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Resumo 
 
O objetivo do trabalho foi formar uma coleção nuclear de trigo que representasse a variabilidade 
genética presente no Banco Ativo de Germoplasma da Embrapa Trigo. Para efeito da formação da 
coleção foram considerados nesse estudo somente acessos de Triticum aestivum. Inicialmente, os 
acessos foram classificados em dois estratos: A) linhagens/cultivares melhoradas no Brasil e B) 
linhagens e cultivares introduzidas. A seleção de acessos a partir dos estratos foi realizada com base no 
conhecimento de melhoristas, curadores e outros profissionais ligados à cultura do trigo, assim como em 
informações de origem geográfica e diversidade conhecida dos acessos. Foi estabelecida uma coleção 
nuclear de trigo com 240 genótipos sendo, desses, 130 linhages/cultivares melhoradas no Brasil e 110 
linhagens/cultivares melhoradas em outros países. 
 
Introdução 
 
  Nas últimas décadas, com o objetivo de aumentar a diversidade genética disponível e evitar perdas 
de germoplasma com potenciais genes de interesse, um enorme esforço foi dedicado à coleta e 
conservação, em bancos de germoplasma, de recursos genéticos. Com o passar dos anos, principalmente 
para as espécies mais importantes para a agricultura, os bancos de germoplasma acumularam milhares 
de acessos. Essa foi uma iniciativa importante, pois os recursos genéticos são finitos, passíveis de serem 
erodidos e, portanto, necessitam serem conservados. Entretanto, o crescimento das coleções não foi 
acompanhado por uma intensidade de uso equivalente, gerando descompasso entre  a disponibilidade de 
germoplasma  e o uso real desses por parte dos programas de pré-melhoramento e melhoramento. 
Assim, estava posta a situação da potencial variabilidade conservada, mas pouco utilizada. A principal 
razão para essa situação é a não avaliação de características de interesse dos genótipos conservados, 
principalmente devido ao montante de recursos financeiros, mão-de-obra e tempo exigido para a 
execução das avaliações nos milhares de acessos. A falta de informações acarreta o desinteresse dos 
melhoristas sobre os acessos sendo esse o principal motivo apontado para o uso incipiente dos recursos 
genéticos conservados por parte dos programas de melhoramento. Segundo Dreisigacker et al. (2005), 
existem milhares de genótipos conservados no mundo, porém, a maioria inadequadamente explorado 
para um eficiente uso no melhoramento de plantas.  
  Uma alternativa para essa situação é a construção de coleções nucleares a partir de coleções 
conservadas. Uma coleção nuclear é um limitado grupo de acessos representando, com um mínimo de 
repetitividade, a máxima diversidade genética conservada de uma espécie e seus parentes silvestres, ou 
seja, representa com o máximo de fidelidade possível a riqueza alélica presente em determinada coleção 
(FRANKEL, 1984). A coleção núcleo é estabelecida visando facilitar e fomentar, por parte dos 
melhoristas, o uso da variabilidade conservada. Os acessos da coleção receberão maior atenção 
relacionada a avaliação das principais características de interesse para os programas de melhoramento e 
sobre os quais deve-se formar uma base de dados sólida. Atualmente existem várias recomendações de 
estratégias de como formar coleções nucleares e podem ser encontradas em Balfourier et al. (1999), 
Van Hintum (1999),  Van Hintum et al. (2000), Vasconcelos et al. (2007), entre outros. 
   No Brasil, a formação de coleções nucleares tem sido utilizada para algumas culturas, entre elas 
as de arroz (ABADIE et al. 2005) e de milho (TEIXEIRA et al. 2006). A Embrapa Trigo, localizada 
em Passo Fundo, RS, possui um Banco Ativo de Germoplasma de Trigo o qual foi implantado em 
1978. Nesse Banco de Germoplasma estão conservados a médio prazo, em temperatura de 
aproximadamente 3 ºC e umidade relativa do ar de 35%,  mais de  8.000 acessos de espécies de trigo e 
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afins. Apesar desse grande número de acessos conservados parte significativa tem sido pouco 
explorada. O objetivo deste trabalho foi formar uma coleção nuclear de trigo que representasse a 
variabilidade genética presente no Banco Ativo de Germoplasma da Embrapa Trigo. 
 
Material e Métodos 
 
  Para efeito da formação da coleção foram consideradas nesse estudo somente acessos de Triticum 
aestivum. Os acessos foram classificados em dois estratos: A) linhagens/cultivares melhoradas no 
Brasil e B) linhagens e cultivares introduzidas.  Em seguida, foram  obtidas as informações disponíveis 
sobre a genealogia, origem geográfica, dados de passaporte e utilização no programa de melhoramento 
de trigo da Embrapa Trigo, entre outras.  
  A seleção de acessos a partir do estrato linhagens/cultivares melhoradas no Brasil foi realizada com 
base no conhecimento de melhoristas, curadores e profissionais das áreas de solos, de qualidade 
tecnológica, de prospecção de genes, de fitopatologia, entre outros. Além disso, foram considerados na 
seleção, dados de passaporte, genealogia, programa de melhoramento de origem e importância no 
melhoramento de trigo no Brasil.  
  Para o estrato englobando os acessos oriundos de outros países, a escolha foi baseada nos dados de 
passaporte disponíveis e principalmente na origem geográfica dos acessos. Esse último critério levou em 
consideração o agrupamento por país da diversidade genética do germoplasma de trigo no mundo, 
conforme Balfourier et al. (2007).  
 
Resultados e Discussão 
 
   Para a construção da coleção nuclear foram considerados 4.574 acessos. O grupo com 
linhagens/cultivares melhoradas no Brasil foi constituído por 1.849 acessos enquanto que o grupo de 
linhagens/cultivares oriundas de outros países 2.725 acessos.  
  Em função da capacidade de estudos levando em conta as atividades previstas de plantio, 
caracterização morfológica, molecular e avaliação à campo para as principais características de 
interesse relacionadas a estresses bióticos e abióticos, o número de acessos julgado adequado para a 
coleção foi de 240, representando 5,24% dos acessos considerados. Destes, 130 são genótipos oriundos 
do grupo de linhagens/cultivares melhoradas no Brasil e 110 são genótipos do grupo de 
linhagens/variedades melhoradas em outros países. A proporção foi de 54,2% de germoplasma 
melhorado no Brasil e 45,8 % oriundo de melhoramento em outros países. A maior percentagem do 
germoplasma nacional procurou abranger a variabilidade disponível adaptada às condições de cultivo 
nacional. Enquanto que os 45 % de acessos melhorados em outros países procurou incorporar a possível 
diversidade oriunda de outros locais.  
  Materiais do grupo melhorado no Brasil representam fortemente alelos não-neutros selecionados 
para adaptação a condições de cultivo no país, o que é muito relevante para os programas de 
melhoramento. Segundo Brown (1989), a representação desses alelos deve ser maximizada na coleção 
nuclear. Esse aspecto também foi considerado na formação da coleção nuclear de arroz para o Brasil 
(ABADIE et al., 2005). 
   Procurou-se inserir na coleção nuclear genótipos nacionais incluindo acessos representativos das 
cultivares lançadas desde o início das pesquisas com trigo no Brasil até as mais recentes, abrangendo  
toda diversidade disponível desde a chegada  do trigo no Brasil.  
  Na escolha dos 110 genótipos a partir do grupo linhagens/cultivares melhoradas em outros países, 
foram selecionados genótipos com origem em 52 países. Nesses estavam incluídos acessos com 
classificação em ambos grupos bioclimáticos, de primavera e de inverno.  Na escolha dos acessos, o 
principal critério considerado foi a origem geográfica. Brown e Spillane (1999) afirmam que vários 
critérios são utilizados para estabelecer coleções nucleares, destacando-se a origem geográfica dos 
acessos (95%) seguido de caracteres morfológicos (77%). 
  É importante salientar que essa foi a formação inicial da coleção nuclear e procurou representar a 
variabilidade genética de interesse e que fosse constituída de um número de acessos adequado aos 



estudos de pré-melhoramento. Destaca-se ainda que essa é uma coleção dinâmica e com o decorrer dos 
resultados dos estudos em andamento, a mesma poderá ser ampliada e/ou modificada se necessário. 
 
Conclusões 
 
  Foi formada uma coleção nuclear de trigo com 240 genótipos a partir de acessos de Triticum 
aestivum pertencentes ao Banco Ativo de Germoplasma de Trigo da Embrapa Trigo. Desses, 130 são 
linhages/cultivares melhoradas no Brasil e 110 são linhagens/cultivares melhoradas em outros países. 
Essa coleção será a base para estudos de pré-melhoramento nos próximos anos na Embrapa Trigo. 
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