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1 Introdução

Mudanças climáticas, causadas principalmente pelo aumento crescente na 
temperatura atmosférica global, têm sido observadas frequentemente em 
várias regiões do mundo. Os cenários climáticos projetados para as próxi-
mas décadas evidenciam aumentos na frequência e na intensidade de even-
tos extremos, como longos períodos de calor e seca, precipitações pesadas, 
inundações, entre outros (Mbow et al., 2019). A produção de alimentos nas 
regiões tropicais, subtropicais e semiáridas, como as que ocorrem na América 
do Sul, na Ásia e na África, está particularmente em risco. Entre 1981 e 2010, 
reduções na produtividade média mundial de milho, trigo e soja de 4,1, 1,8 e 
4,5%, respectivamente, foram atribuídas às mudanças no clima especialmente 
nessas regiões (Iizumi; Ramankutty, 2016). Impactos na produção de frutas, 
verduras e animais também estão previstos para esses mesmos ambientes. 
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As variações no clima colocam em risco a segurança alimentar mundial não 
apenas por reduzir a produção e a disponibilidade de alimentos. O clima 
afeta vários processos biológicos importantes para o crescimento e o desen-
volvimento de plantas e animais, e mudanças nesses mecanismos podem 
alterar taxas de crescimento e reprodução, além da qualidade e do teor de 
nutrientes (Damatta et al., 2010; Lara; Rostagno, 2013). Reduções na oferta 
e na qualidade de alimentos podem impactar os consumidores globalmente, 
mas impactará especialmente os de menor renda – até cerca de 183 milhões 
de pessoas poderão passar fome nos cenários de mudanças climáticas pro-
jetados (Mbow et al., 2019).

A resposta aos cenários atuais e futuros de mudanças no clima requer 
duas abordagens possíveis e necessárias, mitigação e adaptação. A aplicação 
de melhores práticas agrícolas e o desenvolvimento de variedades mais adap-
tadas e tolerantes a essa nova realidade no clima são estratégias de adaptação 
imprescindíveis e urgentes para o aumento sustentável da produção agrícola 
nas próximas décadas. Tolerância aumentada às altas temperaturas e aos 
longos períodos de restrição hídrica, especialmente nas fases mais sensíveis 
do ciclo de desenvolvimento da cultura, são critérios de seleção que devem 
ser aplicados nos programas de melhoramento para o desenvolvimento das 
novas cultivares. Ferramentas de biotecnologia, como marcadores molecula-
res, edição gênica, transgenia e microbioma, e técnicas de fenotipagem mais 
precisas e em larga escala podem e devem ser empregadas visando acelerar 
a disponibilização de genótipos adaptados às condições regionais específicas 
modificadas pelas alterações recentes no clima.

A redução no financiamento público de programas de melhoramento 
tem sido observada em todo o mundo em relação às empresas do setor pri-
vado, apesar da importância incontestável do papel da pesquisa pública na 
produção agrícola e na segurança alimentar, principalmente em cenários de 
médio e longo prazo (Alson et al., 2009). Esse declínio vem acompanhado de 
práticas de proteção da Propriedade Intelectual (PI) e do aumento em inves-
timentos privados, principalmente por empresas do setor de sementes, que 
após uma série de aquisições e fusões, resultaram em maior concentração de 
participação no mercado mundial e no domínio tecnológico (Ray et al., 2015; 
Gutiérrez et al., 2014; Concentration…, 2018). Até meados da década de 1990, 
a participação das empresas nacionais, incluindo a Embrapa, nos mercados 
brasileiros de sementes de soja e milho foi de 70% e 30% (Silva et al., 2015). 
Com a criação das Leis de Patentes (1996) e de Proteção de Cultivares (1997), 
as multinacionais de biotecnologia introduziram maciçamente sementes pro-
prietárias com características biotecnológicas no mercado brasileiro (Castro 
et al., 2006). Por não realizarem investimento em desenvolvimento tecnoló-
gico na mesma escala, a participação das empresas públicas no mercado de 
sementes foi reduzida a menos de 10% (Silva et al., 2015).
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Com altos investimentos e capacidade de inovação, essas grandes empresas 
multinacionais conseguem desenvolver, continuamente, através de pipelines 
de pesquisa e desenvolvimento que integram melhoramento e biotecnologia, 
novas cultivares com modificações genéticas específicas, que incorporam ca-
racteres como resistência a herbicidas e pragas e, mais recentemente, tolerân-
cia a seca (Eisenstein, 2013; Rippey, 2015). Pipeline é o processo sequencial 
de fases de pesquisa e desenvolvimento em que tecnologias transitam, em 
linhas gerais, desde a descoberta, passando pela validação, otimização e, por 
fim, o lançamento comercial. Como pipelines funcionam em fluxo contínuo, 
em qualquer dado momento, diferentes tecnologias encontram-se em fases 
diversas de maturação tecnológica ao longo de seu desenvolvimento. Muitos 
desses caracteres biotecnológicos são também combinados em uma mesma 
cultivar, ou mesmo licenciados para empresas concorrentes. No entanto, por 
desenvolverem quase que exclusivamente as novas características biotecnoló-
gicas nos países de origem, onde estão localizados seus centros de pesquisa e 
desenvolvimento, o máximo desempenho dessas tecnologias não é conseguido 
nos mercados consumidores globais, onde as novas descobertas são incorpora-
das ou adaptadas aos programas locais de pesquisa e desenvolvimento. É estra-
tégico para o setor agrícola brasileiro, responsável por um quarto do Produto 
Interno Bruto (PIB), que instituições públicas e privadas nacionais fortaleçam 
sua produção científica e tecnológica para contribuir com o desenvolvimento 
nacional de tecnologias e variedades apropriadas às nossas demandas.

Reconhecida por seu notável histórico de melhoramento de culturas agrí-
colas, ampla rede de locais de testes e recursos humanos qualificados e mul-
tidisciplinares, atualmente a operação de um pipeline de biotecnologia pela 
Embrapa está apenas emergindo como resposta às demandas para propiciar 
novas pesquisas em biotecnologia visando desenvolver variedades adaptadas 
às novas e complexas condições impostas pelas mudanças climáticas. Essa 
iniciativa requer financiamento de longo prazo, abordagens e parcerias inter-
disciplinares altamente coordenadas, muitas vezes entre empresas públicas e 
privadas. Parcerias público-privadas têm sido bem-sucedidas na descoberta, 
no desenvolvimento e na comercialização de características biotecnológicas. 
As multinacionais Bayer, BASF, Corteva e Syngenta e seus respectivos parcei-
ros públicos e privados têm desenvolvido cultivares incorporando caracteres 
biotecnológicos cada vez mais avançados. Em dois casos, genes introduzidos 
por engenharia genética foram capazes de aumentar os rendimentos de grãos 
de milho em entre 15% e 120% sob forte estresse hídrico em uma ampla gama 
de locais testados (Castiglioni et al., 2008; Nuccio et al., 2015). Cultivares de 
culturas economicamente importantes, geradas por edição gênica, já estão 
entrando no mercado americano de sementes. No início de 2019, cultivares de 
soja com alto teor de ácido oleico, geradas pelo sistema TALEN (Transcription 
activator-like effector nucleases), foram liberadas para uso comercial. Também 
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em 2019, híbridos de milho com alto teor de amilopectina, gerada através 
de CRISPR-Cas9, estavam na fase de pré-lançamento, com perspectivas de 
estarem disponíveis em 2020 (Kim; Kim, 2019; Gao et al., 2020). Do mesmo 
modo, é esperada a melhoria de caracteres de resistência à seca através de 
CRISPR-Cas9 (Shi et al., 2016). No Brasil, iniciativas similares para imple-
mentar pipelines de biotecnologia agrícola são incipientes, tanto no setor 
público como no privado, principalmente as que englobam a fase inicial de 
descoberta de novos genes de importância biotecnológica.

No fim de 2017, uma parceria entre a Embrapa, a Unicamp e a Fapesp 
criou o Centro de Pesquisa em Genômica Aplicada às Mudanças Climáticas 
(Genomics for Climate Change Research Center - GCCRC), unindo compe-
tências das duas primeiras instituições em biotecnologia agrícola. O Centro 
tem como missão desenvolver, ao longo de 10 anos, ativos biotecnológicos 
que aumentem a tolerância de plantas à seca e ao calor, além de transferir as 
tecnologias desenvolvidas ao setor produtivo. Os ativos biotecnológicos em 
desenvolvimento podem se encaixar em diferentes estratégias de proteção 
intelectual, que equilibram a captura de valor e o acesso à tecnologia. Estes 
incluem (mas não estão limitados a) genes, alelos e construções gênicas – os 
quais podem ser adequadamente desenvolvidos em caracteres por terceiros –, 
inoculantes microbianos, comunidades sintéticas de microrganismos, novas 
tecnologias de suporte como métodos e elementos reguladores de expressão 
gênica, além de know-how regulatório e patentário.

O GGCRC é a consolidação e a expansão da Unidade Mista de Pesquisa 
em Genômica Aplicada às Mudanças Climáticas (UMiP GenClima), acordo 
de cooperação técnica-científica entre a Embrapa e a Unicamp celebrado no 
final de 2012. O GCCRC é composto por pesquisadores e analistas de am-
bas as instituições, e as atividades são organizadas em processos, na forma 
de um pipeline comparável e em menor escala que o das grandes empresas 
de biotecnologia. Parceiros nacionais e internacionais, públicos e privados, 
contribuem com a equipe do GCCRC para atingir sua missão.

No cenário da transformação digital, o uso de biotecnologia integrada com 
as tecnologias da informação e da comunicação, por meio do uso de ferramentas 
computacionais em seu pipeline de pesquisa, sensores e câmeras para monitora-
mento e captura de dados, além de modelos matemáticos e análises estatísticas 
para estudo do grande volume de dados gerado pelas ciências “ômicas”, vão pro-
piciar o avanço da pesquisa no melhoramento genético de plantas. O GCCRC 
contribui com a implantação da agricultura digital no Brasil por meio de suas 
pesquisas em biotecnologia e biologia molecular que, na fase de pré-produção, 
permitirão o desenvolvimento de novos ativos biotecnológicos para o agrone-
gócio. Neste capítulo será apresentado o pipeline de pesquisa do GCCRC, mos-
trando as etapas envolvidas na geração desses ativos biotecnológicos e ilustrando 
como as tecnologias digitais auxiliam na obtenção dos resultados das pesquisas.
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2 O pipeline de pesquisa do GCCRC

As atividades principais de pesquisa do GCCRC são executadas através de um 
pipeline de pesquisa e desenvolvimento em biotecnologia que abrange desde 
a fase de descoberta até a fase de prova de conceito em condições de campo 
(Figura 1). A espécie escolhida como alvo dos trabalhos de pesquisa foi o 
milho, uma das mais importantes culturas agrícolas no Brasil e no mundo e 
que possui ampla disponibilidade de recursos genéticos e genômicos.

O pipeline de pesquisa possui cinco fases, das quais as três primeiras concen-
tram a maior parte dos esforços da equipe exclusivamente dedicada ao Centro:

1) Descoberta: quando novos genes e microrganismos são identificados e, 
após análise da propriedade intelectual e de biossegurança, indicados 
para introdução no pipeline.

2) Prova de conceito: construções gênicas e inoculantes são elaborados, plan-
tas transgênicas e editadas são geradas, e os primeiros testes, em condições 
de ambiente controlado (câmaras de crescimento e casa de vegetação) e 
em pequena escala no campo, são realizados para observação inicial de 
eficácia das estratégias.

1 Elaborada por Paula Malloy Mota Diniz.

Figura 1. 
Etapas do pipeline 
de pesquisa 
do GCCRC.1



263AGRICULTURA DIGITAL: PESQUISA, DESENVOLVIMENTO E INOVAÇÃO NAS CADEIAS PRODUTIVAS

As fases subsequentes são realizadas em parceria com outras organizações 
via colaboração e/ou licenciamentos, a saber:

3) Melhoramento e Testes em larga escala: transgenes, alelos editados e/ou 
inoculantes descobertos e selecionados na etapa anterior são testados em 
experimentos de campo de maior escala, em vários locais e diferentes épo-
cas. Eventos promissores são introgredidos em linhagens elites de milho.

4) Pré-lançamento: cultivares comerciais contendo as tecnologias 
são desenvolvidas.

5) Lançamento: as tecnologias desenvolvidas pelo centro são lançadas no 
mercado agrícola.

Para que a operação do pipeline de pesquisa seja realizada de forma efetiva, 
uma infraestrutura dedicada às suas atividades foi construída. A estrutura 
física é composta por um laboratório de biologia molecular (Figura 2), um 
laboratório de transformação genética de plantas (Figura 3), um laboratório 
de fenotipagem em condições de ambiente controlado (em construção) e uma 
moderna casa de vegetação (Figura 4). O laboratório de biologia molecular 
abriga todas as atividades da etapa de descoberta e grande parte do time de 
pesquisa (Figura 2). O laboratório de transformação genética de plantas é 
equipado com uma infraestrutura completa para transformação de milho, 
incluindo duas câmaras de crescimento desenhadas para regeneração e acli-
matação de plantas transformadas (Figura 3). Uma moderna casa de vegetação 
foi construída para cultivo de milho para produção de embriões (explantes 
usados na transformação genética), cultivo de eventos transgênicos e editados 
gerados no pipeline, avanço de gerações, introgressões em material elite, testes 
de inoculantes e experimentos iniciais de triagem em ambientes controlados. 
Essa estrutura possui cinco ambientes com controle de temperatura e su-
plementação de luz com lâmpadas LED e um viveiro telado para acomodar 
outras espécies em estudo. Todos os ambientes possuem acesso à internet, e 
as condições ambientais são monitoradas constantemente (Figura 4).

Fo
to

s:
 A

na
 P

au
la

 R
ib

ei
ro Figura 2. 

Laboratório de 
Biologia Molecular. 
Entrada do 
laboratório (A); 
Sala de reuniões 
(B); Vista interna 
das bancadas 
de trabalho e 
escritório (C) e (D).
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Todas as rotinas e os processos do pipeline são registrados em um sistema de 
gerenciamento integrado de laboratório (Laboratory Integrated Management 
System – LIMS), garantindo que as informações sejam armazenadas, geren-
ciadas e rastreadas corretamente, principalmente para fins de propriedade 
intelectual, biossegurança e integridade de dados e procedimentos (registro 
de atividades, rotinas, protocolos, relatórios, documentos relacionados, etc).
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Figura 4. 
Casa de Vegetação. 
Vista frontal da 
casa de vegetação 
(A); Plantas 
crescendo na casa 
de vegetação 
(B) e (C); Plantas 
crescendo com 
suplementação de 
iluminação LED 
(D); Vista noturna 
externa da casa 
de vegetação (E).

Figura 3. 
Laboratório de 
Transformação 
Genética de Plantas. 
Vista externa do 
laboratório (A); 
Vista interna do 
laboratório (B) 
e (C); Sala de 
regeneração de 
plantas (D); Sala 
de aclimatação 
de plantas (E).
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2.1 Descoberta de genes e microrganismos
A fase de descoberta é fundamentada em duas frentes focadas na identificação 
e na caracterização de novos (i.e., pouco ou nada estudados) genes candidatos 
e microrganismos com potencial biotecnológico para promoção de aumento 
de tolerância a estresses. Ambas as frentes são estruturadas, em grande me-
dida, em abordagens multidisciplinares para exploração de diversidade de 
espécies vegetais agrícolas e selvagens, com especial foco naquelas adaptadas 
a condições ambientais limitantes caracterizadas pela incidência de um ou 
vários estresses. Essas abordagens demandam uso intensivo de ferramentas 
bioinformáticas e computacionais, em decorrência da análise de grandes 
volumes de dados produzidos pelas tecnologias de ciências genômicas e re-
lacionadas (transcritômica, metabolômica e metagenômica) utilizadas.

As mudanças climáticas globais, em associação aos crescimentos popula-
cional e de concorrência por terras, farão a produção de alimentos e bioener-
gia ser deslocada crescentemente para ambientes marginais (Backlund et al., 
2008; Ornella et al., 2012). Esses ambientes são caracterizados por um ou mais 
estresses abióticos, como níveis subótimos de temperatura (calor ou frio) e de 
disponibilidade hídrica (seca ou inundação), propriedades físicas desfavorá-
veis do solo e disponibilidade muito baixa de nutrientes, que impõem limita-
ções à produtividade (Belaid; Morris, 1991). Portanto, o desafio imposto pelas 
mudanças climáticas globais requer o desenvolvimento de novos genótipos 
agrícolas adaptados e mais produtivos em ambientes propensos a estresses, 
os quais naturalmente limitam o crescimento vegetal. Assim, a compreensão 
da adaptação de espécies vegetais a ambientes limitantes, utilizando uma 
série de mudanças morfológicas, fisiológicas, bioquímicas e moleculares em 
resposta a estresses que afetam negativamente o crescimento e a produti-
vidade, pode contribuir para moldar a produção alimentar e bioenergética 
global nas próximas décadas. Investigar espécies selvagens (não só aquelas 
evolutivamente próximas, mas também as distantes das espécies cultivadas) 
proporciona conhecimento para guiar o desenvolvimento de novos genótipos 
capazes de prosperar em ambientes marginais (Mccouch et al., 2013). Entre 
essas espécies estão as extremófilas e as tolerantes à dessecação.

Organismos extremófilos habitam ambientes severamente limitantes, 
como aqueles caracterizados por extremos térmicos, de disponibilidade de 
água ou de nutrientes e alta salinidade, estresses que ocorrem isolada ou 
simultaneamente (Oh et al., 2012). Por sua vez, as espécies tolerantes à desse-
cação podem sobreviver a períodos longos e/ou severos de seca, suportando 
níveis dramaticamente baixos de teor relativo de água nos tecidos vegetati-
vos (Bartels; Hussain, 2011). Conjuntos de dados derivados de abordagens 

“ômicas” dessas espécies são um recurso crescente para a descoberta de novas 
características genéticas, cujo emprego biotecnológico pode contribuir para 
a adaptação a estresses abióticos. Muitas dessas características são exclusivas 
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de espécies individuais (ou um pequeno grupo de espécies relacionadas) ou 
pertencem a famílias de genes presentes em muitas espécies de plantas que 
se diversificaram funcionalmente através de duplicação e seleção adaptativa 
(Gollery et al., 2006; Horan et al., 2008). Particularmente, os genes de função 
ora desconhecida representam 20-40% dos genes de cada novo genoma se-
quenciado, constituindo a maioria das diferenças espécie-específicas (Gollery 
et al., 2006, 2007), e, potencialmente, são associados a mecanismos adaptati-
vos, incluindo tolerância a estresses (Mittler; Blumwald, 2010).

A família Velloziaceae de angiospermas é a que contém mais espécies 
tolerantes à dessecação (aproximadamente 200 de suas 270 espécies). Mais 
de 80% das espécies de Velloziaceae ocorrem na América do Sul, onde é en-
contrada também a maior diversidade morfológica. O maior gênero, Vellozia, 
compreende espécies tanto tolerantes quanto sensíveis à dessecação, ofere-
cendo um excelente modelo para estudar a evolução dos caracteres de tole-
rância à dessecação e à seca. V. nivea e V. intermedia, espécies respectivamente 
tolerantes e sensíveis à dessecação, são ambas tolerantes à seca, endêmicas 
dos campos rupestres brasileiros e altamente adaptadas às suas condições ex-
tremas. Esses ambientes são caracterizados por uma estação seca prolongada, 
tipicamente entre o final do outono e o início da primavera, alta radiação solar 
e solos rochosos, pouco profundos e pobres em nutrientes, particularmente 
fósforo. Ao contrário da maioria das espécies-modelo de plantas, as quais 
se originam de ambientes onde nitrogênio é o principal nutriente limitante, 
o gênero Vellozia evoluiu em um ambiente onde fósforo é o nutriente mais 
limitante, tornando-se um modelo valioso para culturas cultivadas em solos 
tropicais, nos quais a baixíssima disponibilidade desse mineral impera. O 
grupo vem explorando genomas, transcritomas e metabolomas de V. nivea 
e V. intermedia, além de outras espécies de Velloziaceae. O conhecimento 
decorrente ajudará na identificação de genes e vias subjacentes à adapta-
ção dessas espécies aos seus ambientes limitantes, auxiliando na geração de 
futuros genótipos agrícolas com capacidade aumentada de produção em 
ambientes marginais.

A sobrevivência das plantas a condições estressantes envolve uma combi-
nação de mecanismos adaptativos que vão além da contribuição exclusiva de 
seus genomas (Rodriguez et al., 2008; Lau; Lennon, 2012). Microrganismos 
associados aos tecidos vegetais cumprem papel na adaptação das plantas 
a estresses bióticos e abióticos e desempenham um papel fundamental na 
plasticidade fenotípica vegetal (Woodward et al., 2012; Coleman-Derr; Tringe, 
2014). Além disso, avanços recentes têm mostrado a existência de uma co-
munidade microbiana inexplorada com impacto significativo nos seus hos-
pedeiros (Bulgarelli et al., 2013; Souza et al., 2016). Esses achados tornam 
a pesquisa de microbiomas uma importante fonte de recursos genéticos e 
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biológicos para uso biotecnológico na melhoria da adaptação de plantas a 
condições estressantes.

Tradicionalmente, a pesquisa em microrganismos associados às plan-
tas é fundamentada em técnicas dependentes de cultivo, que se baseiam no 
isolamento e no cultivo de microrganismos. Porém, o uso restrito dessas 
metodologias de cultivo pode enviesar a amostragem da microbiota, uma 
vez que apenas os microrganismos capazes de crescer nos meios de cultivo 
são amostrados. Além disso, essas metodologias não trazem informações a 
respeito da real abundância ou da contribuição funcional real do isolado em 
seu habitat de origem. Mais recentemente, ferramentas de sequenciamento 
em larga escala permitiram o acesso à diversidade microbiana de forma in-
dependente de cultivo, possibilitando o mapeamento mais preciso do perfil 
filogenético e funcional da microbiota associada às plantas. Porém, apesar 
das técnicas de sequenciamento elucidarem questões vitais do microbioma 
associado às plantas, o isolamento de microrganismos ainda é necessário para 
aplicações biotecnológicas. No entanto, mesmo que sejam complementares, 
ambas as estratégias raramente são utilizadas em conjunto.

Diferentemente das abordagens tradicionais, o pipeline de investigação em 
microbioma faz uso das técnicas dependentes e independentes de cultivo de 
forma concomitante. O uso das ferramentas de investigação genômica traz 
informações a respeito de diversidade, padrões de colonização e funções 
desempenhadas pela microbiota em associação com a planta. Esses dados 
permitem identificar os microrganismos mais eficientes na associação com 
plantas e na promoção do crescimento vegetal. Com base nessas informações, 
são desenhadas comunidades microbianas sintéticas utilizando a coleção de 
microrganismos isolados (Armanhi et al., 2018). As comunidades sintéticas 
são validadas em experimentos de inoculação para avaliação da capacidade 
de aumentar a tolerância a estresses e manter a produtividade das plantas 
mesmo em condições desfavoráveis.

De maneira complementar e sinérgica à exploração de espécies vegetais 
dos campos rupestres, essa abordagem vem sendo aplicada no pipeline para 
investigar as estratégias pelas quais os microrganismos contribuem para a 
sobrevivência vegetal nas condições estressantes desses habitats. Isso se baseia 
no pressuposto de que as comunidades microbianas associadas a espécies 
vegetais que evoluíram em ambientes historicamente expostos à seca e à es-
cassez nutricional são mais propensas a promover tolerância a esses estresses 
na planta do que os microrganismos originados em ambientes onde esses 
recursos não são limitantes (Rodriguez et al., 2008; Redman et al., 2011; Lau; 
Lennon, 2012). Esses estudos estão em andamento e vêm permitindo o ma-
peamento da composição, da abundância e da diversidade de comunidades 
bacterianas e fúngicas associadas com plantas nativas adaptadas a ambientes 
limitantes; criação de uma coleção abrangente de microrganismos associados 
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a essas espécies; a investigação das interações de plantas e microrganismos 
relacionados ao crescimento de plantas sob condições estressantes; e a análise 
ampla dos genomas dos microbiomas (metagenomas, produzidos a partir de 
DNA recuperado diretamente das amostras) em busca de funções gênicas 
relacionadas à tolerância a estresses.

Os microbiomas associados a Velloziaceae e outras espécies dos campos 
rupestres não haviam sido caracterizados até recentemente. Um primeiro 
estudo realizado pelo GCCRC, o Joint Genome Institute (JGI, EUA) e outros 
parceiros descreve a identificação de grande diversidade e novidade bacte-
riana e fúngica nos microbiomas de duas Velloziaceae endêmicas que habitam 
solo e rocha em campos rupestres na Serra do Cipó (MG) (Camargo et al., 
2019). A diversidade e a abundância microbianas nos compartimentos epi-
fíticos (externo) e endofíticos (interno) de raízes, caules, folhas e substratos 
foram avaliadas por sequenciamento de marcadores moleculares. Também 
se sequenciaram os metagenomas de raízes e substratos de cada espécie. Os 
resultados compõem os primeiros bancos de dados de microbiomas associa-
dos a espécies de Velloziaceae endêmicas dos campos rupestres. Esses acha-
dos subsidiarão significativamente a descoberta de novos microrganismos e, 
consequentemente, a potencial obtenção de novos inoculantes.

2.2 Prova de conceito
A etapa de prova de conceito envolve desde o desenho das construções gêni-
cas que serão inseridas nas plantas de milho para desenvolvimento de eventos 
transgênicos ou editados e o preparo de inoculantes microbianos até o teste 
das tecnologias desenvolvidas em ambientes controlados e, em pequena es-
cala, no campo.

Após a definição das construções gênicas contendo genes candidatos e 
sequências reguladoras, as equipes de Construção de vetores e Genotipagem, 
conforme mostrado na Figura 1, constroem os vetores e iniciam a fase de vali-
dação das moléculas de DNA recombinante, usando sequenciamento e outras 
ferramentas de biologia molecular. Uma vez disponibilizadas as constru-
ções gênicas validadas, a equipe de Transformação é acionada para realizar a 
transformação genética da espécie-alvo, o milho. A equipe de Transformação 
realiza transformação de milho usando protocolos otimizados localmente e 
genótipos de milho adequados. A plataforma de transformação foi projetada 
para transformar rotineiramente embriões imaturos, usando semanalmente 
as construções de genes fornecidas pelas equipes de Construção de vetores 
e Genotipagem. A equipe de Transformação está constantemente aperfei-
çoando os protocolos de transformação de milho por meio de parcerias es-
tabelecidas com parceiros nacionais e internacionais. Alternativamente, para 
estratégias baseadas em genes candidatos (ou seus genes relacionados) que 
são identificados em milho, métodos de edição gênica estão sendo utilizados 
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para realizar modificações específicas. Essa abordagem tem sido utilizada 
paralelamente, visando à obtenção de ativos biotecnológicos. As plantas rege-
neradas são avaliadas quanto ao número de cópias e ao nível de expressão, e as 
plantas editadas são avaliadas quanto à presença do alelo editado por meio de 
sequenciamento. Uma vez confirmada a transformação ou edição gênica, as 
plantas são consideradas eventos de transgênicos e editados, respectivamente, 
e são posteriormente transferidas à casa de vegetação para cruzamento (ou 
autofecundação) e fenotipagem pela equipe de Fenotipagem.

Microrganismos com potencial função na tolerância de plantas a estresses 
abióticos descobertos pela equipe de Descoberta são organizados em comu-
nidades microbianas sintéticas. Inoculantes compreendendo diferentes com-
binações de microrganismos e/ou comunidades microbianas são preparados 
e utilizados nos experimentos para validação de sua eficácia, realizada pela 
equipe de Fenotipagem a partir da avaliação de sua capacidade em promover 
tolerância de plantas às condições abióticas.

A avaliação fenotípica das plantas é uma das fases mais importantes em 
qualquer programa de desenvolvimento de cultivares, pois definirá quais ge-
nótipos serão eliminados e quais prosseguirão para as etapas seguintes. Em 
pipelines de biotecnologia, essa fase é ainda mais importante, principalmente 
para caracteres de tolerância a estresses abióticos, como estresse hídrico e calor. 
Essas são características complexas, e muitas vezes o efeito do transgene, do 
alelo editado e/ou do inoculante conferindo tolerância poderá ser significativo, 
mas difícil de ser separado do efeito do background genético da planta. Em 
um pipeline em que centenas de transgenes, alelos editados e/ou inoculantes 
e milhares de plantas devem ser avaliadas, um procedimento de seleção rá-
pido e confiável é necessário para eliminar descobertas pouco promissoras. 
Os instrumentos convencionalmente usados na rotina dos laboratórios para 
avaliar a condição fisiológica das plantas são confiáveis, mas muitas vezes 
requerem amostragens destrutivas, além de permitirem apenas avaliações 
pontuais. Instrumentos adequados para uma avaliação fenotípica contínua e 
em tempo real permitem avaliar mais detalhadamente a resposta fisiológica 
das plantas às variáveis ambientais e aos tratamentos sendo aplicados e podem 
fornecer informações adicionais com potencial de melhorar o entendimento 
da resposta fenotípica. Várias tecnologias não invasivas e não destrutivas emer-
giram no âmbito da fenotipagem de plantas nos últimos anos, entre elas a 
espectroscopia, a fluorescência, a termografia e a captura de imagem digital. 
Essas novas tecnologias estão sendo empregadas para incrementar a quan-
tidade, a qualidade e a pluralidade dos caracteres medidos e permitir, com 
o apoio de análises estatísticas modernas, a distinção de efeitos fenotípicos.

Na maioria dos pipelines de biotecnologia, a avaliação de eventos trans-
gênicos, editados e/ou inoculantes microbianos é realizada em três etapas: 1) 
Triagem inicial, realizada em câmara de crescimento e/ou casa de vegetação; 
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2) Caracterização detalhada, em casa de vegetação; e 3) Fenotipagem, reali-
zada em experimentação no campo. Os ambientes controlados, como câma-
ras de crescimento e casa de vegetação, contam com plataforma de fenômica 
de baixo custo, que utiliza sensores e câmaras para monitorar os ambientes e 
as respostas das plantas aos tratamentos aplicados. Na fase de triagem inicial, 
as plantas são avaliadas quanto à sua resistência a estresses a ciclos curtos de 
calor e seca, durante o estágio vegetativo. Os caracteres são medidos em par-
tes aéreas e raízes de plântulas, de acordo com o efeito esperado do evento ou 
do inoculante testado. Na fase de caracterização detalhada, as plantas são ava-
liadas durante todo o ciclo de desenvolvimento, incluindo estágio reprodutivo 
e produção de grãos. Várias avaliações biométricas e fisiológicas são realiza-
das em diferentes momentos do desenvolvimento, e os eventos promissores 
são avaliados quanto ao número de cópias, os níveis de expressão, os perfis 
proteicos e metabolômicos, entre outros, para caracterizar e compreender o 
efeito do gene/construção e dos microrganismos aplicados à planta.

A plataforma de fenômica de baixo custo desenvolvida no Centro 
conta com sensores e câmeras fotográficas que acompanham, continua-
mente e em tempo real, a resposta fenotípica das plantas (Armanhi, 2018). 
Microcontroladores Raspberry Pi e Arduino controlam automaticamente 
as leituras dos sensores que monitoram o ambiente (intensidade luminosa, 
umidade relativa do ar e temperatura) e a resposta individual das plantas 
(temperatura foliar, umidade do substrato e perda de água do sistema va-
so-planta). Além dos parâmetros registrados, outros podem ser obtidos de 
forma indireta, como o déficit de pressão de vapor (vapor-pressure deficit, 
VPD), parâmetro que indica a propensão da planta a perder água para o am-
biente, e a evapotranspiração, através da perda de água do sistema vaso-planta. 
Os dados registrados são estatisticamente tratados, armazenados e enviados 
para um servidor local. Um website desenvolvido internamente possibilita 
a visualização gráfica de todos os parâmetros mencionados em tempo real.

Os microcomputadores também controlam automaticamente câmeras 
fotográficas, que registram as plantas em diferentes ângulos, na frequência 
desejada, e enviam as imagens para o servidor local. Toda a série temporal de 
imagens é acessada remotamente, sendo utilizada para avaliações biométricas 
das plantas através de softwares disponíveis para análise de imagens. As ima-
gens também podem ser utilizadas para construção de vídeos time-lapse, úteis 
na visualização da resposta contínua ao longo do tempo, além de permitir a 
observação de pequenas variações ao longo do dia, como o movimento de 
expansão e enrolamento das folhas em resposta às variações na intensidade 
luminosa e na temperatura do ambiente, por exemplo.

A Figura 5 ilustra alguns aspectos da plataforma de fenômica instalada 
na casa de vegetação. Balanças são utilizadas para monitorar o peso do vaso 
ao longo do experimento (Figura 5A). Antes do início de cada experimento, 



271AGRICULTURA DIGITAL: PESQUISA, DESENVOLVIMENTO E INOVAÇÃO NAS CADEIAS PRODUTIVAS

uma calibração das balanças é realizada para verificar seu funcionamento e 
a qualidade das medidas. Uma câmera fotográfica é instalada para registrar 
o crescimento das plantas em tempo real (Figura 5B). Câmeras e sensores 
instalados nas plantas, no vaso e no ambiente monitoram constantemente 
o peso do sistema vaso-planta, a umidade do solo/substrato, a temperatura 
foliar, além da temperatura, a umidade relativa e a intensidade luminosa do 
ambiente (Figura 5C).

Após as fases de avaliações em ambientes controlados, eventos e inocu-
lantes promissores são selecionados com base no aumento da resistência 
aos estresses de seca e calor (por exemplo, maior taxa de crescimento, me-
nor temperatura foliar, menor perda de água, maior eficiência fotossintética, 
entre outros) em comparação com plantas controle, e passam para a fase de 
avaliação no campo.

Na fase de fenotipagem em campo, os eventos testados são avaliados em 
experimentos com restrição hídrica, na fase reprodutiva, em ao menos três 
ambientes e duas épocas diferentes. Características agronômicas e produção 
de grãos são avaliadas. Eventos que demonstrarem superioridade em relação 
aos controles, em mais de um local e época, são selecionados e seguem para as 
próximas etapas do pipeline, em que otimizações de construções, introgressão 
em germoplasma elite e testes em larga escala são realizados.

2.3 Melhoramento, testes em larga escala, 
pré-lançamento e lançamento
As etapas do pipeline de pesquisa posteriores à prova de conceito são rea-
lizadas em parceria com instituições públicas e privadas que mostrarem 
interesse em avançar no desenvolvimento das tecnologias geradas para pos-
terior comercialização.

Após a fase de prova de conceito, um transgene, alelo editado e/ou inocu-
lante microbiano que mostrou efeito superior em campo, na tolerância a seca 
e calor, quando comparado aos tratamentos controles, poderá ser explorado 
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Figura 5. 
Alguns aspectos 
da plataforma 
de fenômica 
instalada na casa 
de vegetação. 
Balanças e sensores 
instalados para o 
monitoramento 
contínuo do 
peso do sistema 
vaso-planta e da 
umidade do solo/
substrato (A); 
Câmera fotográfica 
instalada 
para registrar 
continuamente 
o crescimento 
das plantas (B); 
Plantas de milho 
monitoradas 
continuamente 
em experimentos 
realizado (C).
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em pipelines de desenvolvimento de produtos. Genes e alelos editados podem 
ser incorporados em programas de melhoramento como fonte adicional de 
variabilidade para tolerância a estresses abióticos. Testes em larga escala, em 
vários locais e anos, devem ser realizados como parte da rotina de seleção 
de genótipos superiores nos programas de melhoramento, podendo indicar 
o potencial de ganhos que a introdução do gene ou alelo editado poderá 
gerar em novas cultivares. A equipe trabalha conjuntamente com parceiros 
para garantir uma ótima avaliação dos eventos desenvolvidos pelo centro, 
seguindo todas as normas de biossegurança exigidas.

Do mesmo modo, inoculantes microbianos que apresentarem perfor-
mance superior em testes de campo em prova de conceito devem ser investi-
gados em testes ampliados, principalmente para avaliar os efeitos da interação 
genótipo x inoculante e o desempenho em diferentes locais e épocas. Além 
de eficácia agronômica, o processo de desenvolvimento de um inoculante 
comercial envolve uma série de testes visando identificar a melhor formula-
ção, a dose a ser aplicada, as condições de aplicação e armazenamento, entre 
outros, seguindo as recomendações do Ministério da Agricultura, Pecuária 
e Abastecimento (MAPA).

A equipe de inovação desenvolverá ações para: (i) colaboração e prospec-
ção de parcerias; (ii) avaliação de tecnologias; (iii) mapeamento e monitora-
mento dos mercados potenciais de nossas tecnologias. Todas essas atividades 
são incorporadas ao Plano Estratégico, que funciona como uma diretriz para 
o pipeline e compõe a vitrine de tecnologias. Nesse ponto, o estabelecimento 
de parcerias com empresas privadas pode fornecer informações e deman-
das para orientar o desenvolvimento de soluções tecnológicas aplicáveis, em 
alinhamento com as demandas do mercado, e facilitar a transferência em 
futuros negócios.

A transferência de tecnologia deve considerar a concepção de novos mo-
delos comerciais, que justifiquem a exploração do mercado das tecnologias 
em novas variedades e/ou híbridos de diversas culturas. Alguns desses mo-
delos podem considerar licenças e benefícios de exploração comercial que 
contemplem investimentos feitos pelo licenciado em processos de regula-
mentação e administração e desenvolvimento de produtos, uma vez que o 
objetivo é o avanço das tecnologias à fase de prova de conceito.

3 Considerações Finais

O GCCRC tem como alvo de pesquisa a cultura do milho, mas as tec-
nologias desenvolvidas poderão potencialmente ser transferidas para de-
mais culturas agrícolas. O GCCRC construiu uma infraestrutura moderna 
para atender às demandas do pipeline, com novas casas de vegetação e 
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laboratórios de transformação de plantas, biologia molecular, bioinfor-
mática e fenotipagem. Esse último, em particular, possui tecnologia que 
incorpora diversos sensores de baixo custo e alta precisão e sistemas de 
informação, desenvolvida localmente para a coleta de grande número de 
dados fenotípicos em tempo real. Os primeiros resultados científicos e tec-
nológicos já estão sendo alcançados. Genes inexplorados e ora de função 
desconhecida, associados a respostas a estresses abióticos, foram desco-
bertos, e os primeiros estão em fase de prova de conceito em milho e em 
testes de campo em cana-de-açúcar. A equipe já domina a tecnologia de 
edição gênica em milho, e plantas editadas estão sendo geradas de forma 
contínua. Comunidades microbianas sintéticas compostas por microrga-
nismos benéficos, que aumentam o rendimento de milho em condições 
estressantes, foram descobertas e testadas em condições controladas e no 
campo. Recentes esforços no sequenciamento e na montagem dos genomas 
e microbiomas de plantas dos campos rupestres abrem um caminho novo 
a ser explorado, em busca de novos genes e microrganismos adaptados a 
ambientes hídrica e nutricionalmente limitantes. Seguindo o racional de 
pipeline, novos genes e microrganismos estão continuamente sendo des-
cobertos e testados.

As pesquisas desenvolvidas no âmbito do GCCRC vão promover a im-
plantação da agricultura digital, uma vez que propiciarão o desenvolvimento 
de novas cultivares, com modificações genéticas que incorporam caracterís-
ticas de tolerância a seca e outros estresses, contribuindo para que o país seja 
capaz de aumentar sua produtividade de forma sustentável, com economia 
de recursos naturais.
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