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O milho é a segunda cultura mais cultivada no mundo. Seus graos sdo utilizados de varias maneiras, no consumo in
natura, alimentacéo animal, producdo de medicamentos entre outros. Existem vérios tipos de milhos especiais, entre
eles o milho doce que apresenta grande potencial econdmico para pequenos produtores. O cultivo deste tipo especial
de milho é pouco difundido no Brasil. Diversos fatores sdo apontados como responsaveis, entre 0s quais a
inexisténcia de variedades bem adaptadas as condi¢cBes de cultivo e a presenca de caracteres agronémicos
indesejaveis. Além destes, existem outros problemas, como pericarpo muito espesso e textura inadequada do gréo.
Desta forma é necessario o desenvolvimento de genotipos bem adaptados, produtivos e com boas caracteristicas
agrondmicas e especificas de grdo. Assim sendo, a analise da variabilidade genética é o ponto de partida para
obtencdo de sucesso no melhoramento do milho doce. Esta cultura sofreu mutagdes recessivas a partir do milho
comum, as quais aumentaram os niveis de agucares no endosperma. Desta forma, 0 milho comum é uma importante
fonte de variabilidade genética para ser utilizada no melhoramento de milho doce. Indmeras técnicas tém surgido
com objetivo de estimar variabilidade, entre elas os marcadores do tipo microssatélites (SSR: Simple sequence
repeats) que consistem de pequenas sequéncias com 1 a 4 nucleotideos de comprimento, repetidas lado a lado. O
objetivo do presente trabalho foi estimar a variabilidade genética existente entre genétipos de milho doce e milho
comum disponiveis no Sul do Brasil, através de marcadores moleculares microssatélites. Foram utilizados duas
populacdes de milho doce(BR400 e BR402) e duas popula¢fes de milho comum (Suwan e Pampa). A extracdo de
DNA foi realizada de acordo com o procedimento descrito por Edwards et al. (1991). Foram utilizados dez pares de
primers de microssatélites. As reagdes foram preparadas para um volume de 20 pl. Cada mistura de reacdo continha:
8 ng de DNA gendmico; Tampdo 10X; 1,5 mM de MgCl;; 0,2 mM de dNTP; 1U de Tag-DNA Polimerase; 0,3 pl de
cada primer. A amplificagcdes foram feitas utilizando 18 ciclos de 94°C por 1 minuto seguido de um decréscimo de
1°C a cada 2 ciclos (64°C a 55°C) e 72°C por 1 minuto. Somaram-se a isso 30 ciclos a 94°C por 1 minuto, 55°C por 1
minuto e 72°C também por 1 minuto. O marcador DNA ladder - 100pb (Gibco BRL) foi utilizado como padréo de
peso molecular. Foi utilizado gel de acrilamida 6% e revelados com nitrato de prata. O trabalho esta em andamento,
com previsdo de término em dezembro do corrente ano. A analise da similaridade genética serd realizada através do
indice de similaridade genética de Nei & Li (1979). Dendograma sera construido utilizando o procedimento SAHN
do aplicativo NTYSY PC.
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