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INTRODUCAO

O arroz (Oryza sativa L.) ¢ uma das plantas mais bem pesquisadas, devido a sua grande
importincia econdmica e social, e suas caracteristicas favoraveis aos estudos genéticos, como genoma
diploide de tamanho relativamente pequeno, ciclo de vida curto e alta prolificidade. Enquanto a
pesquisa em milho dd-se majoritariamente no setor privado, a pesquisa em arroz ¢ publica em sua
maioria. Contribuiu para isto o habito de reprodu¢do autogadmico, que facilita a produ¢ao de sementes
fiéis as caracteristicas da cultivar, tornando mais dificil a apropriagdo dos direitos do obtentor, quando
comparado com o milho hibrido. Com o surgimento do arroz hibrido este quadro pode comegar a se
alterar, atraindo maior aten¢@o do setor privado para o melhoramento genético do arroz.

O papel geopolitico do arroz ¢ enorme. A escassez deste grao tem o potencial de desestabilizar
governos e gerar convulsdo social. Durante a crise dos estoques de arroz em 2008, varios paises,
inclusive o Brasil, restringiram as exportagdes, priorizando o abastecimento interno, apesar dos precos
no mercado internacional estarem em niveis altos sem precedentes. Esta importancia vital para a
estabilidade politica faz com que um suprimento adequado de arroz seja do interesse de todos os paises,
sejam eles grandes consumidores de arroz ou ndo. A Africa, por exemplo, é hoje grande importadora de
arroz, com demandas crescentes e produgdo estagnada. Muitos paises africanos estdo colocando a
produgdo de arroz entre as prioridades politicas nacionais, por verem neste cereal o maior potencial para
aumento da produgdo e superacdo da dependéncia externa quanto a alimentos. O Brasil, por sua vez, é
visto no cendrio internacional como um provedor de solugdes tecnologicas para a producdo em
ambientes tropicais, ¢ possivel gerador de excedentes de producdo, que podem ajudar a regular o
mercado externo. Por isso, a pesquisa em genética de arroz no Brasil merece ser priorizada nas carteiras
de fomento a pesquisa.

A SITUACAO ATUAL DA PESQUISA EM BIOTECNOLOGIA DE ARROZ NO BRASIL

As pesquisas brasileiras em biotecnologia de arroz tém focado mais na exploracdo da
variabilidade genética das populacdes do que no desenvolvimento de ferramentas para a selecdo
assistida. Marcadores neutros e altamente polimoérficos, como os SSR, quando distribuidos pelo
genoma, distantes entre si o suficiente para que sua segregacao seja aproximadamente independente,
permitem estimar a similaridade entre pares de individuos, o que por sua vez permite fazer uma série de
inferéncias genéticas quanto as populacdes estudadas. Alguns exemplos da utilidade deste tipo de
informagdo, em melhoramento de plantas, sdo

1) Confirmar a paternidade em cruzamentos dirigidos;

i1) Identificar linhagens com maior exatiddo, somando-se aos dados de DHE (distinguibilidade,
homogeneidade e estabilidade), para fins de protecdo de cultivares;

ii1) Testar a pureza de sementes genéticas, e identificar as causas do aparecimento de variantes em
lotes de sementes;

iv) Monitorar a variabilidade genética existente em populacdes de selecdo recorrente;

v) Acelerar a recuperagao do genoma do genitor recorrente no melhoramento por retrocruzamento;

vi) Selecionar genitores, visando a maximizar ou minimizar a variabilidade dentro de familias,
dependendo do objetivo do cruzamento.

Este tipo de aplicacdo ndo depende de nenhum conhecimento da relagdo entre marcadores e
caracteristicas fenotipicas. As pesquisas necessarias ao desenvolvimento deste tipo de ferramenta sao
apenas de cunho tecnolédgico, visando ao aumento da eficiéncia e a redugdo do custo de genotipagem.
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Para isto, identificaram-se marcadores com alto polimorfismo e fez-se a organizagdo dos mesmos em
conjuntos de 5 ou 6 marcadores que podem ser genotipados simultaneamente, chamados “multiplexes”
(PESSOA FILHO et al., 2007; BORBA et al., aceito para publicagao).

Tais ferramentas foram utilizadas para estudar a variabilidade genética da colecdo nuclear de
arroz da Embrapa — CNAE. A CNAE foi desenvolvida pela sele¢do de 550 acessos do banco de
germoplasma da Embrapa, de forma a maximizar a representatividade e minimizar a redundancia
(ABADIE et al., 2005). Coleg¢des nucleares ou “core collections” t€ém sido desenvolvidas em muitas
instituicdes, com o objetivo de facilitar o uso dos recursos genéticos pelo melhoramento vegetal. A
colegdo nuclear ¢ o material mais indicado para a busca inicial de fontes de caracteristicas novas, como
a resisténcia a algum novo patégeno ou estresse abidtico. Borba et al. (aceito para publicagdo)
caracterizaram acessos pertencentes a CNAE com marcadores SSR e identificaram a estrutura de
populacdo dos acessos, a qual mostrou-se coerente com sua origem e sistema de cultivo. No entanto,
encontrou-se grande variabilidade dentro de acessos do banco de germoplasma, demonstrando que a
conservagdo ex Situ deve ser feita observando-se um razoavel tamanho efetivo de populagdo, para que
ndo ocorra erosdo genética. Brondani et al. (2006) estudaram a variabilidade genotipica de variedades
tradicionais de arroz com marcadores moleculares, demonstrando que os nomes utilizados pelos
agricultores para identificar os materiais tinham pouca relagdo com a identidade genética destes.

Marcadores moleculares t€m sido utilizados para o estudo de Oryza glumaepatula, uma espécie
silvestre de arroz que ocorre naturalmente na América do Sul. Esta espécie apresenta genoma AA, do
mesmo grupo de O. sativa (VAUGHAN et al., 2003), sendo, portanto, promissora como fornecedora de
nova variabilidade util para o melhoramento de arroz. O estudo da variabilidade genética (BUSO et al.,
1998) e da estrutura de populagdes (BRONDANI et al., 2005) de O. glumaepatula forneceu informagao
util para a defini¢do de estratégias de coleta e conservagdo desta espécie. Brondani et al. (2002)
estudaram o potencial de O. glumaepatula como doadora de genes para O. sativa, detectando alguns
QTL em que o alelo silvestre contribuiu favoravelmente para componentes de produgdo. Linhagens
derivadas da introgressdao de segmentos cromossomicos de O. glumaepatula em O. sativa estdo sendo
avaliadas quanto as caracteristicas agrondmicas (RANGEL et al., 2008).

A busca de genes que confiram maior tolerancia a seca ¢ uma linha de pesquisa que ganhou
forca recentemente, motivada pela perspectiva de mudanga climatica e redugdo da disponibilidade de
agua para irrigagdo. O Projeto Orygens foi iniciado pela Embrapa em 2002, e entre outras agdes
desenvolveu populacdes segregantes quanto a tolerancia ao estresse hidrico, construiu mapas de ligagao
e estudou a expressao diferencial de genes. Genes candidatos expressos em raizes de arroz de terras
altas foram identificados pela analise de bibliotecas subtrativas de cDNA entre uma cultivar resistente e
uma cultivar suscetivel a seca (RABELLO et al., 2008). Um novo projeto de pesquisa, focado no
melhoramento assistido por marcadores em arroz, milho, sorgo e trigo, para regides sujeitas a estresses
hidricos, sera iniciado em 2010. Novas populacdes estdo sendo desenvolvidas, e a abordagem
associativa serd intensificada. Com este novo projeto, somado aos resultados do Projeto Orygens,
espera-se desenvolver metodologia para a sele¢ao assistida por marcadores moleculares para tolerancia
a seca em arroz.

O CENARIO INTERNACIONAL DA APLICACAO DA BIOTECNOLOGIA PARA O
MELHORAMENTO GENETICO DO ARROZ

Com o desenvolvimento das técnicas moleculares para estudos genéticos, percebeu-se que a
sequéncia gendmica do arroz apresentava surpreendente colinearidade com outras gramineas e que,
portanto, o genoma do arroz poderia servir como uma ponte para a elucidagao de mecanismos genéticos
em outras espécies menos estudadas ou com genomas mais complexos (GALE; DEVOS, 1998). Todos
estes fatores fizeram com que surgisse um grande contingente de pesquisadores do setor publico e
privado com interesse na pesquisa gendmica do arroz. Este interesse culminou com o completo
seqiienciamento do genoma do arroz japonica (GOFF et al., 2002) e indica (YU et al., 2002),
publicados na mesma edigao da revista Science em 1992.

A primeira abordagem amplamente disseminada para o estudo das relagdes entre os
polimorfismos de sequéncia gendmica e as caracteristicas importantes do ponto de vista agrondomico ou



tecnolégico foi a analise de QTL (quantitative trait loci, primeira revisao em Tanksley 1993). Para isto,
populacdes sdo obtidas a partir do cruzamento de duas linhas puras, seguido de geracdes de
autofecundacdo, retrocruzamento ou haplodiploidizacdo. A constru¢do de mapas genéticos se faz pela
anadlise da cossegregacdo entre marcadores, de forma que os grupos de ligacdo emulam os
cromossomos. Testes estatisticos da hipotese de nulidade “auséncia de QTL” sdo feitos em intervalos
regulares sobre estes grupos de ligacdo, e a plotagem destes testes sobre o desenho dos grupos
constituem os chamados “mapas de QTL”.

A grande maioria dos trabalhos de QTL comeca e termina mencionando a potencial utilidade
destes mapas para o melhoramento genético, mas a realidade ¢ que os mapas de QTL sdo apenas um
esbogo da distribuicdo do controle genético das diferencas, quanto a caracteristica estudada, entre os
dois pais envolvidos no cruzamento que deu origem a populagdo de mapeamento. O desenvolvimento
de ferramentas tteis ao melhoramento, a partir de mapas de QTL, depende de fases posteriores, sendo a
mais comum o mapeamento fino dos QTL de maior efeito e/ou maior estabilidade. O caso do gene
Subl, que confere tolerancia a submersao em arroz, ¢ um exemplo perfeito do refinamento gradual do
mapeamento de um gene, até a sua clonagem e determinagdo de sua fungdo (XU; MCKILL 1996; XU et
al., 2000, 2004). O trabalho em torno deste gene, no IRRI (International Rice Research Institute),
demonstra também como um mesmo projeto, quando conduzido por uma equipe multidisciplinar e
altamente qualificada, pode resultar em um artigo na Nature (XU et al., 2006) e também em cultivares
para pequenos produtores.

No ano de 2001, a equipe do Dr. Edward Buckler publicou um artigo com a aplicagdo de uma
abordagem utilizada na genética humana ao mapeamento de genes em milho (REMINGTON et al.,
2001). Esta abordagem, conhecida como mapeamento associativo ou analise de associacdo, veio a
superar as maiores limitagdes do mapeamento de QTL, no que se refere ao melhoramento de plantas.
Ao invés de estudar o contraste entre duas linhas puras, a anélise de associacdo ¢ feita em um painel de
germoplasma, que pode ser montado de acordo com os objetivos do estudo. Dessa forma, a amostragem
alélica ¢ muito maior, permitindo ao mesmo tempo o mapeamento de genes € o conhecimento da
variabilidade genética do material estudado. Esta abordagem integrou as areas de biotecnologia,
recursos genéticos e melhoramento, instigando a curiosidade mesmo dos melhoristas mais céticos
quanto a biotecnologia.

O uso de um painel de linhagens divergentes, em mapeamento associativo, implica em

dificuldades estatisticas maiores, quando comparado a analise de populagdes biparentais. Por outro lado,
se métodos de analise adequados forem utilizados (YU et al., 2006), a maior profundidade da
genealogia que liga os componentes do painel resulta em maior resolucdo do mapeamento. O
surgimento do mapeamento associativo contribuiu para um renovado interesse nos modelos mistos para
a analise genética, pois estes modelos sdo robustos para o tratamento de dados desbalanceados, como
normalmente ocorre em painéis de germoplasma.
Uma das maiores limitacdes do mapeamento associativo € o seu baixo poder para detectar o efeito de
alelos que existem em baixa freqiiéncia no painel utilizado. Na maioria dos trabalhos, os alelos
presentes em menos de 5% das plantas do painel sdo desprezados, pois a sua inclusdo resultaria em
tamanhos de amostra extremamente desbalanceados, com conseqiiéncias estatisticas indesejaveis, além
de um grande aumento do requerimento computacional. A desenho experimental conhecido como NAM
(nested association mapping, YU et al., 2008) é uma combina¢do entre 0 mapeamento associativo € o
mapeamento de QTL, que contorna este problema. Para implementar o NAM, seus proponentes
desenvolveram um conjunto de populagdes segregantes a partir do cruzamento de cada membro do
painel de associacdo com um testador, de forma que cada alelo, mesmo que raro no painel, seja
amostrado varias vezes, nas plantas de pelo menos uma das populacdes biparentais. Ha que se
considerar, no entanto, que a abordagem NAM impde um pesado trabalho de desenvolvimento de
populagdes, fenotipagem e genotipagem.

O mapeamento associativo foi rapidamente aceito pela comunidade cientifica, sendo visto
muitas vezes como um substituto do mapeamento de QTL. Na verdade, ambas as técnicas e
complementam, pois o mapeamento de QTL permite definir regides-alvo, que podem ser estudadas via
analise de associacdo. De fato, o mapeamento de QTL em uma populagao biparental permite “escanear”
completamente o genoma, com um mapa composto por pouco mais de 100 marcadores bem



distribuidos, enquanto que o mapeamento associativo de todo o genoma utilizando um painel de
germoplasma diverso exige um niimero muito grande de marcadores, na ordem dos milhares. Isto se
deve ao fato de que mapas genéticos sdo medidos em unidades de recombinagdo, ou probabilidades
destes eventos. Quanto maior o numero de meioses na arvore genealdgica que liga os acessos
componentes do painel de associagdo, maior sera o nimero de marcadores necessario para a varredura
completa do genoma (FLINT-GARCIA et al., 2003). A acumulacdo de eventos de recombinagdo ao
longo das arvores genealdgicas causa o decaimento do desequilibrio de ligagdo, fazendo com que
apenas locos proximamente ligados permanegam associados. O desequilibrio de ligacdo (linkage
disequilibrium,ou LD) remanescente ¢ a base do mapeamento associativo que, por isso, também ¢
conhecido como LD mapping.

Do ponto de vista do melhoramento de arroz, o mapeamento associativo pode ser realizado
basicamente com trés tipos de painéis: colecdes de germoplasma, linhagens-elite ou populagdes
sintéticas. As colegdes nucleares sdo o material mais promissor no que tange a descoberta de nova
variabilidade alélica, mas s3o as que requerem maior densidade de genotipagem. A linhagens-elite
requerem menor esfor¢o de genotipagem e normalmente apresentam dados fenotipicos pré-avaliados
pelos programas de melhoramento, no entanto a resolucao alcangada no mapeamento e a variabilidade
alélica tendem a ser menores. As populagdes sintéticas, conduzidas sob sele¢io recorrente, apresentam-
se como uma alternativa intermediaria, e portanto interessante para este tipo de estudo
(BRESEGHELLO; SORRELLS, 2006). Um painel de associacdo composto por 160 linhas endogamicas
foi derivado da populagado sintética de arroz de terras altas CNAG6, e ¢ identificado como CNA6*. Este
painel estd sendo utilizado para a detec¢do de associacdo de genes candidatos para tolerancia ao
aluminio toxico em arroz.

PROPOSTA DE PLATAFORMA INTERNACIONAL DE PESQUISA EM DIVERSIDADE
GENETICA DE ARROZ

Uma nova iniciativa estd sendo liderada pela Universidade de Cornell e o IRRI, visando a
desenvolver um microarranjo de DNA que permitira genotipar 600 mil marcadores do tipo SNP (single
nucleotide polymorphism) em um individuo, simultaneamente. O chip “600 K” contera pelo menos um
SNP em cada gene do arroz, e um SNP a cada 1000 nucleotideos do genoma. Esta iniciativa, chamada
de “Rice Diversity Research Platform”, envolve diversas outras instituigdes que atuam na pesquisa
genética de arroz (WARDA, USDA-ARS, CIRAD, JIRCAS, Generation Challenge Programme e
Universidade de Aberdeen) e empresas privadas (RiceTec, DevGen, Bayer e Syngenta). A Embrapa
integrard o consorcio, participando do desenvolvimento do chip e genotipando acessos de interesse do
Brasil. No entanto, esta pode ser uma oportunidade para a integragdo da biotecnologia do arroz no
Brasil com a comunidade internacional, com foco no melhoramento genético. Se a comunidade
cientifica do arroz no Brasil juntar esforgos, esta iniciativa renderd resultados para todos os programas
de pesquisa nacionais, tanto no aspecto cientifico quanto no aspecto aplicado.

A primeira fase do projeto consistira no desenvolvimento do chip, o qual serd feito pelo
ressequenciamento de um pequeno numero de acessos representativos do germoplasma cultivado, o
alinhamento das sequéncias e a detecao de polimorfismos por comparacdo, em um intenso trabalho de
bioinformatica. Os SNP detectados serdo organizados em um chip para genotipagem automatizada,
utilizando tecnologia Affymetrix (www.affymetrix.com). A Embrapa fard o ressequenciamento das
cultivares de arroz de terras altas “Caiap6” ¢ “BRS Sertaneja”, representativos do arroz japonica
tropical, o qual ¢ menos estudado pelas outras instituigdes. A presenca de materiais brasileiros no painel
de deteccdo garantira que polimorfismos de interesse do nosso germoplasma estejam representados no
chip.

A segunda fase do projeto consistira na genotipagem das linhagens e cultivares com o chip 600
K. Cada institui¢do custeara a genotipagem de seu material. O IRRI ird genotipar 1200 materiais
selecionados, e o0 USDA-ARS ira genotipar 850 acessos. O nimero de materiais brasileiros a serem
genotipados ainda ndo foi definido, e dependerd da disponibilidade de recursos. Como o consodrcio
compartilhara os dados obtidos, o resultado permitira comparar o germoplasma brasileiro com o
germoplasma mundial, para cada ponto do genoma. Esta informacao podera indicar novos rumos para o



melhoramento de arroz no Brasil, o qual ainda tem explorado um germoplasma restrito, se comparado a
diversidade global de O. sativa.

A terceira fase do projeto sera a utilizagdo dos materiais genotipados como um painel de mapeamento
associativo, o qual permitird a varredura do genoma do arroz para a identificacdo de genes relacionados
a qualquer caracteristica que possa vir a ser avaliada nestas plantas. Esta fase exigird intensa
fenotipagem a campo e em laboratorio, quanto as caracteristicas agrondmicas, de qualidade de graos e
resisténcia aos estresses bidticos e abidticos, e provavelmente estender-se-a por varios anos, até que se
explore toda a informagdo gerada pelo cruzamento dos dados do chip com dados fenotipicos. A
identificacdo de marcadores associados a caracteristicas de interesse, ou dos genes causais propriamente
ditos, permitira que o melhoramento de arroz passe a ser feito de uma forma muito mais precisa e
eficiente.

NECESSIDADE DE FORMACAO DE EQUIPES MULTIDISCIPLINARES PARA O
MELHORAMENTO GENETICO DE ARROZ

Avangos significativos foram feitos no Brasil, principalmente no desenvolvimento de capacidade
instalada e na formagdo de recursos humanos. No entanto, quando se considera o tamanho e o
dinamismo da pesquisa mundial em biotecnologia de arroz, a participacdo brasileira ainda tem sido
timida.

Andlises de QTL tém sido freqiientes em trabalhos de tese nos programas de pds-graduagao em
melhoramento de plantas no Brasil e no exterior. No entanto, o fato de que a grande maioria dos
trabalhos nao tenha gerado uma ferramenta diretamente aplicavel ao melhoramento genético contribuiu
para gerar certo ceticismo entre os melhoristas da vertente cldssica quanto a utilidade da biologia
molecular para o melhoramento. Tanto a falta de resultados praticos, de um lado, quanto o ceticismo, de
outro, sdo frutos da falta de entrosamento entre biotecndlogos e melhoristas, e do limitado
conhecimento das areas reciprocas. A maioria dos biotecndlogos sdo jovens sem experiéncia de
melhoramento, enquanto que a maioria dos melhoristas sdo profissionais maduros, que fizeram seus
doutorados antes do advento da biotecnologia.

Esta polarizacdo da comunidade cientifica tem sido danosa ao avango do melhoramento de arroz
no Brasil, e pode ser simbolizada pelo edital do CNPq (Edital MCT/CNPq/CT-Agronegocio 029/2008)
direcionado explicitamente ao “melhoramento convencional”, como se fosse necessario defender esta
ciéncia contra a competi¢do predatoria da biotecnologia. Este tipo de edital somente contribui para
acentuar a divisdo entre as duas disciplinas. Ao invés de defendermos o melhoramento cléssico como se
fosse uma reliquia histérica, precisamos de um sistema de avaliagdo de propostas de pesquisa capaz de
identificar quando o uso de marcadores moleculares se justifica, e quando estd sendo inserido apenas
para tornar a proposta mais “sexy’’.

A reversdo desta situacdo exigird a formacdo de verdadeiras equipes multidisciplinares, que
incluam especialistas em bioquimica, biologia molecular, fisiologia, recursos genéticos, bioinformatica,
estatistica, genética de populagdes, genética quantitativa, melhoramento e talvez outras disciplinas.
Hoje, nenhuma institui¢do brasileira, isoladamente, conta com uma equipe de tal ecletismo, dedicada
exclusivamente ao arroz. Portanto, faz-se necessaria a unido de esforcos de todas as institui¢des que
atuam em genética e melhoramento de arroz no Brasil, com o objetivo claro de gerar conhecimento e
ferramentas uteis para o desenvolvimento de cultivares de arroz mais eficientes. Além disso, ¢
importante que esta equipe mantenha estreito contato com a comunidade cientifica internacional,
trocando informagdes e agregando competéncias.

Existe na comunidade cientifica grande expectativa de que a biotecnologia venha a oferecer
alternativas para o melhoramento de plantas para estresses, que reduza a necessidade de submeter as
plantas aos estresses para selecao direta. Os métodos classicos de melhoramento, tao eficientes para a
obtencdo de ganhos para ambientes favoraveis, apresentam sérias limitagdes para o melhoramento para
ambientes desfavoraveis. Entre estas limitagdes, podem-se citar 1) dificuldade experimental em simular,
em ambiente controlado, situagdes de estresse semelhantes as encontradas pelas plantas no campo; ii)
diferencas quanto a intensidade e ao momento de ocorréncia dos eventos de estresse a que sao
submetidos os experimentos de campo a cada ano, o que pode levar a selecdo de diferentes genotipos;



ii1) interferéncia das diferencas de ciclos do plantio ao florescimento na resposta dos materiais aos
estresses, dificultando a identificacdo de diferengas devidas a mecanismos morfo-fisioldgicos; iv) maior
erro experimental dos ensaios sob estresse, reduzindo a herdabilidade e a resposta a selecao. Por outro
lado, o desenvolvimento de ferramentas moleculares eficientes para a selecdo indireta passa
necessariamente pela fenotipagem e, portanto, encontra as mesmas dificuldades mencionadas acima.
Considerando a complexidade do problema, podemos afirmar que se melhoristas e biotecndlogos
brasileiros continuarem a trabalhar separadamente, os programas de melhoramento de arroz do Brasil
ndo serdo capazes de desenvolver cultivares significativamente mais tolerantes a estresses abidticos,
ficando na inteira dependéncia de inovacdes introduzidas de outros paises para garantir a sua
sustentabilidade.

PERSPECTIVAS E CONCLUSOES

A comunidade cientifica focada em genética e melhoramento de arroz no Brasil ¢ pequena e
desarticulada. Ainda persiste a separagdo entre melhoristas, focados no desenvolvimento de cultivares, e
biotecnologos, voltados para trabalhos académicos. Agregar estes dois grupos, mais uma série de
competéncias criticas em diversas areas complementares, serd essencial para alinhar a biotecnologia
brasileira em arroz aos grupos lideres mundiais.

A biotecnologia ndo deve ser vista como uma alternativa ao melhoramento, ou uma competidora
por recursos, mas sim como uma parte integrante desta ciéncia, que tira proveito do estagio atual do
conhecimento cientifico humano para atingir objetivos concretos. Se os resultados praticos ainda estdo
aquém da expectativa inicial, talvez seja porque a complexidade biologica tenha sido subestimada nos
primeiros anos da era molecular, mas isto ndo deve ser motivo para a rejeicdo destas tecnologias. Por
outro lado, a biotecnologia de plantas ndo pode justificar-se a si mesma, deve buscar sempre a entrega
de resultados praticos via cultivares melhoradas.

Todas as armas serdo necessarias ao melhoramento genético do arroz para alcangar o
desenvolvimento de cultivares mais tolerantes aos estresses abioticos, por isso ndo se pode prescindir da
biotecnologia. Entretanto, a genética também tem seus limites, € ndo se deve pensar que o
melhoramento ird compensar todos os efeitos de uma mudanca climatica extrema, ou da degradacao do
solo e da 4agua. Quanto mais se preservar o meio-ambiente agricola, mais facilmente o melhoramento
cumpriré sua tarefa de desenvolver cultivares que consigam tirar o maximo proveito dele.
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