Geral 132,35 Média Geral 11756,28

1F: Progénies do RC selecionadas apenas com base no fenétipo; M: Progénies do RC sel ecionadas com base no fendtipo
e nos dados moleculares (RC assistido); linhagens parentais L13 e L 11, cruzadas com o testador.
2Médias seguidas da mesmalletra ndo diferiram significativamente, pel o teste de Scott-Knott, a 5% de probabilidade
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ga 30 cm menor que o do parental recorrente
(L11). Tais resultados, apesar de positivos, ndo
permitem confirmar a hipoétese testada no traba-
lho, de que uma maior recuperacdo do genoma
recorrente implicaria maior recuperacéo da ca-
pacidade combinatéria para produtividade de
gréos nos hibridos topcrosses. Resultados seme-
|hantes foram obtidos por Bouchez et al. (2002),
gue também ndo conseguiram uma introgressao
de aelos favoraveis para produtividade de gréos
satisfatoria, utilizando retrocruzamento assistido,
mesmo com uma eficiente recuperacdo do
genomarecorrente. A complexidade genéticada
produtividade de gréos e a néo utilizacdo de
marcadores moleculares flanqueando QTLSs as-
sociados a essa caracteristica podem ser aponta-
dos como fatores complicadores paraaobtencéo
de resultados mai's consistentes.

Conclusdes

Os marcadores SSR foram eficientes na
identificacdo de individuos com maior propor-
¢ao de recuperacdo do genoma recorrente nas
geracOes iniciais de retrocruzamento, havendo
um ganho de até trés ciclos, se comparado com
aquel e esperado no retrocruzamento convenci-
onal.

A selecdo fenotipica para a baixa inser-
cao daespigafoi eficiente, emboratodososaelos
ndo tenham sido recuperados nos dois ciclos de
retrocruzamento. Foram obtidos hibridos
topcrosses de progéniesRC F, derivadasdasele-
¢ao assistida mais produtivos e com insercdo de
espiga mais baixa que o hibrido da linhagem re-
corrente. No entanto, as condic¢des experimentais
na&o possibilitaram concluir sobre a utilizac&o da
produtividade de gréos de hibridos topcrosses
como caracteristicaparaavaliar arecuperacéo do
genomarecorrente, em programas de retrocruza-
mento convencional e assistido.
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