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Introdugéo: O avango genético de espécies cultivadas como o milho é alcangado por meio do melhoramento
genético onde caracteristicas desejaveis e herddveis sdo selecionadas e devidamente combinadas. A base do
melhoramento é a variabilidade genética, que precisa ser caracterizada e organizada dentro do germoplasma
elite de forma a gerar combinagdes hibridas interessantes. O uso de técnicas moleculares para a caracterizagdo
de cultivares vem sendo fortalecido em fung¢ao do alto grau de precisdo que pode ser obtido pela genotipagem
molecular. A genotipagem molecular permite a diferencia¢do inequivoca entre gendtipos, o que possibilita a
andlise da distancia genética entre cultivares em um tempo mais curto, favorecendo o programa de melhoramento.
Os marcadores moleculares microssatélites, j& descritos em milho sdo bastante polimdrficos, e possuem grande
potencial de utilizagdo em estudos genéticos. Objetivos: Avaliar a diversidade genética entre linhagens elite de
milho do programa de melhoramento da Embrapa Milho e Sorgo utilizando marcadores microssatélite SSR e
obter um perfil genético detalhado das mesmas para fins de protegdo de cultivares. Métodos: A partir do DNA
genomico de 100 linhagens elite foi realizada a genotipagem com 21 marcadores microssatélites fluorescentes
em reagdes multiplex, no aparelho ABI377. A variacdo genética de cada loco foi medida em termos do nimero de
alelos por loco e contetido de informagéo polimdrfica (PIC). As estimativas da similaridade genética entre cada
par de gendtipos foram calculadas empregando-se o coeficiente de Jaccard. A andlise de diversidade foi realizada
com o complemento do indice de similaridade entre cada par de linhagens, utilizando o método hierarquico
UPGMA (Unweight Pair-Group Method Arithmetic Average). Resultados: Os 21 locos SSR avaliados em milho
foram polimérficos nas linhagens estudadas, amplificando um total de 370 alelos. O niimero de alelos por loco
variou de oito (umc1771) a 36 (bnlg1006), indicando ampla diversidade genética entre os gendtipos avaliados. Os
valores de PIC para os 21 locos SSR de milho variaram de 0,65 (bnlg589) a 0,96 (bnlg1006). A partir da andlise de
agrupamento foi gerado um dendrograma que mostrou o alto grau de diversidade entre os materiais avaliados,
informagéo util ao programa de melhoramento em algumas de suas etapas, como na alocagdo de genétipos
em grupos heterdticos e na selecdo de genitores com maior nivel de divergéncia genética para a geracdo de
hibridos. Conclusoes: Os marcadores SSR foram eficientes na caracteriza¢do das linhagens de milho podendo
ser utilizados como descritores moleculares nos processos de protecdo de cultivares e na avaliacdo da pureza
genética. Observou-se a existéncia de uma grande diversidade genética no germoplasma elite do programa de
melhoramento da Embrapa Milho e Sorgo, que pode ser explorada visando a obtengao de cruzamentos superiores.
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