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Introdução
A conservação ext situ dos recursos genéticos pode resultar em grandes coleções de 
germoplasma que são difíceis de conservar, caracterizar, avaliar e utilizar. Estas ações 
podem ser melhor cumpridas mediante o uso de Coleções Nucleares, que consistem 
de um grupo de acessos selecionados para representar a diversidade genética de uma 
coleção com mínima redundância (Frankel e Brown, 1989). Um dos objetivos das 
Coleções Nucleares é dispor de uma série de acessos conhecidos como referência da 
coleção de germoplasma (coleção base) Entretanto as coleções de germoplasma são 
dinâmicas, sendo permanentemente modificadas por novas coletas ou introduções, ou 
por novos estudos que agregam conhecimentos básicos sobre sua estrutura genética. 
Portanto, as Coleções Nucleares, que devem representar o estado atual da diversidade 
de uma coleção, necessitam ser periodicamente atualizadas (Jaradat, 1995). 
Em 1997 a coleção de germoplasma de milho do Brasil (CB) contava com 2.280 
acessos que foram considerados para elaborar uma Coleção Nuclear (Abadie et alii., 
1999). Esta Coleção foi desenhada com base numa classificação hierárquica, na qual o 
estrato das variedades tradicionais foi classificado por tipo de grão e distribuição 
geográfica. Posteriormente, mais de 1000 acessos presentes no banco do CIMMYT 
foram repatriados, e realizaram-se expedições de coleta que incorporaram acessos de 
regiões pouco representadas na coleção. Atualmente a coleção de germoplasma de 
milho conta com aproximadamente 3370 acessos.
Os Sistemas de Informação Geográfica (SIG) têm sido muito utilizados no estudo dos 
recursos genéticos (Jones et al., 1997; Cordeiro et al., 2000; Burle et al., 2000). 
Através do SIG é possível cruzar as informações geográficas sobre os locais de 
origem com mapas, permitindo obter uma classificação do germoplasma de acordo 
com o seu ambiente de origem. 
O objetivo deste trabalho é atualizar a composição da Coleção Nuclear (CN) de 
Milho do Brasil, tendo em vista as mudanças ocorridas na coleção base nos últimos 
tempos utilizando a ferramenta de SIG para classificar os acessos. 

Materiais e Métodos 
Para 1090 dos acessos incorporados na coleção procedentes do CIMMYT ou de coleta 

se dispunha das informações de localização geográfica de origem. Estes foram classificados 
segundo a região ecogeográfica e textura de grão. A classificação dos acessos de acordo com 
as regiões ecogeográficas foi feita utilizando SIG (Arcview versão 3.1), cruzando-se as 



informações geográficas dos pontos de coleta dos acessos de milho com mapas de regiões 
ecogeográficas. A informação de grandes biomas contida no Mapa de Unidades de 
Conservação Federais do Brasil, em escala 1:5.000.000 (IBGE, 1994), foi utilizada para 
compor as regiões ecogeográficas Sul, Central, Cerrados–Norte, Amazônia e Agreste-Litoral 
(com exceção da Região Nordeste do Brasil). Para definir a região Central considerou-se os 
grandes biomas de cerrados e floresta estacional. Para as regiões ecogeográficas do Nordeste 
do Brasil (Caatinga e Agreste–Litoral) utilizou-se as informações de vegetação original 
predominante do Zoneamento Agroecológico do Nordeste, em escala 1:2.000.000 (Silva et 
al., 1993).

Para calcular as mudanças de cada classe da CN, mantendo-se a representatividade dos 
grupos, seguiram-se os seguintes critérios: 1) O tamanho da nova CN foi mantido em torno 
de 10% da CB; 2) Amostragem proporcional ao logaritmo do tamanho do grupo. 
Considerou-se que os acessos incorporados representam o mesmo pool genético que o resto 
da CB. 
Resultados e Discussão

Os acessos incorporados na CB de Milho das distintas regiões do Brasil aparecem na 
Figura 1. Nota-se que a maioria destes acessos estão concentrados nas regiões Sul e 
Central. A diversidade que aportam os novos acesos na CB pode-se observar na 
Tabela 1. Não houve incremento nos tipo pipoca. O aumento dos tipos de grão duro e 
farináceo foi intermediário, mas destaca-se o incremento na região Litoral onde 
estavam pouco representados. Por último, observa-se um importante aumento dos 
tipo de grão dentado. 

Figura 1. Distribuição geográfica dos acessos incorporados na Coleção de Milho

Tabela 1. Distribuição das variedades tradicionais brasileiras na Coleção de Milho anterior 
(CB1) e as incrementadas (+), classificados por região ecogeográfica de origem e tipo de 



grão. 

A nova constituição proposta para a CN aparece na Tabela 2. Esta nova CN 
incrementaria no tamanho do estrato das variedades tradicionais de 235 para 288 
acessos (12%), e o número total 300 para 353 acessos, ainda um tamanho fácil de ser 
manejado pelos curadores e melhoristas. Em vermelho aparecem os grupos que mudam 
na nova CN, aumentando-se o tamanho de 15 para 24 grupos. 

Tabela 2. Distribuição das variedades tradicionais brasileiras na Coleção Nuclear anterior 
(CN1) e na atualizada (CN2), classificadas por região ecogeográfica de origem e tipo de grão.

 
A atualização da CN de Milho do Brasil, constituirá uma amostra mais representativa 
da CB. Entretanto, essa nova CN não significa uma mudança na classificação, 
permitindo capitalizar os esforços que foram produzidos sobre ela. 
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