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Resumo: O milho é um cereal de grande importancia econdmica e socia. Seu cultivo ocorre
praticamente em todas as regides agricolas do mundo, sendo utilizado para a alimentagdo
humana, animal e, mais recentemente, como fonte de biocombustivel. Dentre os fatores que
contribuem para a baixa produtividade dessa cultura, destaca-se a toxidez causada pelo Al,
intrinseca aos solos &cidos predominantes nas regides agricolas tropicais, influenciando
negativamente a estabilidade da produgdo. Assim, o presente trabalho foi desenvolvido com o
objetivo de acelerar 0 desenvolvimento de linhagens isogénicas para os QTLs de tolerancia ao
Al téxico em milho. Dois QTLs de efeito maior associados com a toleréncia ao aluminio
foram mapeados em uma populacéo de 118 linhagens endogamicas recombinantes (RILS) de
milho. Dentre as linhagens recombinantes, foram selecionadas duas delas apresentando mais
de 50% do genoma da linhagem recorrente (L53) e apenas um dos QTLS de interesse. ApGs 0
cruzamento com a linhagem L53, foi realizado um ciclo de retrocruzamento (RC;) assistido
por marcadores flanqueando os QTLs de efeito maior para tolerdncia ao Al. Entre 90 e 50
plantas de cada cruzamento foram genotipadas, sendo selecionados os individuos RC;
heterozigotos para os genes candidatos e homozigotos (L53) para os marcadores SSRs
flanqueando os QTLs. Adicionalmente, individuos RC; apresentando os QTLSs de interesse
foram cruzados para viabilizar a piramidacdo dos mesmos. Os individuos RC, estdo plantados
e serdo novamente genotipados com os marcadores distribuidos ao longo do genoma para
aumentar a recuperacdo do genoma recorrente e acelerar a geracdo das linhagens semi-
isogénicas. As linhagens semi-isogénicas serdo estoques genéticos essenciais para estudos
avancados de fisiologia e biologia molecular visando a elucidacéo de mecanismos e de fatores
genéticos responsaveis pela tolerancia ao aluminio em milho.
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