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Recursos genético-moleculares para 
auxiliar o melhoramento do sorgo

Introdução

O sorgo, além da grande importância agronômica entre as 
gramíneas, destaca-se pelo seu genoma relativamente pequeno, constituído 
de aproximadamente 730 mega-pares-de-bases (Mpb), em comparação com 
o genoma do milho (2.500 Mpb) (Paterson et al., 2009). Adicionalmente, há 
colinearidade entre os genomas de gramíneas como o sorgo, o arroz, o milho e 
a cana-de-açúcar, o que possibilita estudos comparativos entre essas espécies. 

em sorgo a partir da década de 1990, com a disponibilidade de marcadores, 
de mapas genéticos e de estratégias para mapeamento de regiões genômicas 
que controlam características quantitativas (QTLs, , 
Locos de Características Quantitativas). A disponibilização da sequência 
completa do genoma do sorgo em 2009 (Paterson et al., 2009) ampliou 

para aplicações no melhoramento genético. Assim, o presente capítulo 
apresenta um histórico dos marcadores moleculares em sorgo, destacando-

QTLs utilizando mapeamento biparental e associativo. Serão apresentadas 
também algumas estratégias de seleção assistida e as suas aplicações em 
programas de melhoramento de sorgo.

Marcadores Moleculares e Mapas Genéticos

O primeiro marcador de DNA em plantas foi o RFLP (

Fragmentos de Restrição), ou seja, um marcador baseado na diferença do 
tamanho dos fragmentos de DNA gerados pela clivagem do DNA genômico 
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revelados pela hibridização do DNA genômico com fragmentos de DNA de 
cópia única, denominados de sondas, que são marcados com radioatividade 
ou quimioluminescência. O processo de hibridização permite o uso de 

mapeamento comparativo. Os primeiros grupos de ligação de sorgo foram 
obtidos com marcadores RFLPs derivados de sondas de milho (Whitkus 
et al., 1992), que foram posteriormente complementados com 146 sondas 
de sorgo e 55 de milho, gerando 10 grupos de ligação, representando os 
cromossomos de sorgo (Pereira et al., 1994). Outros dois mapas genéticos de 
sorgo contendo 190 e 276 marcadores RFLP foram publicados em 1994 (Xu 
et al., 1994; Chittenden et al., 1994). 

A  facilidade,  a rapidez e a versatilidade da técnica de PCR 
( , Reação em Cadeia da Polimerase) possibilitaram 
o surgimento de uma nova geração de marcadores moleculares baseados em 
primers ou oligonucleotídeos mais curtos, isto é, com menor número de pares 
de base (pb) e com sequência arbitrária, sem a necessidade do conhecimento 
da sequência-alvo, que foram denominados RAPD (

et al., 1990) ou AP-PCR (

RAPD são revelados quando existe uma substituição de bases (SNPs, 

ou pequenas inserções/deleções (Indels), no sítio de pareamento do primer, 

são marcadores dominantes e, em função da sua simplicidade técnica, esse 
tipo de marcador foi amplamente utilizado em análises genéticas de plantas, 
incluindo o sorgo. No entanto, a técnica apresenta  ocasionalmente baixa 
repetibilidade, tendo sido substituída por técnicas mais robustas, o que foi 
possível graças ao avanço no conhecimento sobre as sequências genômicas. 

Os microssatélites ou SSR ( ), Sequências 
Simples Repetidas, são sequências repetidas em tandem, de 1 a 4 
nucleotídeos, distribuídas em genomas de eucariotos, incluindo as plantas 

obtidos em função da diferença no número dos elementos simples repetidos. 
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homozigotos e heterozigotos, e multialélicos, possuindo um elevado 
conteúdo de informação genética por loco. Como a metodologia é baseada 
em PCR, o marcador SSR é tecnicamente simples, mas requer o desenho de 

O AFLP (

sendo muito utilizado no mapeamento genético (Vos et al., 1995). A técnica 
baseia-se na clivagem simultânea do DNA genômico com duas enzimas de 

sequência complementar às extremidades coesivas dos sítios de restrição 
e outro aos sítios de ligação dos primers, que serão utilizados nas etapas 
de PCR. Assim, a combinação de enzimas de restrições com sequências 

Em sorgo, todos esses marcadores baseados em PCR foram utilizados 
para gerar mapas genéticos saturados (Haussmann et al., 2002; Menz et al., 
2002; Bowers et al., 2003; Feltus et al., 2006), que são valiosas ferramentas 
para a busca por genes de interesse. Mace et al. (2009) construíram um 
mapa de ligação consenso utilizando marcadores DArTs (

), enquanto um dos mapas mais saturados de sorgo é composto 

cromossomos (Ji et al., 2017).

Outras Ferramentas Biotecnológicas

Mapas Físicos

A distância genética não está diretamente associada com a distância 
física, sendo altamente variável entre espécies e ao longo do cromossomo. 
Mapas físicos são obtidos por meio do alinhamento de grandes fragmentos 
cromossômicos, que variam de 150 a 300 Kb, e são mantidos em bibliotecas 

Chromosome), de fagos ( ) e leveduras (YAC, 
). As bibliotecas de BACs são genotipadas 

com marcadores moleculares para viabilizar o alinhamento dos contigs e 
integração aos mapas genéticos. Mapas físicos de sorgo estão disponíveis 
(Klein et al., 2000; Bowers et al., 2005) e são ferramentas potentes na 
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clonagem de genes baseada em mapa, como foi o caso da clonagem do gene 
que confere tolerância ao alumínio em sorgo, o SbMATE (Magalhães et al., 
2007). 

Estudos de Expressão Gênica em Escala Genômica

Estudos de expressão gênica foram iniciados com bancos de etiquetas 
de sequências expressas (ESTs, ). Um exemplo 
foi a obtenção de mais de 16.000 ESTs de sorgo submetidos a estresses por 
seca e por patógenos (Pratt et al., 2005). Bancos de dados públicos reúnem 
informações sobre ESTs de várias espécies como o NCBI (www.ncbi.nlm.
nih.gov), bem como outras plataformas que agregam informações sobre 
genes expressos como o Gene Expression Omnibus (www.ncbi.nlm.nih.gov/
geo/info/overview.html). 

Os microarranjos de cDNA (DNA complementar) foram as 
primeiras tecnologias para a análise global de expressão de genes, onde 
oligonucleotídeos representando genes únicos eram impressos em lâminas 
de vidro e hibridizados com amostras de RNA tratados sob diferentes 

em torno de 13.000 genes únicos foram utilizados para avaliar o padrão de 
expressão gênica de sorgo quanto às respostas aos estresses salino, osmótico 
e de ácido abscísico (Buchanan et al., 2005). O primeiro chip de genes 

milhão de sondas representando éxons, genes nucleares, cloroplastídicos 
e mitocondriais, além de pequenos RNAs, microRNAs e RNAs não 

query/acc.cgi?acc=GPL17576). Shakoor et al. (2014) utilizaram esse chip 

seis genótipos diversos de sorgo granífero, sacarino e para bioenergia. A 

sondas, que são fragmentos de 60 nucleotídeos, em um formato de eArray 
4X44K (earray.chem.agilent.com/earray/). Esse chip de genes foi utilizado 
para investigar a resposta transcricional de sorgo submetido a estresses de 
calor e de seca impostos individualmente e em combinação (Johnson et 
al., 2014). Outro chip, também desenvolvido pela Agilent e representando 

para avaliar a expressão diferencial de genes entre as linhagens de sorgo 
granífero BTx623 e sacarino Keller (Jiang et al., 2013).
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escala, os estudos de expressão gênica em escala genômica foram viabilizados 

moléculas de RNA presentes em um determinado tecido, sob uma determinada 

esses dados e geram informações sobre genes diferencialmente expressos, 

genótipos contrastantes. A técnica de RNA-seq foi utilizada para elucidar 
a base molecular da resposta de genótipos de sorgo contrastantes quanto à 

(Chopra et al., 2015). Análises transcriptômicas têm sido realizadas por meio 
de RNA-seq em vários genótipos de sorgo e sob diferentes condições.

Populações Segregantes e Painéis de Diversidade

As populações segregantes utilizadas para o mapeamento de QTLs 
em sorgo são, em geral, biparentais, isto é, derivadas do cruzamento entre 
duas linhagens, preferencialmente contrastantes para a característica de 
interesse. As populações de mapeamento mais comumente empregadas são 
compostas por progênies F

2
, linhagens endogâmicas recombinantes (RILs, 
) ou de retrocruzamentos. Algumas populações 

de mapeamento de sorgo foram construídas a partir de cruzamentos entre 

como Sorghum bicolor x (Kong et al., 2013).
Várias populações de mapeamento de sorgo foram utilizadas para 

a confecção de mapas genéticos e para o mapeamento de características 
quantitativas e qualitativas. Por exemplo, um mapa genético contendo 
aproximadamente 3.000 marcadores AFLPs, RFLPs e SSRs foi construído 
por Menz et al. (2002) utilizando uma população de linhagens endogâmicas 
recombinantes (RILs) derivadas do cruzamento entre as linhagens BTx623 
x IS3620C. Utilizando marcadores AFLP, Klein et al. (2000) integraram 
os mapas físicos e genéticos de sorgo, localizando  de BACs no 
mapa genético. Antecedendo o sequenciamento completo do genoma do 
sorgo (Paterson et al., 2009), esse recurso foi utilizado para o mapeamento 
genético do loco 

SB
, que controla a tolerância ao alumínio tóxico em sorgo 

(Magalhães et al., 2004), e para a posterior clonagem do gene subjacente, 
SbMATE (Magalhães et al., 2007). Mace et al. (2009) construíram um mapa 
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consenso de referência de sorgo contendo marcadores DArTs, AFLPs e 
SSRs, a partir de seis mapas individuais, permitindo a integração com outros 
recursos genômicos. 

Vários recursos genéticos úteis para as mais diversas aplicações 
foram gerados pela comunidade interessada na cultura do sorgo. Boyles et 
al. (2019) sumarizaram recursos genéticos e genômicos, incluindo painéis 
associativos altamente diversos adequados para estratégias de mapeamento 
associativo, populações para mapeamento associativo aninhado (NAM,

(backcrossed-NAM, BC-NAM), populações biparentais, e populações 
mutagenizadas (TILLING populations). Populações multiparentais menos 
convencionais como  

acaso parcialmente endogâmicas (Bernardino et al., 2020), foram também 

várias características importantes para a cultura do sorgo.

Métodos de Mapeamento de QTLs

O termo  (QTLs) é utilizado para denominar 
locos que controlam características quantitativas, que apresentam um padrão 
contínuo de variação fenotípica. Os métodos estatísticos disponíveis para o 
mapeamento de QTLs fornecem informações sobre a arquitetura genética de 
uma da característica, como o número de locos subjacentes, suas localizações 
cromossômicas e o modo de ação gênica (aditividade, dominância e 

múltiplos ambientes. 
Os métodos de mapeamento de QTLs podem ser apresentados 

seguindo uma ordem cronológica: mapeamento por intervalo simples, por 
intervalo composto e por múltiplos intervalos. No método de mapeamento 

regressão simples. No mapeamento por intervalo composto (Zeng, 1994), 
são incluídos cofatores no modelo de regressão múltipla. Nesse caso, os 

interesse e selecionados por meio de métodos estatísticos de regressão 
linear. No mapeamento por múltiplos intervalos (Kao et al., 1999), a busca 
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por múltiplos QTLs também é realizada a partir de um modelo de regressão 
múltipla com cofatores em cada posição no genoma a ser testada, porém, 
nesse método, os cofatores são QTLs mapeados em etapas anteriores do 
procedimento de busca por QTLs. 

incluindo também arroz e milho, foi publicado por Mace et al. (2019) com o 

três espécies de gramíneas dentro da perspectiva de genômica comparativa 
(aussorgm.org.au/sorghum-qtl-atlas/). Por sua vez, a localização de genes 
de efeito maior em sorgo obtida ao longo de vários anos por diferentes 
grupos de pesquisa foi integrada ao mapa genético de sorgo por Mace e 
Jordan (2010). Dois importantes recursos para o melhoramento de sorgo em 
um contexto genômico é a base de dados de SNPs, SorgGSD (sorgsd.big.
ac.cn/), bem como a sequência completa do genoma do sorgo (phytozome.

na base de dados PlantGDB (www.plantgdb.org/SbGDB/cgi-bin/search.

e de similaridade entre sequências, além de mapas comparativos, podem ser 
acessadas em www.gramene.org.

Melhoramento Assistido por Marcadores

características de interesse é um passo importante para o melhoramento 
assistido visando ao desenvolvimento de cultivares superiores. Marcadores 

introgressão dos alelos favoráveis em genótipos-elites, via sucessivos 
retrocruzamentos assistidos por marcadores. No entanto, esses marcadores 

tais características possibilitará o desenvolvimento de marcadores funcionais, 

aos alelos de interesse. Porém, antes da aplicação direta na seleção de 
materiais superiores, esses marcadores funcionais devem ser validados em 
diferentes  genéticos. Vale ressaltar que os avanços nas técnicas 
de sequenciamento e de genotipagem irão contribuir cada vez mais para a 

utilização na seleção assistida. 
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Apesar dos relatos de sucesso na aplicação da seleção assistida 
por marcadores moleculares (MAS, ) para 
características monogênicas ou controladas por poucos genes ou QTLs de 
grande efeito, poucos exemplos estão disponíveis para características de 
herança quantitativa. Em geral, essas características são controladas por 

estratégia de retrocruzamento assistido por marcadores (MABC, Marker-
), uma vez que a piramidação de alelos favoráveis para 

um grande número de QTLs requer populações de retrocruzamento com 
um elevado número de indivíduos (Xu et al., 2012). No entanto, a redução 
dos custos para a obtenção de grande densidade de marcadores moleculares 
distribuídos ao longo do genoma, associada ao desenvolvimento de métodos 
estatísticos e recursos computacionais para o processamento de grande 
volume de dados, tem estimulado a aplicação da seleção genômica ampla 
(GWAS, ) (Meuwissen et al., 2001) em programas de 
melhoramento assistido para características quantitativas.

A partir de um modelo genético-estatístico que incorpora 
simultaneamente as informações de um grande número de marcadores 
moleculares, a seleção genômica permite determinar os valores genéticos 
( ) dos indivíduos candidatos à seleção, levando em conta 
dados fenotípicos e genotípicos disponíveis para uma população de 
treinamento (Lorenz, 2013). Por utilizar um maior número de marcadores 
distribuídos ao longo do genoma, esta abordagem permite considerar, 
simultaneamente, os efeitos de um grande número de genes, ou regiões 
cromossômicas, garantindo que grande parte da variância genética seja 
contabilizada e utilizada para aumentar a acurácia na predição dos valores 
genéticos de indivíduos presentes nas populações de seleção.
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