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Em Eucalyptus, a estratégia de hibridacéo interespecifica tem resultado em um aumento do ganho de
producdo como conseqiiéncia da exploragdo do vigor hibrido, resultante da combinag¢édo de pools
génicos diferentes. A construgdo de mapas de ligacdo a partir destes cruzamentos torna-se uma
ferramenta eficiente para a localizacao de QTLs guiando posteriores experimentos de descobrimento
de genes. No &ambito do projeto Genolyptus foram realizadas dezenas de cruzamentos
interespecificos com a finalidade de maximizar a segregacdo e variabilidade nas descendéncias e
amostrar ampla variabilidade alélica a QTLs para caracteristicas fisico-quimicas da madeira e
resisténcia a doengas. Os 12 parentais selecionados para estes cruzamentos, realizados em um
delineamento de dialelo incompleto, envolvem dois hibridos interespecificos e individuos puros de
diferentes procedéncias de cinco espécies do género Eucalyptus: E. grandis, E. urophylla, E.
globulus, E. calmadulensis e E. dunni. Em preparacdo ao desenvolvimento de mapas genéticos, este
trabalho tem como foco a analise de transferibilidade e contetdo informativo de uma bateria de cerca
de 400 microssatélites entre estes parentais. A triagem e analise dos 400 microssatélites estdo sendo
conduzidas em sistemas triplex com marcagédo fluorescente em plataforma ABI 3100, formato 384, o
que permite a andlise de dezenas de marcadores simultaneamente. Na andlise detalhada dos
primeiros 138 locos, apenas seis ndo foram transferiveis entre os 12 individuos das cinco espécies,
indicando aproximadamente 95% de homologia para as regides flanqueadoras dos locos
microssatélites. A diferenca minima de dois pares de bases no tamanho dos fragmentos amplificados
esta sendo o critério para a discriminacéo de dois alelos diferentes. A analise dos gendtipos dos 12
parentais permite a inferéncia das razdes de segregacdo esperadas em todos 0s possiveis
cruzamentos. As possiveis razdes de segregagdo incluem 1:1, 1:2:1 e marcadores totalmente
informativos segregando 1:1:1:1. Os gendtipos dos 12 parentais permitem inferir que 36 dos 138
locos (26%) segregardo para todos os possiveis cruzamentos e os demais em 84 a 97% de todos os
possiveis cruzamentos. A distribuicdo das configuracdes ndo informativas para cada loco é
aleatdria, indicando que é inerente a constituicdo genética de cada parental. O nimeo de locos
informativos em cada cruzamento poderd aumentar durante a andlise das descendéncias, pois
possiveis alelos microvariantes que diferem por apenas um par de bases serdo detectados. Para
tornar o acesso a esta informacao interativo e rapido € previsto o desenvolvimento de um software
pela equipe de bioinforméatica consolidando todas as informagdes referentes aos locos: fluorescéncia
utilizada, faixa de tamanho dos alelos, posicdo de mapa e conteldo informativo para cada
cruzamento especifico. Esta informagéo serd utilizada para maximizar a eficiéncia da constru¢do das
dezenas de mapas genéticos no projeto GENOLYPTUS.

Apoio financeiro: CNPq, Projeto GENOLYPTUS - FINEP.
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