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A doenga mosaico-comum do milho causada por potyvirus Sugarcane mosaic virus (SCMV
destaca-se dentre as principais viroses que afetam a cultura do milho no Brasil. Os efeitos
causados pelo mosaico-comum nas plantas sdo tanto maiores quanto mais cedo se estabelece
a infecgéo, sendo que estimativas experimentais mostram redugdes na produgao da ordem de
50%, em gendtipos suscetiveis. A técnica de PCR competitiva alelo especifica (KASP,
Kompetitive Allele Specific PCR, utilizada para genotipagem empregando marcadores SNP
(Single Nucleotide Polimorphism, permite a realizacdo de analises em larga escala, com alta
especificidade e sensibilidade. O objetivo desse trabalho foi utilizar a metodologia KASP no
retrocruzamento assistido por marcadores moleculares SNP, visando acelerar a recuperacao
do genoma recorrente na introgressao da resisténcia ao mosaico-comum em milho. Lmhagens
contrastantes quanto a resisténcia ao mosaico-comum, 541145 resistente e 51002901
suscetivel (recorrente, foram utilizadas em cruzamentos e avaliadas as geracdes RC1F1 e
RC2F1. A selecao dos gendtipos resistentes foi realizada em cada uma das geragdes, por meio
de inoculagdo mecéanica. Dentre os 73 individuos da populagcdo RC1F1, vinte e sete foram
resistentes ao SCMV. Esses |nd|V|duos foram avaliados para porcentagem de recuperagéo do
genoma recorrente (5100290 1 baseado na genotipagem com 16 marcadores SNPs
distribuidos ao longo do genoma do milho. A recuperacdo do genoma variou de 66,7% a
86,7%, com média de 78,4%. Uma progénie com 86,7% do genoma do parental recorrente
(56100290 "1 foi selecionada para a realizagdo do segundo retrocruzamento, obtendo-se a
populacdo RC2F1. Nessa geracao, vinte individuos foram resistentes ao SCMV e, baseado na
genotipagem com 31 marcadores SNPs distribuidos no genoma, verificou-se que a
porcentagem de recuperagao do genoma do parental recorrente variou de 88,7% a 96,8% com
média de 93,2%. O individuo com 96,8% de recuperagdo do genoma da linhagem 51002901
foi selecionado e autofecundado para posterior teste de progénies quanto a resisténcia ao
mosaico-comum nos ciclos subsequentes de autofecundagao. A tecnologia KASP foi eficiente
na genotipagem empregando marcadores SNPs, permitindo identificar nas geragdes iniciais de
retrocruzamento os individuos com maior porcentagem de recuperagao do genoma recorrente,
com um ganho de até dois ciclos, comparado ao que seria obtido no retrocruzamento
convencional.
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