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Resumo1

A pecuária brasileira é baseada na produção de bovinos em pastos, 
sendo a cigarrinha-das-pastagens uma das pragas de maior impacto 
econômico, reduzindo a produt ividade forrageira. A seleção de gramíne-
as do gênero Brachiaria resistentes é a forma mais adequada de solu-
cionar esse problema, entretanto, a avaliação fenotípica de inúmeros 
genót ipos, durante a seleção genét ica em Brachiaria, é laboriosa e o 
caráter de expressão, tardia. Baseados nesses antecedentes objet ivou- 
se neste estudo ident if icar e validar marcadores moleculares do tipo 
microssatélite (SSR) associados à resistência a Notozulia entreriana em 
Brachiaria e híbridos. Inicialmente foram avaliados 118 acessos apo-
mít icos de B. brizantha caracterizados quanto à resistência e por 152 
marcadores SSR. A análise da associação genômica ampla foi baseada 
no modelo linear misto e os efeitos dos marcadores foram estimados 
por meio do softw are Tassel, com ajuste ou não da estrutura de po-
pulação. Três locos e seus alelos com efeitos genéticos signif icat ivos 
foram ut ilizados na validação e seleção para resistência em 544 híbri-
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dos interespecíf icos de Brachiaria. Os híbridos foram avaliados feno-
t ipicamente para obtenção da porcentagem de sobrevivência de cada 
indivíduo, após a infestação com cigarrinhas em condições experimen-
tais controladas. As extrações de DNA dos 544 indivíduos e as reações 
de PCR seguiram protocolos padronizados. A genot ipagem foi auto-
matizada em sequenciador de DNA e o resultado f inal foi obt ido pelo 
programa GeneMapper. Na população de est imação, os alelos de maior 
efeito respondem por 70% da suscet ibilidade e 51% da resistência a N. 
entreriana. A correlação entre os valores fenotípicos e genômicos para 
resistência na população de est imação foi de 80%. Essa correlação foi 
de 15% na população de validação de híbridos e indica que a predição 
da resistência não correspondeu ao fenót ipo observado. O resultado 
será discut ido com base nos diferentes métodos de análise dos micros-
satélites e na composição genética das duas populações estudadas.
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