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APRESENTAÇÃO

A agricultura surgiu há mais de 10 mil anos e é reconhecida como um dos alicerces da 
civilização. No entanto, muito pouco da biodiversidade disponível vem sendo explorada desde 
aquela época. O trabalho de domesticação, introdução e seleção, geralmente moroso, deverá 
ainda suscitar interesse dos melhoristas frente a uma demanda crescente de alimentos.

Os tópicos desenvolvidos neste livro, muitos dos quais ainda não abordados em língua 
portuguesa, foram selecionados em função da carência de publicações dessa natureza voltadas a 
atender estudantes e profissionais da área do melhoramento vegetal.

São discutidos aspectos relacionados ao manejo e conservação dos recursos genéticos 
vegetais, assim como aspectos teóricos e práticos em relação aos métodos de melhoramento, 
sendo particularmente enfatizados os resultados obtidos em diversas culturas pelos programas de 
melhoramento conduzidos no Brasil. Não houve preocupação em simplesmente descrever as 
metodologias empregadas no melhoramento de plantas, já cobertas por publicações anteriores; 
ressalta-se a utilização dos métodos clássicos e das novas metodologias, desenvolvidas com base 
no conhecimento pormenorizado do DNA, na solução de problemas reais, como também são 
indicadas alternativas visando à obtenção de genótipos superiores, considerando-se qualquer 
sistema reprodutivo, tanto em culturas anuais quanto perenes.

Há também, vários textos nos quais são feitas abordagens biométricas aplicadas ao 
melhoramento de plantas e que deverão auxiliar na manipulação e interpretação de dados gerados 
nos programas de melhoramento. Destaca-se ainda, a presença de discussões voltadas para 
condições específicas de melhoramento genético envolvendo fatores bióticos e abióticos. Aspectos 
relevantes das metodologias que envolvem marcadores genéticos são amplamente discutidos e, 
certamente, fornecerão subsídios importantes para a condução dos programas de melhoramento 
atuais e futuros em nosso país.

O desafio que se apresenta aos melhoristas para o novo século é o desenvolvimento de 
uma agricultura sustentável que seja benéfica ao ambiente e ao ser humano. Nesse sentido, 
enaltecemos a colaboração de todos os autores aqui reunidos pela disposição de apresentarem ao 
leitor temas tão relevantes e pela confiança depositada nesta proposta.

Os Editores





PREFACIO

Quando os editores deste livro procuraram a Fundação MT para apoiar a publicação 
deste trabalho, vimos que era o mínimo que uma instituição voltada para melhorar a vida das 
pessoas através do desenvnh rnento de tecnologias aplicadas à agricultura poderia fazer. Na verdade 
este apoio era mesmo l obrigação.

É motivo de j rras acadêmicas o quanto a genética e o melhoramento de plantas 
melhoram a vida das pt ->as ligadas à agricultura, bem como os demais segmentos da sociedade 
em que vivemos.

Para visualizarmos realmente esta melhoria, não é preciso citar casos de outros países. 
Basta olharmos para o passado e lembrarmos o que foi a região do cerrado brasileiro há vinte 
anos atrás: apenas uma região cheia de arvores tortas, de terra improdutiva e com muita pobreza. 
A pesquisa e o desenvolvimento de tecnologias capitaneadas pelo melhoramento genético 
permitiram transformai sta grande fronteira agrícola num dos mais prósperos celeiros do planeta.

Estas transfoimações só foram possíveis, porque o país investiu na formação de 
profissionais que puderam gerar as tecnologias transformadoras. Contribuir para formação de 
novos profissionais é investir na continuidade deste desenvolvimento.

Como produtor e usuário destas tecnologias gostaria de agradecer a todos os autores e 
demais profissionais da área de genética e melhoramento de plantas, pelo trabalho e esforço 
constante para o desenvolvimento econômico e social que estamos testemunhando.

Portanto é inquestionável a importância desta publicação diante das conquistas já 
realizadas e da competitividade que o mercado nos impõe a cada dia.

É com grande satisfação e honra que a FUNDAÇÃO MT apresenta este trabalho à 
comunidade científica brasileira voltada ao melhoramento de plantas. Esperamos em breve 
estarmos colhendo o frutos deste investimento através do trabaiho de cada usuário desta obra.

Blairo Borges Maggi
Diretor Presidente
Fundação MT
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MELHORAMENTO GENÉTICO NO 
BRASIL-REALIZAÇÕES E 
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1. INTRODUÇÃO

O melhoramento de plantas tem sido definido como a “arte e a ciência que 
visam à modificação gênica das plantas para torná-las mais úteis ao homem” (Borém, 
1998). Esta definição, vista de uma forma mais ampla, contempla todo o processo de 
desenvolvimento da agricultura, mencionado na literatura corrente como de 
ocorrência nos últimos dez mil anos, permitindo a mudança do hábito das populações 
humanas primitivas do nomadismo para o sedentarismo, quando decidiram a 
abandonar o extrativismo para iniciar o plantio dos tipos de plantas que lhes eram 
mais adequados. O fato de se plantar os tipos desejáveis provocou a mudança nas 
frequências gênicas das espécies escolhidas, embora toda a teoria do melhoramento 
de plantas só tenha progredido após os clássicos experimentos de Mendel e seus 
redescobridores nos últimos cem anos. Assim, o melhoramento como arte foi praticado 
por um longo período proporcionando contribuições muito grandes na agricultura 
mundial, pois, como se sabe, a domesticação de novas espécies em tempos recentes 
tem sido muito limitada. Com efeito, a maioria das espécies que alimenta a 
humanidade foi domesticada em tempos remotos, especialmente os grãos. O trigo, 
uma das primeiras espécies a serem domesticadas, por exemplo, teve o seu cultivo 
iniciado há cerca de 9.000 anos (Feldman, 1976). Muitos outros exemplos podem 
ser examinados em Simmonds (1976).

Com o advento da teoria do melhoramento genético, a ciência passou a 
desempenhar um papel preponderante no desenvolvimento de plantas de importância 
para o homem. Vários textos descrevem as principais áreas do conhecimento 
(Poehlman & Borthakur, 1969; Borém, 1998), além dos diversos ramos da genética, 
inclusive os marcadores genéticos de DNA, que são relevantes para o melhoramento 
de plantas (Milach, 1998), especialmente visando torná-lo mais eficiente na busca da 
melhoria dos caracteres que atendam à sociedade de produtores e de consumidores. 
Para os primeiros, os requisitos de produtividade, uniformidade para permitir o uso 
de máquinas para colheita e beneficiamento; adaptação a novos ambientes para 
permitir a expansão de fronteiras agrícolas; resistência a doenças e pragas foram, e 
deverão ser, os caracteres de maior significância a serem considerados pelos melhoristas. 
Nos tempos recentes, contudo, os consumidores, numa tendência crescente, estão 
influenciando no direcionamento das ações do melhoramento de plantas, seja pela 
busca de alimentos com qualidades nutricionais específicas (teor de proteína, 
vitaminas, sais minerais, baixo teor de gordura, entre outras); sabores diferentes; 
aparência; frutos sem sementes e, principalmente, preços competitivos, o que 
novamente, tem íntimo relacionamento com os aspectos de produtividade e outros 
itens relevantes na redução de custos de produção. Todas essas características estão 
passando a ter um papel decisivo no melhoramento de plantas obrigando o melhorista 
a estabelecer uma estratégia de visão de futuro sobre o seu trabalho, principalmente 
enfocando os aspectos do negócio agrícola e suas implicações para o melhoramento 
de plantas.
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É importante salientar que os textos especializados de melhoramento de plantas 
e disponíveis no Brasil, enfocam, formalmente os aspectos biológicos e agronômicos 
que são importantes dentro da área produtiva, tendo-se pouca abordagem sobre o 
melhoramento para outros elos da cadeia produtiva, particularmente os elos que 
estão fora da área de produção. Assim os caracteres que impliquem em maior resistência 
ao transporte e duração de prateleira, poderão ser de grande significado para as espécies 
frutícolas e olerícolas, por exemplo. Caracteres que sejam relevantes para a aparência 
de produtos expostos nas redes de supermercados como coloração externa e formato, 
poderão significar um diferencial importante na aceitação de uma determinada cultivar 
melhorada.

Recentemente, Paterniani (1999) relatou a contribuição do melhoramento 
de plantas no Brasil e Borém (1999) editou um livro onde estão descritas as 
contribuições do melhoramento de plantas para dezesseis espécies cultivadas além de 
três capítulos sobre grupos de espécies (forrageiras, florestais e frutíferas). Nesta mesma 
direção, Queiroz et al. (1999) editaram um livro que relata as contribuições do 
melhoramento de plantas e dos recursos genéticos no Nordeste brasileiro, considerando 
várias espécies olerícolas, frutícolas, grãos, oleaginosas, fibrosas e medicinais. Assim 
sendo, procurou-se, no presente capítulo, complementar o enfoque dado pelos autores 
mencionados, de modo a ampliar o conhecimento sobre a contribuição do 
melhoramento de plantas no Brasil.

2. ACRONECÓCIO BRASILEIRO E SUAS IMPLICAÇÕES COM O 
MELHORAMENTO DE PLANTAS

O conceito de negócio agrícola ou agronegócio implica na idéia de cadeia 
produtiva com seus elos entrelaçados e sua interdependência, significando que a 
atividade agrícola extrapolou os limites físicos da propriedade (Brandão & Medeiros, 
1998). A agricultura depende cada vez mais de insumos adquiridos fora da fazenda e 
a decisão de o que e quanto produzir está fortemente baseada no mercado. Portanto, 
o agronegócio compreende atividades econômicas ligadas a: a) insumos para a 
agricultura como sementes, mudas, fertilizantes, corretivos e defensivos; b) produção 
agrícola, compreendendo lavouras, pecuária, florestas e extrativismo, contemplando 
também os processos; c) agroindustrialização dos produtos primários; d) transporte 
e comercialização de produtos primários e processados. Dessa forma se depreende 
que o agronegócio inclui atividades antes da “porteira”, dentro da unidade produtiva 
e depois da “porteira”.

Como se pode observar, o melhoramento de plantas no passado ficou, em 
grande parte, confinado ao elo da produção dentro das fazendas e um pouco na 
transformação e processamento. Contudo, pouco foi dedicado aos aspectos da 
distribuição e do consumo final, isto é, ao mercado. No entanto, hoje é sabido, que 
os elos de transformação, distribuição e consumo representam a maior parte do valor 
da cadeia produtiva, e, portanto, podem representar um grande fator de interação 
com os ganhos que podem ser obtidos com o melhoramento de plantas propriamente 
dito, os quais são atingidos principalmente dentro das unidades produtivas ou 
fazendas. Por exemplo, a distribuição de renda na cadeia produtiva da amêndoa da 
castanha de caju, estimada em R$ 613 milhões no período de 1995/96, foi de 8% 
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para a parte agrícola, 20% para o setor industrial de beneficiamento da castanha e 
72% para as organizações de mercado, que são externas e compreendem a distribuição 
e o consumo (Paula Pessoa & Leite, 1998). Estes valores tornam-se mais evidentes 
quando transformados em quantitativos financeiros para cada segmento, pois, a 
parte agrícola fica com R$ 49 milhões, o segmento industrial com R$ 122 milhões 
e o segmento de mercado com o restante, ou seja, R$ 442 milhões. De acordo com 
os mesmos autores, os segmentos agrícola e industrial empregam cerca de 36 mil e 
16 mil pessoas, respectivamente. A parte de mercado é realizada principalmente 
nos Estados Unidos (80%), Canadá (10%) e o restante na Europa. Dessa forma o 
Brasil só internaliza 28% do faturamento com a venda da amêndoa da castanha de 
caju.

Os resultados obtidos com a distribuição de renda nos elos da cadeia produtiva 
da castanha do caju, demonstram que o melhorista tem um grande desafio quando 
planeja suas estratégias e rotas tecnológicas, pois, se adotar a estratégia clássica de 
elevar a produtividade de castanhas de caju, os produtores só irão se beneficiar de 
uma pequena fatia dos seus resultados, ao passo que ao promover a melhoria de 
amêndoas quanto aos aspectos de beneficiamento terá um aproveitamento adicional 
de 20% do segmento industrial. Porém, a grande fatia permanecerá com o mercado, 
pois, como Paula Pessoa & Leite (1998) mostram, o mercado paga preços diferenciados 
para os tipos de amêndoas que são classificadas em distintos tipos de acordo com a 
cor e tamanho. Por exemplo, o tipo com a melhor coloração (marfim pálido) e grandes 
{special large whole — SLW) recebe o índice 100, ou seja, tem a cotação máxima 
enquanto que amêndoas de tamanho inferior, mesmo de coloração ideal só atingem 
índice 64. Percebe-se que grande parte da ação do melhoramento do caju, quando se 
fez a obtenção de clones de caju de castanhas maiores, foi direcionada para o mercado, 
agregando valor ao produto. Os ganhos obtidos, porém, ficam fora do país uma vez 
que a rede de distribuição de amêndoas de alta qualidade é no exterior. Aliás, a 
participação dos consumidores e distribuidores na definição dos produtos que 
necessitam, implica que o melhorista deve considerar as preferências expostas pela 
sociedade para incluir caracteres importantes dentro das suas rotas tecnológicas.

Vários exemplos de cadeias produtivas de diferentes espécies importantes 
para a agricultura brasileira podem ser vistos em Castro et al. (1998). Em cada caso 
o melhorista poderá exercitar os desafios que o melhorista enfrentará para que os 
resultados do seu trabalho possam ser apropriados para os produtores e consumidores.

É importante também destacar o significado do agronegócio na geração de 
renda e riqueza no país. Quando se considera apenas o valor da produção agrícola, é 
estimado que o mesmo está situado ao redor de 10% do Produto Interno Bruto, 
estimado em US$ 750 bilhões (Silveira, 1997). Entretanto, quando se considera o 
negócio agrícola a participação está estimada em 32%, ou seja, US$ 240 bilhões, 
além de ser responsável por 36% das exportações brasileiras. Aqui está incluída a 
participação dos produtos oriundos do melhoramento de plantas através de cultivares 
melhoradas (sementes e mudas). Por exemplo, considerando-se a cadeia produtiva 
da fruticultura, aí incluída algumas olerícolas de frutos, pode-se ter uma idéia dos 
volumes produzidos (Tabela 1) e do valor da produção, incluindo-se apenas os valores 
da exportação brasileira (Tabela 2).
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TABELA 1. Produção de frutas no Brasil no período de 1993 a 1995.

Frutas Unidade
Anos

1993 1994 1995
Laranja t 14.804.736 14.389.196 16.361.999
Banana t 5.318.520 5.726.190 5.577.990
Abacaxi t 1.053.606 1.385.370 1.330.587 J|

Pêssego mil frutos 1.290.430 1.361.874 1.498.668
Uva t 798.883 807.520 836.545
Manga t 716.129 767.363 820.763
Limão t 649.183 631.800 5.894.528
Tangerina t 582.284 607.920 599.323
Caqui mil frutos 521.080 554.062 516.851 |

Melancia t 441.472 447.963 763.236
Maçã t 697.606 436.880 686.372 | |
Abacate t 323.485 348.989 318.809
Mamão t 272.007 305.657 489.762 H
Figo mil frutos 312.422 298.825 318.490
Goiaba t 250.565 174.332 255.986 3|

Melão t 153.933 146.585 215.012
Fonte: Fernandes (1998)

e importação.
TABELA 2. Valores da cadeia produtiva de frutos e olerícolas e o balanço entre os quantitativos de exportação

Produtos
Valor da exportação 
(milhões de dólares)

Valor da importação 
(milhões de dólares)

Saldos 
(milhões de dólares)

Frutas frescas 108,8 236,7 - 127,9

Frutas secas 0,3 43,4 -43,1

Frutas cristalizadas e glaceadas 0,8 1,3 -0,5

Frutos secos, castanhas e nozes 87,7 58,9 28,8

Suco de laranja 1007,0 0,8 1006,2

Outros sucos de frutas 51,0 13,6 37,4

Polpas de frutas 6,0 1,2 4,8

Geléias e doces em pasta 3,6 6,4 - 2,8

Frutas em conserva 6,6 23,6 - 17,0

Total 1371,8 385,9 985,9
Fonte: Fernandes (1998)

Na Tabela 2, observa-se que o valor total da produção de frutas exportadas, 
em suas diversas modalidades, chega a cerca de 1,4 bilhões de dólares. Este número 
será substancialmente aumentado se for adicionado o valor da produção destinada 
ao mercado interno.

É importante ressaltar que uma grande parte do valor da produção, mostrado 
na Tabela 2, é devida ao genótipo das principais espécies de fruteiras consideradas. A 
parcela mais significativa é proveniente dos Citrus, os quais foram extensivamente 
trabalhados no Instituto Agronômico de Campinas (IAC), em São Paulo. Os dados 
permitem inferir, dentro da ótica apresentada, que os gastos públicos com a pesquisa 
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no desenvolvimento de diversas cultivares de fruteiras foram mais que retornados 
com o desenvolvimento socioeconômico produzido, nas diferentes formas, como 
empregos, recolhimento de impostos, e várias outras formas de ganho. Considerando- 
se que o melhoramento de plantas tem um forte componente no valor final do 
fenótipo, ao se observar os valores da cadeia produtiva de frutas, pode-se inferir o 
grande significado econômico do melhoramento genético na composição da receita 
das principais cadeias produtivas da agricultura brasileira. Um exercício semelhante 
poderá ser elaborado para diversas cadeias produtivas, várias delas descritas em Castro 
et al. (1998).

Outro aspecto importante do melhoramento de plantas, dentro do contexto 
do agronegócio, diz respeito à competitividade de preços dos produtos agrícolas, 
hoje um fator de extrema importância para que os produtores consigam manter a 
atividade de produção, pois, com uma economia globalizada, onde os produtos podem 
vir de lugares os mais distantes e a preços, muitas vezes, artificialmente manipulados 
pelos países de origem, não raro obrigam os agricultores a abandonarem a produção 
de determinadas espécies. Dessa forma, a produtividade é um componente de grande 
significado para o agronegócio, pois permite aos produtores a remuneração adequada 
e os preços baixos para os demais elos da cadeia, especialmente para os consumidores 
que são os principais decisores de todo o processo, no qual o melhoramento genético 
vegetal está inserido. Entretanto, apesar de a produtividade de uma determinada 
espécie refletir o componente genotípico também está embutida uma parte ambiental 
que é outro componente de grande significado para a expressão do fenótipo. Este 
aspecto será examinado na próxima seção.

3. IMPORTÂNCIA DO AMBIENTE NO MELHORAMENTO DE 
PLANTAS

A produção de qualquer planta depende basicamente do seu potencial 
genotípico e das condições ambientais em que está sendo desenvolvida, podendo tais 
fatores serem decompostos em dois grandes grupos, a saber: fatores imprevisíveis e 
fatores previsíveis. Os primeiros envolvem os dados climáticos (precipitação pluvial, 
temperatura do ar e solo, radiação solar, fotoperíodo e velocidade do vento) e os 
estresses bióticos como pragas e doenças. Nos segundos estão inseridas as práticas 
culturais, os tipos de solos e suas variações físicas e químicas, o teor de umidade de 
solo, particularmente, na agricultura irrigada entre outras. Adaptar as culturas aos 
ambientes nos quais serão cultivadas, deve ser uma grande prioridade dos produtores, 
e para tanto necessitam da participação efetiva dos melhoristas de plantas e dos 
fitotecnistas. Porém, essa é uma tarefa muito complexa em virtude do grande número 
de fatores envolvidos como mencionado, acrescida da imprevisibilidade das interações 
dos genótipos com os fatores ambientais. Por outro lado, na literatura corrente sobre 
os estudos de genótipos em diferentes ambientes a ênfase é dada para a produção de 
grãos (Hallauer & Miranda Filho, 1988; Borém, 1998; Paterniani, 1999), onde 
existem muitos estudos, capitaneados pelo milho. De um modo geral, é aceito, pelo 
menos para os grãos, que os genótipos mais heterozigotos sofrem menos os efeitos do 
ambiente do que os genótipos homozigotos. Teoricamente, os híbridos simples deverão 
apresentar maior interação com o ambiente do que genótipos de maior 
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heterozigosidade como os híbridos duplos e compostos. Entretanto, Costa (1976) 
fazendo um estudo envolvendo populações de milho de base genética ampla, híbridos 
duplos e híbridos simples em muitos ambientes dos Estados do Piauí e Maranhão 
mostrou que os híbridos simples foram tão estáveis quanto populações mais 
heterozigotas. Este comportamento indica que cada genótipo responde às variações 
de ambiente de modo diferente.

De fato, considerando um determinado ambiente, os genótipos ali cultivados 
podem encontrar o seu limite de adaptabilidade, pois se o estresse ambiental limitar 
a sua produtividade, é preciso procurar outros genótipos que sejam mais adaptados a 
este ambiente, sendo que em alguns casos, a depender a variabilidade genética, seja 
necessário buscá-la em outra espécie. Entretanto, algumas vezes genótipos 
tradicionalmente cultivados num ambiente podem apresentar adaptação em outros 
ambientes completamente diferentes, nunca antes pensado para seus cultivos. Por 
exemplo, o aspargo era normalmente cultivado em áreas subtropicais no Rio Grande 
do Sul, onde apresentava produtividades em torno de 2,5 t ha’1 (Augustin, 1999). 
Porém quando testado em condições irrigadas no semi-árido do Nordeste brasileiro, 
essa espécie passou a produzir cerca de 6 t ha’1. Fato semelhante foi observado com a 
produção de palmito de pupunha (Flori, 1999), pois originalmente era cultivada em 
condições de alta precipitação pluvial na região amazônica e, posteriormente, se 
adaptou muito bem ao cultivo irrigado em condições semi-áridas, chegando a produzir 
cerca de 1,5 toneladas de palmito extra por hectare.

De acordo com Borém (1998) o ambiente é subdividido em macro e micro, 
isto é, um macroambiente é composto por uma série de microambientes. Deve-se 
examinar o ambiente para o qual está se desejando desenvolver uma cultivar decidindo 
se a mesma deve apresentar potencial máximo de produção em um espectro amplo 
de ambientes ou deve ser adaptada a ambientes específicos, o que pode ser medido 
em termos da magnitude da interação genótipo x ambiente, definida por Borém 
(1998) como a variação do desempenho relativo de dois genótipos de um ambiente 
para outro.

Essa questão é importante, pois obriga o melhorista a verificar, 
antecipadamente, quais os ambientes potenciais em que sua cultivar será implantada. 
Por exemplo, o cultivo de milho e soja era realizado nas regiões Sudeste e Sul do 
Brasil. Todavia, com o desenvolvimento de cultivares de milho adaptadas às condições 
dos cerrados brasileiros e de soja insensíveis ao fotoperíodo, as áreas de cultivo dessas 
duas espécies passaram a ter uma nova distribuição geográfica. De forma similar, a 
produção de fruteiras em ambientes irrigados do semi-árido brasileiro, acarretou na 
introdução de novas espécies em um ambiente para os quais os genótipos não haviam 
sido desenvolvidos. Este é o caso das cultivares de manga melhoradas como Tommy 
Atkins e Haden, das cultivares de uva Itália e Red Globe e, mais recentemente, das 
cultivares de uvas sem sementes como Perlette, Centenial, Thompson Sedless, Superior, 
entre outros casos. Situação semelhante ocorreu com a melancia Crimson Sweet, 
criada para as condições americanas e cultivada em todo o Brasil, inclusive nos 
perímetros irrigados do semi-árido. O coco anão verde e o caju, inicialmente, 
cultivados em condições de chuva, na faixa litorânea e tabuleiros costeiros do Nordeste 
do Brasil, passaram a ser cultivados, com sucesso, em condições irrigadas do semi- 
árido. Um exame minucioso poderá detectar muitos outros exemplos de cultivares 
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que estão sendo cultivadas em novos ambientes, no Brasil, para os quais não foram 
melhoradas geneticamente. Como consequência, é esperado que tais cultivares não 
estejam expressando o seu verdadeiro potencial em tais ambientes. Por exemplo, as 
cultivares de mangueira Tommy Atkins, Haden, Kensington entre outras inicialmente 
desenvolvidas para as condições subtropicais dos Estados Unidos e Austrália, 
apresentam problemas de frutificação nos meses de temperatura elevadas que ocorrem 
em áreas irrigadas do semi-árido, porque a temperatura afeta a viabilidade do pólen 
quando o florescimento ocorre nos meses mais quentes (Issarakraisila & Considine, 
1992). O florescimento durante os meses mais quentes acontece em decorrência da 
necessidade de escalonamento da produção de manga ao longo do ano. Ainda mais, 
essas cultivares necessitam do uso de reguladores de crescimento a fim de que seja 
possível manejar o florescimento das mesmas de modo adequado (Souza & Assis, 
1999; Costa & Assis, 1999). Contudo, o uso continuado de reguladores de 
crescimento poderá afetar o desempenho produtivo dos genótipos no futuro, bem 
como, poderá produzir resíduo dos fitorreguladores no solo com implicações sérias 
para o meio ambiente em geral. As cultivares de uvas sem sementes, apresentam 
situação similar apesar de terem alta demanda nos grandes centros consumidores, 
pois, não apresentam desempenho produtivo adequado em condições de cultivo 
irrigado no semi-árido brasileiro, uma vez que o tamanho das bagas, o número de 
bagas por cacho e o número de cachos por planta apresentam desempenhos 
insatisfatórios, em decorrência baixa fertilidade das gemas, necessitando do uso de 
fitohormônios. Mesmo assim, muitas vezes não é possível alcançar os padrões 
comerciais exigidos pelos produtores e consumidores. Novamente, o uso continuado 
de fitohormônios poderá não ser aceitável no futuro tanto por questões fitotécnicas 
como por questões ambientais.

Cultivares introduzidas em novos ambientes poderão também não apresentar 
desempenho satisfatório quanto à resistência a doenças e pragas. Como exemplo 
pode-se citar a cultivar de melancia Crimson Sweet suscetível aos principais estresses 
bióticos mais importantes para a cultura a saber: oídio, micosferela e três viroses, 
além de baixa produtividade. Vale lembrar que a cultivar nos Estados Unidos não 
apresenta nenhuma limitação quanto à resistência a doenças (Mohr, 1986), 
possivelmente devido a ausência desses estresses bióticos ou devido à ocorrência de 
raças diferentes dos mesmos no ambiente brasileiro.

As cultivares de cebola utilizadas comercialmente no Brasil também 
apresentam condições interessantes no contexto de cultivo em novos ambientes. As 
cultivares de cebolas baias piriformes, de maior conservação de bulbos, inicialmente 
eram cultivadas no Rio Grande do Sul e posteriormente foram trazidas para São 
Paulo, para serem empregadas em programas de melhoramento (Dias, 1970). No 
entanto, esse germoplasma quando introduzido no semi-árido irrigado, apresentou 
várias deficiências na formação de bulbos e ciclo mais longo quando comparado com 
cultivares de cebola tradicionalmente utilizadas pelos produtores locais. Cultivares 
de tomate industrial provenientes de programas de melhoramento dos Estados Unidos 
e da França também apresentaram grandes diferenças comportamentais quando 
cultivadas no Submédio São Francisco (Dias et al., 1973).

Em um estudo mais minucioso Paterniani (1999) ao comparar a 
pluviosidade da cidade de Ames, Iowa, USA (42°N e 93°W) e a cidade de Piracicaba 
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(22°S e 47°W) verificou que o ambiente temperado é bem mais estável para a produção 
de milho do que o ambiente subtropical. Confrontando dados pluviométricos dos 
meses de julho e agosto, de uma série de 70 anos (1917 a 1987), observou que o 
desvio padrão no ambiente temperado, foi de 35,51 mm e 40,74 mm, respectivamente 
para os meses considerados, enquanto que para o ambiente subtropical os valores 
foram 75,88mm e 94,10mm, respectivamente. Estes valores tenderão a se acentuar 
se for incluído o ambiente dos cerrados uma das principais fronteiras de produção de 
grãos do país.

Assim sendo, o desempenho observado para um determinado fenótipo num 
dado ambiente, caso o genótipo não seja adaptado ao mesmo, não será otimizado 
mesmo que se façam as correções do ambiente. Aliás, o ajuste do ambiente nem 
sempre é possível e mesmo quando possível, tem um custo adicional, seja pelo uso 
intenso de defensivos e/ou fitorreguladores, com todas as conseqüências possíveis. 
Além disso, nem sempre é possível atingir produtividade elevada, um dos pontos 
importantes para manter o produto com preços competitivos.

Entretanto, na sua forma mais simples, o fenótipo é a soma dos efeitos do 
genótipo mais os efeitos do ambiente. Como destacado por alguns autores e para 
determinadas espécies, o genótipo é responsável por cerca de 50% do fenótipo sendo 
os outros 50% provenientes das melhorias do ambiente, conforme relatado por Jensen 
(1978) para trigo e por Ramalho etal. (1990) para o milho. Vale a pena destacar que 
não se pode generalizar os resultados obtidos para o milho e o trigo para todas as 
espécies, porém, tais resultados são indicativos para se balizar as estimativas dos ganhos 
que podem ser atingidos com o emprego de cultivares adaptadas a determinados 
ambientes.

Pelo fato da produção agrícola brasileira estar concentrada em várias cadeias 
produtivas, envolvendo diversas espécies vegetais que foram trabalhadas em 
programas de melhoramento ao longo das últimas décadas, serão analisados os 
desempenhos de algumas cadeias produtivas. Daí, pode-se verificar os progressos 
obtidos e inferir a magnitude dos valores econômicos resultantes de alguns 
programas e com isso, aquilatar a dimensão do melhoramento de plantas para o 
crescimento da agricultura brasileira. Serão consideradas, a título de exemplo, três 
cadeias produtivas, a saber: grãos; olerícolas e fruteiras; escolhendo-se as espécies 
com os resultados mais significativos dentro de cada grupo para uma análise mais 
aprofundada da ação do melhoramento de plantas quanto aos reflexos na produção 
e produtividade.

4. AÇÕES DO MELHORAMENTO CEN ÉTICO EM ALGUMAS 
CADEIAS PRODUTIVAS

4.1 CRÃOS

Ao averiguar a produção de arroz, feijão, milho, soja e trigo, as principais 
culturas produtoras de grãos alimentares do Brasil, verifica-se que tem ocorrido 
incremento na produção de grãos, durante a década de 90 (Tabela 3) como relatado 
por Pereira (1999). A participação do melhoramento genético no aumento da 
produção de grãos das espécies mencionadas é bastante diferenciada.
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O trigo apesar de ter sido beneficiado com a criação de muitas cultivares de 
rendimentos superiores às cultivares mais antigas, tanto em termos de produtividade 
quanto em relação à adaptação a novos ambientes como os cerrados (Sousa, 1997), 
estratégias de mercado com países importadores e exportadores, não permitiram uma 
produção maior de trigo no Brasil (Bacaltchuk, 1998).

A cultura do arroz também foi beneficiada com a criação de muitas variedades 
para o cultivo em condições de sequeiro e em condições irrigadas, porém não houve 
aumento substancial na produção total de grãos.

O feijão é produzido em três macroambientes distintos, ou seja, o feijão das 
“águas”, o feijão da “seca” ou “safrinha” no norte do Paraná, São Paulo, Triângulo 
Mineiro e Goiás; o feijão irrigado, com cultivo iniciado a partir da década de 80 com 
a utilização de pivô-central, em vários Estados do Sudeste e Centro-Oeste (Pereira, 
1999). A produção de grãos de feijão, todavia, apresentou um pequeno aumento nos 
primeiros anos da década de 1990 e a partir daí estabilizou-se. E importante frisar que 
a produção de feijão envolve duas espécies, o Phaseolus vulgaris (feijoeiro comum) e o 
Vigna unguiculata (feijão de corda), sendo a segunda espécie restrita a alguns Estados 
da região Nordeste e Norte do país. De acordo com Peloso et al. (1997) o feijoeiro 
comum representa cerca de 80% do total da produção de feijão, sendo que o maior 
destaque, em termos de produtividade, se deve ao cultivo irrigado (Tabelas 3 e 4), em 
virtude da alteração do ambiente, uma vez que as cultivares utilizadas praticamente são 
as mesmas desenvolvidas para os demais ambientes de cultivo do feijoeiro.

Contudo, observando-se a Tabela 3, nota-se um crescimento consistente na 
produção de grãos do milho e da soja. No caso do milho, apesar da criação de muitas 
cultivares com aptidões diversas (Fornasieri Filho, 1992) foi a criação do híbrido BR 
201, tolerante à toxidez de alumínio, o qual foi lançado oficialmente em 1988 
(Magnavaca etal., 1991), associada a um processo de transferência de tecnologia por 
meio de uma franquia rural, aliás, a primeira do Brasil, onde um conjunto de vinte 
empresas produtoras de sementes de milho compuseram a UNIMILHO, que permitiu 
uma grande expansão da cultura do milho nos cerrados brasileiros (Ramalho & 
Vasconcelos, 1993). O melhoramento para tolerância ao alumínio tóxico, representou 
um grande avanço na expansão da cultura do milho nesse novo ambiente, amplamente 
explorado na década de 90 representando uma contribuição expressiva do

TABELA 3. Produção de grãos das principais culturas brasileiras durante a década de 90.

Milhões de toneladas
Ano

Arroz Feijão Milho Soja Trigo Total

1990 8,0 2,1 22,3 20,1 3,3 55,8 B

1991 10,0 2,5 24,1 15,4 3,1 55,1
B 1992 10,1 2,6 30,8 19,4 2,7 65,6 B

1993 9,9 2,0 29,2 23,0 2,1 66,2
B 1994 10,5 3,0 33,2 25,1 2,1 73,9 B

1995 11,2 2,9 37,4 25,9 1,5 78,9
B 1996 10,0 2,7 32,4 23,2 3,2 71,5

1997 9,5 2,9 32,7 26,2 2,4 73,7
Fonte: Pereira (1999)
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TABELA 4. Área e produtividade de feijão, no Brasil, durante o período de 1984 a 1997, considerando-se 
os três tipos de ambientes de cultivo.

Safra
Área (1.000 ha) Produtividade (kg ha ')

Águas Seca Irrigado Águas Seca Irrigado

84/85 2.845,5 2.371,8 95,8 512 423 894

85/86 2.865,9 2.514,8 103,9 351 445 901

86/87 2.875,8 2.206,5 139,5 364 379 882

87/88 3.282,8 2.327,5 154,8 492 447 952

88/89 2.624,3 2.394,1 156,8 408 446 1087 1
89/90 2.491,3 1.981,4 207,4 444 468 960

90/91 2.974,9 2.262,1 205,9 465 492 1232
91/92 2.928,4 2.040,6 181,4 530 499 1256

92/93 2.323,8 1.355,8 205,6 578 629 1357
93/94 2.922,3 2.319,4 227,4 574 601 1308

94/95 2.622,6 2.195,7 177,8 529 597 1400
95/96 2.706,7 2.104,5 145,7 491 620 1395
96/97 2.482,8 2.236,6 161,1 563 638 1549

Fonte: Pereira (1999)

melhoramento de plantas no Brasil. Essa contribuição poderá ser significativamente 
ampliada, uma vez que estima-se que exista cerca de 200 milhões de hectares de 
cerrados, dos quais uma grande porcentagem é propícia para o cultivo das espécies 
consideradas, sendo que no momento, somente 20 milhões de hectares são cultivados 
(Leite, 1999), mostrando que existe uma ampla fronteira potencialmente explorável.

Dentro dessa cadeia produtiva, a soja tem tido uma grande participação na 
produção de grãos, especialmente nos cerrados, consistindo no exemplo mais 
expressivo na demonstração da contribuição do melhoramento de plantas no país. O 
crescimento da soja apresenta forte correlação com o porte e a produtividade e é 
função do período vegetativo o qual é encurtado onde a amplitude entre o dia mais 
curto e o dia mais longo é menor, como ocorre nas regiões tropicais (Almeida et al., 
1999). Por outro lado, foi encontrada variabilidade genética, em acessos do Banco 
de Germoplasma de Soja como, por exemplo, o acesso PI240664 que apresentava 
período juvenil longo, tornando-o assim insensível ao fotoperíodo. Esta característica 
foi transferida para cultivares comerciais como Tropical e Timbira. Mais tarde foram 
encontrados mutantes quanto às exigências em fotoperíodo, em variedades comerciais, 
os quais foram extensivamente utilizados em programas de melhoramento, visando 
criar variedades adaptadas ao cultivo em baixas latitudes (Almeida et al., 1999).

De acordo com Sedyama et al. (1999) programas de melhoramento de soja 
devem enfocar os seguintes caracteres: adaptação quanto ao ciclo; hábito de 
crescimento; altura da planta e da inserção da primeira vagem; acamamento; deiscência 
das vagens; qualidade da semente; adaptação quanto ao nível de fertilidade do solo; 
resistência a doenças e pragas; aspectos qualitativos; tolerância a herbicidas; 
produtividade e período juvenil longo. Foi a criação de variedades com período juvenil 
longo que possibilitou a expansão da cultura para latitudes bem inferiores àquelas 
onde era normalmente cultivada antes da década de 80.
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O grande avanço conseguido com o melhoramento da soja permitiu que o 
Brasil passasse de um país inexpressivo ao posto de segundo produtor mundial 
atendendo não só ao mercado interno como também ao mercado externo.

O programa de melhoramento de soja conduzido pela Embrapa Soja em 
colaboração com a Embrapa Meio Norte, sediado em Teresina-PI, desenvolveu e 
avaliou um conjunto de variedades adaptadas ao cultivo em baixas latitudes, como se 
mostra na Tabela 5. Essas variedades podem ser cultivadas tanto no Nordeste quanto 
no Norte do país, em regiões de baixas latitudes.

A criação de várias cultivares disponibilizadas aos produtores instalados nos 
cerrados brasileiros, reforça que o melhoramento de soja foi muito proativo no 
desenvolvimento de cultivares e em consequência, na expansão da área cultivada. 
Evidentemente, muitos outros caracteres foram aprimorados e muitas cultivares foram 
desenvolvidas e lançadas no mercado, como se pode observar na relação de variedades 
apresentadas por Sedyama et al. (1999).

A disponibilidade de variedades adaptadas às baixas latitudes aliada à melhoria 
do sistema de cultivo da soja, permitiu, nos últimos anos, um crescimento considerável 
na produção de grãos nos Estados do Maranhão e Piauí, como é possível verificar na 
Tabela 6. A área de cerrado nesses Estados é estimada em 21,7 milhões de hectares, 
dos quais, 6 milhões são agricultáveis (Castro, 1997). Considerando um aumento da 
área cultivada, a partir da série histórica da Tabela 6, Frota & Campeio (1999) estimam 
que, mantidas as tendências atuais, em 2003 a região Meio Norte estará com uma 
área de cerca de um milhão de hectares de soja movimentando cerca de US$ 400 
milhões por ano.

As cultivares de soja adaptadas às baixas latitudes também estão sendo 
implementadas em outros Estados como Tocantins, Pará e outros Estados da região 
Norte. Assim sendo, a verdadeira contribuição do melhoramento de soja, com a 
criação de cultivares insensíveis ao fotoperíodo poderá ser substancialmente 
ampliada.
TABELA 5. Cultivares de soja adaptadas ao cultivo em baixas latitudes de acordo com a cronologia de 

lançamento.

Designação da cultivar Ano de 
lançamento Designação da cultivar

Ano de 
lançamento

Tropical 1980 Embrapa 30 - Vale do Rio Doce 1994

Timbira 1982 Embrapa 31 - Mina 1994

BR 10 - Teresina 1983 Embrapa 33 - Cariri RC 1994

BR 11 - Carajás 1983 Embrapa 34 - Teresina RC 1994

BR 27- Seridó 1987 Embrapa 63 - Mirador 1996

BR 28 - Cariri 1987 MA/BRS 64 - Parnaíba 1997

Nova Tropical 1988 MA/BRS 65 - Sambaíba 1997

BR/EMGOPA 312 - Potiguar 1989 MA/BRS 163 - Patí 1998

BR 35 - Rio Balsas 1989 MA/BRS 164 - Seridó RCH 1998

Embrapa 9 - Bays 1991
Fonte: Campeio et al. (1999)
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TABELA 6. Evolução da área cultivada e da produtividade da soja no Meio Norte do Brasil no período de 
1980 a 1997.

Ano
Piauí Maranhão Região Meio Norte

Área 
ha

Produtividade 
t ha’1

Área 
ha

Produtividade 
t ha 1

Área 
ha

Produtividade 
t ha 1

1980 - - 80 1200 80 1200
1981 - - 66 1697 66 1697

| 1982 10 2000 215 2000 225 2000
1983 - - 430 1132 430 1132

| 1984 546 1430 4263 1784 4809 1607
1985 606 1314 10000 900 10666 1107
1986 740 1459 8700 1563 9400 1511
1987 - - 8500 1035 8500 1035
1988 200 1000 16200 1802 16400 1401
1989 330 1657 21900 1698 22230 1677
1990 1560 580 16000 418 17560 499
1991 1900 1500 4600 1804 6500 1652
1992 1590 452 21100 1199 22690 825 ||

1993 1860 1670 42700 2136 44560 1903
1994 6800 1794 62800 2200 69600 1997 J|

1995 13600 1853 91700 1848 105300 1850
1996 10251 2255 89100 2240 99351 2247
1997 18075 2548 129090 1988 147165 2268

Fonte: Anuário Estatístico do Brasil, 1980/1997

Para concluir os comentários sobre a cadeia produtiva de grãos, deve-se 
ressaltar que o crescimento da agricultura brasileira sempre foi analisado apenas 
pela produção de grãos com a divulgação da produção de safras recordes nessa 
cadeia produtiva. Entretanto, outras cadeias produtivas apresentaram crescimento 
considerável nas últimas décadas, com participação expressiva do melhoramento 
de plantas e, que portanto, têm contribuído com o crescimento do agronegócio 
brasileiro. As cadeias produtivas das essências florestais, das fibras, das olerícolas, 
das fruteiras, entre outras, têm apresentado um desempenho significativo, em muitos 
casos transformando o país de importador a exportador. Para exemplificar a 
contribuição do melhoramento genético serão analisadas as cadeias produtivas das 
olerícolas e das fruteiras.

4.2 OLERÍCOLAS

O grupo de olerícolas compreende uma grande quantidade de espécies, as 
quais são cultivadas em diferentes partes do país e em variados volumes de produção. 
A cadeia produtiva desse grupo caracteriza-se por utilizar áreas reduzidas, intensa 
mão-de-obra, ambientes relativamente controlados, exceto, em alguns casos, quanto 
às questões climáticas, muitas hortaliças são cultivadas em casa de vegetação, 
principalmente no Sul e Sudeste, permitindo que os genótipos expressem ao máximo 
o potencial. Na Tabela 7 constam os volumes e os valores da produção das principais 
olerícolas, no ano de 1987.
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TABELA 7. Volume e valor da produção das principais olerícolas no Brasil em 1987.

Cultura
Quantidade

1.000 t
Valor 

US$ 1.000
Cultura

Quantidade
1.000 t

Valor
US$ 1.000

Tomate 2043 359,000 Beterraba 76 18,190 0

Batata 2343 334,900 Quiabo 42 16,250

Batata-doce 747 98,360 Morango 13 16,150 0|

Cebola 857 97,040 Ervilha (vagem) 18 13,320

Alho 76 84,310 Melão 58 11,680 Q|

Cenoura 294 69,080 Jiló 35 10,430

Pimentão 118 63,520 Couve 24 10,180 0

Melancia 1349 57,040 Mandioquinha-salsa 19 10,070
Abóbora 217 42,850 Berinjela 36 9,390 O

Chuchu 249 41,200 Agrião 15 8,140
Vagem 70 39,160 Milho-verde 99 7.832 fl

Pepino 114 31,150 Espinafre 13 4,490
Alface 91 30,380 Salsa 8 3,930 01

Repolho 317 20,790 Brócolos 14 3,3340
Abobrinha 81 20,410 Cará 9 1,480 0

Couve-flor 73 19,620 Rabanete 5 1,330
Inhame 74 19,360 Outras 505 77,671
TOTAL 9113 1428,170 989 223,867

Fonte: Cobbe &. Jabuonski (1993)

A produção de hortaliças no Brasil, em 1997, foi de 12.782 mil toneladas1 
implicando que o crescimento anual entre 1987 e 1997 foi um pouco inferior a 
2,5% ao ano, considerando-se as espécies olerícolas listadas na Tabela 7.

O melão apresenta uma área cultivada de 12.200 hectares no país, dos quais 
9.800 estão localizados em cinco Estados do Nordeste com uma produção de cerca 
de 244 mil toneladas, portanto superior ao volume de produção esperado com base 
no crescimento médio das olerícolas observadas na Tabela 7. O crescimento da 
produção ocorreu com a expansão da cultura no semi-árido irrigado com os híbridos 
de melões amarelos como o Gold Mine, tanto para o mercado interno como para o 
mercado externo (Dias et al., 1998). Este híbrido não foi desenvolvido para as 
condições do semi-árido e apesar de apresentar uma boa produtividade tem 
apresentado baixo de teor de açúcar, uma das principais características de qualidade 
dos frutos de melão.

A melancia apresenta uma área de produção estimada ao redor de 70 mil 
hectares com um agronegócio estimado em cerca de R$ 300 milhões anuais. O cultivo 
é disperso em vários Estados do país e, diferentemente do melão, não tem apresentado 
modificação no volume de produção ao longo dos últimos anos, tendo a produção 
baseada na cultivar Crimson Sweet, que foi desenvolvida para as condições dos Estados 
Unidos e em poucas cultivares outras, também americanas ou japonesas. Estudos 
recentes, no entanto, têm mostrado que o Nordeste brasileiro é um centro de 
diversidade secundário para a melancia (Romão, 1995), tendo-se encontrado uma 
grande variação genética para características de fruto e resistência a doenças (Dias, 
'VILELA, N. J. (Embrapa Hortaliças, Brasília, DF). Comunicação pessoal, 1999.
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1993; Ferreira, 1996; Souza et al., 1999). É provável que a síntese de híbridos 
produtivos, com diferentes padrões de frutos e sem sementes possa influenciar o 
agronegócio da melancia no país.

O melhoramento de plantas desenvolveu uma grande quantidade de cultivares 
das principais olerícolas, como descrito por Giordano (1991). No caso das abóboras 
(Cucurbita maxima, C. moschata e C. pepo) foram desenvolvidas 13 cultivares em 
diversas instituições de pesquisa e desenvolvimento. O mesmo autor enumera 11 
cultivares de alface (Latuca sativà) e 15 cultivares de batata, destacando as características 
de cada cultivar, especialmente resistência a doenças. Para a berinjela foram listados 
dois híbridos, sendo um bastante antigo, o F100 resistente a doenças e o híbrido 
Ciça, que apresenta maior amplitude de resistência a doenças. São citadas 15 cultivares 
de cebola, sendo seis da série IPA, atualmente Empresa Pernambucana de Pesquisa 
Agropecuária. A cebola é produzida, principalmente nos Estados de Rio Grande do 
Sul, Santa Catarina, Paraná, São Paulo, Minas Gerais, Bahia e Pernambuco, perfazendo 
um total de aproximadamente 70 mil hectares.

Vale salientar, que o programa de melhoramento de cebola no IPA continua 
bastante ativo, sendo que no momento existe grande aceitação da cultivar de cebola 
IPA 10 que caracteriza-se por possuir bulbos roxos, boa conservação pós-colheita, 
resistência ao mal de sete voltas, causado pelo fungo Colletotrichum gloeosporioides e 
alternaria, causado por Alternaria porri (Costa et al., 1999). Os mesmos autores 
descrevem várias outras cultivares de cebola disponíveis e em processo de difusão 
pelo país. As cultivares de cebola criadas pela Empresa Pernambucana de Pesquisa 
Agropecuária são mais produtivas, possuem bulbos que apresentam maior conservação 
pós-colheita, maior nível de resistência às doenças e às pragas presentes no Vale do 
São Francisco, além de serem mais adaptadas às condições de temperatura 
prevalecentes nessa região (Costa et al., 1999).

Quanto às brássicas, Giordano (1991) descreve quatro cultivares de brócolos, 
adaptadas a diferentes épocas de cultivo e resistentes à Xanthomonas campestris-, 12 
cultivares de couve-flor adaptadas a diferentes ambientes de cultivo, principalmente 
em temperaturas mais elevadas, como ocorre com a cultivar Vitória de Verão, que 
pode ser cultivada em temperaturas em torno de 28°C a 30°C, superiores às 
temperaturas que ocorrem nas áreas de cultivos das regiões Sul e Sudeste; e seis 
cultivares de repolho. Para o feijão vagem são mencionadas 11 cultivares, destacando- 
se principalmente a resistência a doenças como principal característica das mesmas. 
Também são listadas 13 cultivares de pepino, distintas em relação às várias 
características, porém, resistentes a doenças e 11 cultivares de pimentão resistentes às 
viroses.

No caso do tomate, são citadas 12 cultivares sendo a maioria pertencente ao 
grupo de tomate de mesa e duas cultivares destinadas ao mercado de processamento 
industrial. A característica marcante das cultivares de tomate também é a resistência 
a doenças da parte aérea e de solo.

Vale enfatizar, que as duas cultivares de tomate industrial mencionadas por 
Giordano (1991), são a IPA 5 e a IPA 6, desenvolvidas pela Empresa Pernambucana 
de Pesquisa Agropecuária, as quais chegaram a cobrir cerca de 60% da área cultivada 
de tomate no Vale do São Francisco, na década de 80 a 90 (Espinoza, 1991). Aliás, a 
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produção de tomate industrial no Vale do São Francisco com o emprego de cultivares 
específicas, adaptadas às condições ambientais da região, como, por exemplo, das 
cultivares IPA 5 e IPA 6, representa um exemplo significativo da contribuição do 
melhoramento de plantas no Brasil, pois a região chegou a produzir mais de 278 mil 
toneladas de frutos na década de 1980, das quais foram exportadas mais de 30 mil 
toneladas de polpa de tomate, o que gerou uma receita de exportação de cerca de 
US$ 40 milhões no ano de 1988 (Espinoza, 1991). O exemplo do tomate industrial 
no Submédio São Francisco ilustra a contribuição do melhoramento de plantas no 
incremento da cadeia produtiva das olerícolas no país.

Quanto à cenoura, estão disponíveis no mercado cinco cultivares. Destas, 
vale destacar a cultivar Brasília, desenvolvida pela Embrapa Hortaliças e que apresenta 
resistência à requeima das folhas causada por Alternaria dauci. Como salientado por 
Vilela2, em 1998 a produção de cenoura no Brasil chegou a cerca de 720 mil toneladas, 
em consequência da difusão da cultivar Brasília, que proporcionou a redução do uso 
de agroquímicos, aumento de produtividade e da renda líquida dos produtores. A 
cultivar de cenoura Brasília permitiu também a implantação dessa olerícola em novos 
ambientes e, por conseguinte, eliminando a entressafra de produção e contribuindo 
ainda para a diminuição dos custos pagos pelos consumidores. Importante enfatizar 
que o incremento na produção de cenoura, com a disseminação da cultivar Brasília 
foi muito superior ao crescimento médio de olerícolas, estimado a partir da Tabela 7, 
situado em torno de 2,5% ao ano, pois representou um incremento ao redor de 10% 
ao ano, entre 1987 e 1998, demonstrando assim, uma grande contribuição do 
melhoramento genético para o crescimento da produção dessa olerícola no país.

O exemplo do tomate industrial no Vale do São Francisco também ilustra 
como o sucesso do melhoramento de plantas depende de muitos outros fatores que 
estão fora dos limites da propriedade, porque apesar do sucesso das cultivares de 
tomate IPA, no final da década de 1990 a cultura do tomate industrial nessa região 
começou a enfrentar sérios obstáculos ao seu desenvolvimento e até mesmo à sua 
manutenção, especialmente devido à concorrência com a produtividade da 
fruticultura tropical, que começava a despontar na região, passando a integrar uma 
cadeia produtiva já desenvolvida em outras regiões do país e resultando em um 
componente significativo do agronegócio brasileiro, inclusive contribuindo para 
que a cultura do tomate industrial se deslocasse para os cerrados brasileiros. Essa 
cadeia será discutida a seguir.

4.3 FRUTEIRAS

A cadeia produtiva da fruticultura representa uma parcela preponderante do 
agronegócio brasileiro. Como mostrado anteriormente (Tabela 2), a cadeia produtiva 
da fruticultura aliada à cadeia produtiva das olerícolas, resultará em uma cadeia 
produtiva de hortifruticultura de grande potencial econômico, já que ao acrescentar 
essa nova cadeia produtiva o valor deverá duplicar. Os dados da Tabela 2 ainda indicam 
os segmentos da cadeia produtiva que apresentam possibilidades de expansão para 
atender ao mercado interno, surgindo novas perspectivas para o uso de cultivares 
específicas, como no caso das frutas secas e das frutas em conserva, onde o Brasil é 
dependente do mercado externo, para o seu abastecimento.

2VILELA, N. J. (Embrapa Hortaliças, Brasília, DF). Comunicação pessoal, 1999.
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O papel do melhoramento de plantas nessa cadeia se reveste de grande 
importância, apesar da dificuldade em desenvolver novas cultivares de plantas perenes, 
como ocorre com a maioria das fruteiras, embora algumas delas iniciem a frutificação 
em um período menor de tempo como ocorre com a acerola e o maracujá. O número 
de espécies agrupadas na cadeia produtiva da fruticultura, à semelhança das olerícolas, 
é bastante elevado. Assim, serão destacadas somente algumas espécies, a fim de 
exemplificar a contribuição do melhoramento de plantas na produção dessa cadeia 
produtiva.

A aceroleira (Malpighia emarginata DC) é uma fruteira que vem sendo 
cultivada no país, em uma área de cerca de 5 mil hectares distribuídos em vários 
Estados do país, seja em condições de chuva ou com irrigação (Gonzaga Neto, 
1999). Os frutos são destinados ao processamento de polpa, fabricação de suco e 
para extração de vitamina C. Porém, não se dispõe de cultivares melhoradas, uma 
vez que os plantios foram feitos a partir de sementes provenientes dos campos de 
produção comercial. Contudo, recentemente foi criada a cultivar Sertaneja BRS 
152, que apresenta produtividade de até 60 t ha1, em condições irrigadas, com 
produção distribuída em seis a sete meses e um conteúdo de vitamina C superior a 
1500 mg por 100 g de polpa (Gonzaga Neto, 1999). Quanto ao teor de vitamina 
C, Paiva et al. (1999) encontraram uma variabilidade expressiva em uma 
determinada população, chegando até 2.494 mg por 100 g de polpa.

O umbuzeiro (Spondia tuberosa Arr. Cam.) ocorre naturalmente na caatinga 
do Nordeste brasileiro (Giacometti, 1993), existindo uma ampla variabilidade genética 
nas populações naturais as quais são exploradas através do extrativismo para obtenção 
dos frutos, destinados à fabricação de sucos e processamento de polpa, sendo, 
geralmente, comercializados para consumo in natura. Santos et al. (1999) fizeram 
uma prospecção nas áreas de ocorrência da espécie, verificando grande variação em 
relação a alguns caracteres, especialmente para características do fruto. Destacaram- 
se os acessos coletados em Anagé e América Dourada no Estado da Bahia, com frutos, 
que em média, pesam 87 e 85 g, respectivamente. Os teores de sólidos solúveis foram 
superiores a 12,0°Brix. Os acessos coletados em Janaúba e Lontra no Estado de Minas 
Gerais também apresentaram frutos, que em média, pesam 85 e 96 g e teor de açúcar 
médio de 10,0°Brix. Esses acessos foram propagados vegetativamente e estão sendo 
avaliados no Banco de Germoplasma de Umbuzeiro in vivo da Embrapa Semi-Árido 
a fim de que alguns deles sejam liberados como cultivares para plantios comerciais 
que visem a produção de frutos para consumo in natura para serem comercializados 
à semelhança da ameixa.

A área de plantio comercial do abacaxi engloba cerca de 55 mil hectares, dos 
quais 83% estão concentrados nos Estados da Paraíba, Minas Gerais, Pará, Rio Grande 
do Norte, Bahia e Espírito Santo (Cabral et al., 1999). As principais cultivares 
implantadas no Brasil foram introduzidas como a Smooth Cayenne, Singapore 
Spanish, Queen e Espanola Roja, sendo que a primeira é a mais plantada no mundo. 
Em nosso país a cultivar mais utilizada é a Pérola, principalmente nos Estados do 
Nordeste. Como se observa, o número de cultivares é bastante limitado, tornando 
necessário a ampliação da base genética com a criação de novas cultivares. Entretanto, 
no caso das fruteiras perenes, em grande parte multiplicadas vegetativamente, acessos 
introduzidos têm constituído grande parte das cultivares utilizadas comercialmente. 
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No caso do abacaxi, além das cultivares introduzidas antigamente, recentemente 
chegou da China um acesso que caracteriza-se por apresentar frutilhos ou gomos 
facilmente separáveis, que no Instituto Agronômico de Campinas-SP foi realizada a 
multiplicação e liberação de uma cultivar designada de LAC gomo-de-mel (Guimarães, 
1999).

Outra fruteira tropical amplamente cultivada no Brasil é a banana. Em 1997 
a área cultivada foi de cerca de 515 mil hectares, distribuídos em todo o país. Na 
região Sul, as cultivares Nanica e Nanicão representam cerca de 70% da área plantada, 
enquanto que no Nordeste, predominam as cultivares do grupo Prata enquanto na 
região Centro-Oeste predomina a cultivar Maçã. Várias cultivares são utilizadas no 
mercado interno, porém, foi introduzida a cultivar Grande Naine que tem apresentado 
uma boa produção, além de ser um tipo aceito no mercado externo. Atualmente, foi 
desenvolvida a cultivar Pioneira que está em processo de difusão (Silva et al., 1999).

A mangueira ocupa uma área cultivada no Brasil de 57,1 mil hectares, dos 
quais 49,6% estão na região Sudeste e 42,3% na região Nordeste do Brasil, sendo 
que 88% dos frutos exportados, estimados em US$ 28,7 milhões, provêm desta 
última região (Pinto & Ferreira, 1999). Os plantios comerciais dessa fruteira no país, 
são constituídos por 75% da cultivar Tommy Atkins, concentração esta ainda maior 
nos perímetros irrigados do Nordeste brasileiro. Todavia, esta cultivar foi desenvolvida 
para as condições da Flórida - EUA e introduzida no Brasil na década de 70 como 
também a cultivar Haden (Donadio, 1996). Observa-se que existe grande 
vulnerabilidade nos cultivos comerciais, uma vez que apenas duas cultivares são 
responsáveis por mais de 80% da cultura implantada no país, podendo ser dizimada 
por uma nova praga ou doença. Além deste aspecto, as duas cultivares apresentam 
suscetibilidade a doenças e são de difícil manejo, com vistas ao escalonamento da 
produção ao longo do ano, apresentando problemas quanto à regularidade da oferta 
do produto para o mercado consumidor. Portanto, torna-se necessário dispor de 
cultivares que floresçam em diferentes épocas do ano, inclusive em épocas de 
temperaturas mais elevadas como ocorre nos cultivos da região semi-árida.

A Embrapa Cerrados, localizada em Brasília, vem desenvolvendo um programa 
de melhoramento, o qual já disponibilizou duas cultivares de mangas, a Roxa Embrapa 
141 e Alfa Embrapa 142, além de dispor de um grande número de combinações 
híbridas em processo de avaliação para a produção de novas cultivares que sejam 
resistentes aos principais estresses da cultura, bem como, apresentem melhor adaptação 
às condições de cultivo irrigado, principalmente no que se refere ao florescimento 
em diferentes épocas do ano, sem necessidade de utilização de fitohormônios 
reguladores. Existe grande variabilidade genética nos diversos Bancos de Germoplasma 
de Mangueiras, localizados em diversas partes do mundo, sendo que no Brasil já 
estão documentados mais de 400 acessos, embora exista a possibilidade de ocorrência 
de duplicatas, uma vez que grande parte das denominações dos acessos são feitas a 
partir dos nomes adotados pelos produtores (Pinto & Ferreira, 1999). O agronegócio 
da mangueira no Brasil, contudo, está fundamentado nas cultivares introduzidas.

A introdução de novas cultivares também causou grande impacto no 
agronegócio da maçã. No Brasil, no início da década de 70 a produção nacional era 
de 1.400 toneladas, tendo crescido substancialmente nas décadas de 80 e 90, chegando 
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em 1997, a cerca de 669 mil toneladas, sendo que 94% desta produção vem dos 
Estados de Santa Catarina e Rio Grande do Sul, e o restante, dos Estados do Paraná 
e São Paulo (Borges Jr., 1998). O preço médio da tonelada de maçã, no período 
1985-1995 foi de US$ 994,2 (Maçã, 1998) indicando que o valor da produção 
brasileira está estimado em cerca de US$ 630 milhões/ano.

No início da década de 70, quase toda a demanda nacional de maçã era 
importada, principalmente da Argentina, cujas cultivares apresentavam cores vistosas 
e aroma forte, porém, não apresentavam bom sabor. Posteriormente, foram 
introduzidas duas cultivares, a Gala de origem neozelandesa, mais preferida pelos 
europeus e a Fuji, de origem japonesa e mais preferida pelos americanos. Ambas 
tiveram grande aceitação dos consumidores brasileiros, embora possuam frutos de 
tamanhos menores e não apresentem as características das antigas cultivares de cor 
externa e aroma. Essas duas cultivares ocupam hoje cerca de 80% da área cultivada 
de maçã do país. A expansão da cultura também foi favorecida pelas práticas de 
conservação pós-colheita que permitem armazenar os frutos por até oito meses, em 
condições de atmosfera controlada (FNP Consultoria & Comércio, 1996).

O programa de melhoramento da maçã, com a introdução das cultivares 
Fuji e Gala, apresentou uma grande contribuição ao agronegócio brasileiro. Contudo, 
novas ações de melhoramento genético deverão ser realizadas visando encontrar fontes 
de resistência à mancha foliar causada por Colletotrichum sp. para a cultivar Gala e à 
podridão do fruto causada por Botryosphaeria sp. para a cultivar Fuji, pois são doenças 
que causam sérios prejuízos à produção de frutos das duas cultivares. Além das doenças 
mencionadas ocorrem doenças e pragas que atacam os porta-enxertos (Petri, 1998). 
O melhoramento deve considerar também os aspectos de cor externa dos frutos e 
aroma. A maçã necessita de temperaturas baixas durante o período de dormência, 
sendo que diferentes cultivares necessitam de 750 a 1.250 horas de frio abaixo de 
7,2°C para apresentarem uma boa frutificação (Petri, 1976). A busca de clones com 
adaptação às exigências climáticas para a quebra de dormência sem o uso de 
fitorreguladores, deverá ser uma prioridade uma vez que a sociedade está cada vez 
mais exigente quanto à qualidade dos alimentos e às questões ambientais.

A contribuição do melhoramento para o agronegócio de fruteiras pode ser 
melhor exemplificada com a cultura do cajueiro (Anacardium occidentale L.). Para se 
ter uma idéia da importância da cultura, são mostrados dados de área colhida e dos 
rendimentos de castanha nos Estados do Ceará, Piauí e Rio Grande do Norte, os 
principais produtores de caju (Tabela 8).

A cadeia produtiva do caju é formada por uma grande quantidade de produtos 
(Paula Pessoa & Leite, 1998), destacando-se a castanha (o verdadeiro fruto) da qual 
se extraem a amêndoa da castanha do caju (ACC), o líquido da casca da castanha do 
caju (LCC) e o pseudofruto (o pedúnculo) que produz vários produtos, sendo o mais 
importante o suco. A exportação desses três produtos vem crescendo 
significativamente, desde o ano de 1990, chegando em 1996 ao valor de US$ 171,7 
milhões. Ainda, segundo os mesmos autores, a produção total da amêndoa, no ano 
agrícola 95/96, foi de 158.770 t. Levando-se em conta os valores dos segmentos 
agrícola, processamento e mercado chega-se a um valor total de US$ 854,5 milhões 
(Paula Pessoa & Leite, 1998).
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TABELA 8. Área colhida e rendimento de castanha de caju nos Estados do Ceará, Piauí e Rio Grande do 
Norte no período de 1976 a 1996,

Ano
Ceará Piauí Rio Grande do Norte

Área 
ha

Rendimento 
kg ha'1

Área 
ha

Rendimento 
kg ha'1

Área 
ha

Rendimento
kg ha 1

1976-79 81.120 592 11.026 356 34.495 246
1980-83 124.699 364 22.958 301 49.801 145
1984-87 223.152 231 86.349 325 56.517 125

1988 262.511 250 121.052 205 66.444 568

1989 263.221 222 159.517 189 91.940 514
1990 267.151 195 168.155 142 116.536 199
1991 295.719 257 192.155 224 128.800 441
1992 324.065 139 212.871 120 127.746 204

1993 327.474 68 233.106 128 128.724 78
1994 326.740 210 191.093 171 102.852 363
1995 332.882 243 201.324 234 113.293 318
1996 345.546 253 207.767 192 102.852 362

Fonte: Paula Pessoa & Leite (1998)

Com o avanço do programa de melhoramento foram desenvolvidos e avaliados 
clones (conjunto de indivíduos originados de um genótipo comum, por isto mesmo 
com as mesmas características genéticas) de cajueiro anão precoce, o que culminou 
com a recomendação da série de clones CCP (Clone de Cajueiro de Pacajus). Foram 
liberados os clones CCP 06, CCP 76 no ano de 1983 e CCP 09 e CCP 1001 no ano 
de 1987, todos do tipo anão precoce, para o plantio comercial (Barros et al., 1984; 
Almeida etal., 1993; Barros & Crisóstomo, 1995). Como conseqüência, a produtividade 
de castanha saltou de 214 kg ha'1 (Tabela 8) para cerca de 1.200 kg ha'1, nos pomares 
que utilizam clones melhorados em cultivo de sequeiro. Constatou-se, entretanto, 
que a base genética desse material é estreita, como resultado do baixo número de 
plantas introduzidas, originadas de um único local, o Sítio Furnas, no município de 
Maranguape-CE (Barros et al., 1999). Esta é uma situação indesejável não só pelas 
dificuldades para obtenção de novos ganhos com a seleção, mas também pelos riscos 
impostos pela vulnerabilidade genética. Para ampliar a base genética dos caracteres 
de interesse agroindustrial, a estratégia tem sido a introdução de novos genótipos, 
selecionados em plantios feitos por sementes assim como a seleção de plantas em 
populações segregantes, seguida da formação de novas populações, com a 
recombinação genética pelo método do policruzamento, além da hibridação artificial 
entre plantas superiores do tipo anão precoce (Barros & Crisóstomo, 1995).

Mais recentemente, tem-se dado atenção ao caju cultivado no ambiente 
irrigado, incluindo o aproveitamento, também, do pedúnculo para o consumo in 
natura. A seleção está orientada para plantas com características de porte baixo para 
facilitar a colheita manual; pedúnculo com boas características de coloração, sabor, 
textura, maior período de conservação, consistência e teor de tanino adequados às 
preferências do consumidor; castanha de tamanho e peso adequados (>10 g); facilidade 
de destaque do pedúnculo; rendimento (> 28%); facilidade na despeliculagem;
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coloração dentro dos padrões internacionais; e amêndoas resistentes ao quebramento. 
Na fase de avaliação dos clones, recomenda-se testá-los tanto em condições irrigadas 
como de sequeiro e em diferentes ecossistemas. Os clones em avaliação apresentaram 
produtividade de pedúnculo variando entre 22,8 e 34,7 t por hectare, quando 
cultivados sob irrigação.

Assim, comparando-se a situação da cajucultura baseada em pomares 
comerciais, provenientes de mudas obtidas a partir de sementes com produtividade 
de castanha de caju um pouco acima de 200 kg ha’1 (Tabela 8), com a produção de 
mais de uma tonelada de castanha dos clones melhorados em condições de sequeiro 
e de até três toneladas em condições irrigadas, pode-se avaliar a contribuição da 
liberação dos clones de cajueiros anões melhorados para o agronegócio brasileiro. 
Acrescente-se, ainda, o valor agregado que está sendo adicionado, utilizando-se os 
clones anões, com a exploração do pedúnculo para consumo in natura ou para a 
indústria de sucos. É, pois, o exemplo mais significativo na cadeia produtiva das 
fruteiras.

5. PERSPECTIVAS

A contribuição do melhoramento de plantas para a agricultura brasileira tem 
sido expressiva, como se detalhou nas seções anteriores. Contudo, deve-se fazer uma 
apreciação dos cenários que poderão ser esperados quanto a novas contribuições 
nessas ou em outras cadeias produtivas.

Vários aspectos necessitam ser enfocados para fundamentar as análises dos 
cenários. Em primeiro lugar deve-se levar em conta que a execução de programas de 
melhoramento de plantas no Brasil tem sido, e não existem indícios fortes que a 
situação vai mudar, uma atividade predominantemente do setor público, com algumas 
exceções como a soja e outras poucas culturas, onde existem empresas privadas que 
estão investindo no setor. Porém, com a aprovação da lei de proteção de cultivares no 
Brasil, poderá haver mudanças substanciais.

Por outro lado, as atividades de melhoramento necessitam, para que sejam 
alcançados resultados consistentes, que existam continuidade de ações, que sejam 
utilizados métodos de trabalho atualizados e que exista uma transferência de tecnologia 
apropriada. Entretanto, não se vislumbra que existam grandes mudanças na 
disponibilidade de recursos financeiros do setor público para apoiar a condução de 
programas de melhoramento de plantas. Assim sendo, deve-se otimizar os recursos 
humanos, materiais e financeiros disponíveis.

O crescimento do número de melhoristas deverá seguir a tendência normal 
verificada nas duas últimas décadas, onde o setor público vem absorvendo alguns 
profissionais da área. Todavia, os melhoristas do setor público, especialmente de 
órgãos estaduais e federais de pesquisa, poderão aumentar a produtividade por meio 
de parcerias estratégicas com Universidades, especificamente com os professores dos 
cursos de Pós-Graduação da área de Melhoramento de Plantas e áreas afins, visando 
aprofundar conhecimentos básicos e aplicados, como por exemplo com o estudo de 
germoplasma e das potencialidades genéticas de novas populações segregantes.

No que tange ao uso de métodos atualizados, além de novos conhecimentos 
para modificação nos métodos de melhoramento clássicos aplicados às diversas espécies 
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de plantas, torna-se necessário um maior aprofundamento para os melhoristas no 
que se refere a área da Biologia Molecular e Biotecnologia porque estão sendo 
disponibilizadas novas ferramentas em programas de melhoramento de plantas, 
principalmente, no caso de plantas perenes. Os marcadores genéticos moleculares, 
por exemplo, têm sido extensivamente estudados em várias áreas de aplicação como 
a seleção de indivíduos resistentes a patógenos e em programas de pré-melhoramento 
que possibilitam a caracterização molecular de acessos de Bancos de Germoplasma, 
obtenção de coleções nucleares, identificação de grupos heteróticos entre outros. 
Ferreira & Grattapaglia (1998) fazem uma abordagem ampla da aplicação de técnicas 
moleculares em programas de melhoramento. As técnicas biotecnológicas também 
deverão ser empregadas em programas de recursos genéticos, inclusive na 
manutenção in vitro de germoplasma, no pré-melhoramento e no melhoramento. 
Poderão também serem utilizadas para a seleção in vitro de alguns fatores abióticos, 
como por exemplo, tolerância ao alumínio tóxico, chegando-se ao desenvolvimento 
de cultivares transgênicas, apesar da grande controvérsia que ainda ocorre no 
momento, pela falta de informação em algumas situações e, principalmente devido 
a grandes conflitos na disputa de potenciais mercados por empresas transnacionais. 
Assim, a biologia molecular deverá ter seu uso incrementado pelos melhoristas, 
necessitando para tal que se estabeleçam parcerias estratégicas entre os profissionais 
das diversas áreas afins.

A transferência dos produtos do melhoramento de plantas para os produtores 
também deverá ser objeto de análise, pois, além do processo normalmente estabelecido 
de produção de sementes e mudas pelo setor privado nacional para as espécies de 
reconhecido volume comercial, em áreas bem estabelecidas, a criação de novas formas 
de atendimento aos produtores, principalmente para a distribuição de novas cultivares, 
deverá ser intensificada, a exemplo da distribuição dos híbridos de milho tolerantes 
ao alumínio tóxico através de uma franquia rural da UNIMILHO, como descrito 
anteriormente por Ramalho & Vasconcellos (1993).

O perfil do melhorista também deverá ser objeto de mudanças, porque em 
um ambiente de escassez de recursos financeiros e de forte pressão da sociedade de 
produtores e consumidores, os quais exigem produtos adequados, deve-se buscar 
formas criativas para superar os obstáculos que, normalmente, surgem durante a 
execução das pesquisas. Em um estudo recente, Duvick (1999) analisa o perfil do 
melhorista para atuar no terceiro milênio. É abordada uma grande quantidade de 
atributos, porém, baseado em um levantamento que realizou entre melhoristas e 
especialistas de disciplinas relacionadas, destaca quatro qualidades primordiais: 
paciência e persistência, aliás a qualidade mais lembrada pelos entrevistados; 
habilidade interpessoal para estabelecer relacionamentos; espírito de liderança e 
vontade de trabalhar com afinco. Quanto aos conhecimentos Duvick (1999) destaca 
que as disciplinas a serem consideradas pelos melhoristas do futuro são a genética, 
a estatística e o melhoramento de plantas, seguidas por indicação de várias disciplinas 
como a entomologia, a fitopatologia, entre outras. Surpreendentemente, a 
familiarização com os recursos genéticos não recebeu prioridade na análise do autor. 
Acredita-se, contudo, que o melhorista do futuro deverá ter uma boa noção de 
como trabalhar com os recursos genéticos, especialmente para buscar a variabilidade 
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genética de que necessita. O profissional também deverá saber trabalhar em parceria, 
porque dificilmente um melhorista terá condições de desempenhar com eficiência 
e profundidade todas as disciplinas consideradas prioritárias para o profissional de 
melhoramento de plantas.

As cadeias produtivas deverão ser levadas em conta cada vez mais no 
estabelecimento das prioridades das ações em programas de melhoramento, pois, são 
tendências observadas pelos produtores e consumidores. Assim o melhoramento de 
grãos deverá liderar as ações nos cerrados brasileiros, por ser uma grande fronteira 
agrícola, sendo provável que haja aumento na demanda interna e externa. As olerícolas 
deverão ser trabalhadas com o objetivo de se ofertar produtos de alta qualidade a fim 
de que seja possível incrementar a produção tanto para o mercado interno como para 
exportação. É possível que a busca de cultivares resistentes a doenças e pragas seja 
crescente em todas as cadeias produtivas devido a grande consciência que está se 
formando no meio da sociedade pela preservação ambiental. A cadeia da fruticultura 
deverá continuar recebendo grande atenção dos produtores e consumidores, inclusive 
no semi-árido brasileiro, devido ao potencial de produção de frutos com qualidade, 
não só para o mercado interno como para a exportação. A busca por cultivares que 
sejam mais convenientes (sem sementes e de tamanhos adequados) e de boa aparência 
para a distribuição em supermercados que estão se tornando canais cada vez mais 
fortes, na distribuição de alimentos no país, deverá ser intensificada.

Os melhoristas devem fundamentar os seus programas de melhoramento 
nos Bancos de Germoplasma da espécie de interesse, pois existem muitos acessos 
disponíveis no Brasil (Wetzel & Bustamante, 1999) os quais começam a ser 
estudados em maior profundidade, pois, o pré-melhoramento está sendo realizado, 
ainda que em proporções reduzidas. Alguns exemplos podem ser citados. Queiroz 
et al. (1996) mostram que no manejo do Banco de Germoplasma de melancia 
vários caracteres de importância para o melhoramento da cultura foram identificados 
nos acessos das populações tradicionais coletadas no Nordeste brasileiro. Os 
genitores com características identificadas estão sendo cruzados com variedades 
comerciais e linhas avançadas para obtenção de populações segregantes para posterior 
seleção. Nass (1999) também relata o resultado de alguns programas de pré- 
melhoramento em milho, envolvendo o setor público e o setor privado mostrando 
que esses trabalhos estão tendo grande repercussão em programas de melhoramento 
de milho de vários países.

É importante ressaltar que uma vez realizado o pré-melhoramento para uma 
determinada espécie, a exploração da variabilidade genética passa a ser feita em uma 
escala muito maior. Talvez seja essa a forma de atrair o setor privado para participar 
do processo, porque o tempo até a liberação de uma nova cultivar fica bastante 
encurtado.

Apesar dos ganhos expressivos que já foram atingidos com a produção de 
grãos, nas duas últimas décadas, várias outras cadeias produtivas ainda não 
conseguiram sucesso semelhante, com exceção de uma ou outra espécie. No conjunto, 
olerícolas, fruteiras, forrageiras, florestais e medicinais apresentam um grande potencial 
para serem desenvolvidas nas cinco regiões brasileiras, considerando-se as características 
macroambientais das mesmas.
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6. CONCLUSÕES

Observando-se os fatos expostos, verifica-se que a contribuição do melhoramento 
de plantas no Brasil tem sido muito significativa em várias espécies. Em particular, na 
cadeia produtiva de grãos, foi destacado como de grande contribuição ao país, o 
melhoramento da soja para baixas latitudes, com o desenvolvimento de várias cultivares 
que estão sendo utilizadas pelos produtores do Nordeste e Norte do país. Assim, foi 
possível incorporar grandes áreas dos cerrados brasileiros no cultivo da soja. Essa área 
poderá ser expandida, devido à grande extensão de cerrados ainda não cultivados, 
desde que exista uma demanda de grãos que justifique esse crescimento.

Na cadeia produtiva das olerícolas enfatizou-se a criação da cultivar de cenoura 
Brasília, que promoveu um aumento substancial na produção de raízes no país, como 
também mostrou uma taxa muito superior às taxas de crescimento de outras espécies 
olerícolas como expandiu a produção para novos ambientes possibilitando a oferta de 
raízes o ano inteiro. As cultivares de tomate industrial desenvolvidas para o cultivo no 
Submédio São Francisco, também representam contribuição significativa do 
melhoramento de plantas, porém, devido à grande competição com outras culturas 
mais rentáveis a mesma está sendo deslocada para os cerrados brasileiros, com maior 
capacidade de competição em termos de preços. Este exemplo mostra também que o 
enfoque do agronegócio é o que prevalece no estabelecimento e manutenção das 
atividades agrícolas, e que os melhoristas deverão estar atentos às mudanças que estão 
ocorrendo com a exploração das diversas espécies vegetais, inclusive nas novas 
oportunidades que poderão surgir para a produção de novas cultivares adaptadas aos 
novos ambientes no país. Aliás, o melhorista deverá ter uma visão de futuro para o 
estabelecimento das estratégias de melhoramento, pois as novas cultivares desenvolvidas 
sempre irão estar disponíveis para os produtores e consumidores muitos anos depois do 
início das pesquisas.

Na cadeia produtiva das fruteiras destacou-se a criação de clones melhorados de 
caju anão precoce, os quais estão permitindo um incremento de mais de três vezes na 
produção de castanhas em condições de chuva e de quase dez vezes na produção de cas
tanhas em condições de irrigação. Ainda mais, estão permitindo o uso do pedúnculo para 
a produção de frutos in natura o que tem proporcionado um aumento substancial na 
rentabilidade da cultura, tornando-a muito atrativa dentro da cadeia de fruteiras irrigadas.

A receita das três cadeias produtivas foi substancialmente incrementada com a 
contribuição das espécies que conseguiram a liberação de cultivares melhoradas como 
ocorreu com a soja, o milho, a cenoura, o tomate industrial, a maçã e o caju, tiveram 
grande repercussão econômica na produção agrícola brasileira. Esse resultado demonstra 
a grande contribuição do melhoramento de plantas para o agronegócio brasileiro, 
representando também, um exemplo de um investimento de grande retorno tanto no 
setor público como no setor privado. É importante que se estabeleçam empresas de 
produção e distribuição de sementes e mudas das cultivares melhoradas para que os 
benefícios obtidos com a introdução e o desenvolvimento das novas cultivares possam 
chegar aos produtores e consumidores. Consolidar e expandir as ações da melhoria genética 
de plantas e da transferência dos produtos melhorados aos produtores e consumidores 
serão a base do desenvolvimento do agronegócio do país nas próximas décadas.
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1. INTRODUÇÃO

Biodiversidade ou diversidade biológica refere-se a totalidade de genes, espécies 
e ecossistemas do mundo ou de uma região. Pode-se considerar que a biodiversidade 
é resultante de processos evolutivos que ocorrem na Terra. Existem estimativas relativas 
ao total de organismos vivos na Terra variando da ordem de 5 até 50 milhões ou 
mais, sendo que a mais aceita situa-se em torno de 10 milhões de espécies. Entretanto, 
até o presente, apenas 1,4 milhão foram devidamente classificadas.

A biodiversidade é usualmente considerada em três categorias distintas: 
diversidade genética, diversidade de espécies e diversidade de ecossistemas (McNeely 
etal., 1990). A diversidade genética refere-se à variação dos genes dentro das espécies, 
ou seja, a soma total da informação genética presente nos genes de plantas, animais 
e microrganismos. A diversidade de espécies corresponde a variedade de espécies, 
isto é, de organismos vivos existentes na Terra. Por sua vez, a diversidade de ecossistemas 
está relacionada a existência de diferentes habitats, comunidades biológicas e processos 
ecológicos na biosfera.

As principais causas de perda da biodiversidade de acordo com o Instituto de 
Recursos Mundiais (1992) são: a alta taxa de crescimento demográfico e o aumento 
no consumo de recursos naturais; os sistemas econômicos e políticas que não atribuem 
o devido valor ao ambiente e a seus recursos; a desigualdade na distribuição de 
propriedade, na gestão e no fluxo de benefícios advindos do uso e da conservação de 
recursos biológicos; o desconhecimento dos ecossistemas naturais e seus inúmeros 
componentes; os sistemas jurídicos e institucionais que estimulam a exploração 
insustentável.

Por outro lado, conservação da biodiversidade compreende o manejo das 
interações humanas com as distintas categorias da biodiversidade, oferecendo 
benefícios à geração atual, porém mantendo seu potencial para atender às necessidades 
e aspirações das próximas gerações. Consequentemente, a conservação da 
biodiversidade não deve resumir-se a proteção da Natureza frente ao desenvolvimento, 
mas procurar satisfazer a demanda humana por recursos biológicos, e 
simultaneamente, garantir a sustentabilidade a longo prazo da enorme riqueza biótica 
do planeta. Assim, a conservação da biodiversidade deve manter o sistema de apoio 
à vida humana fornecido pela Natureza e os recursos vivos essenciais para o 
desenvolvimento (Instituto de Recursos Mundiais, 1992).

Por recursos biológicos entende-se aqueles componentes da biodiversidade 
de uso atual ou potencial para a humanidade. Os recursos genéticos envolvem a 
variabilidade de espécies de plantas, animais e microrganismos integrantes da 
biodiversidade, de interesse socioeconômico atual ou potencial para utilização em 
programas de melhoramento genético, biotecnologia e outras áreas afins. O termo 
recursos genéticos vegetais reduz o universo da biodiversidade para aquele relacionado 
com a flora. Também é possível fazer referência aos recursos genéticos de Zea ou aos 
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recursos genéticos de milho (Zea mays L.), sendo que nessa situação, indica-se a 
porção da diversidade genética relacionada ao gênero ou à espécie, respectivamente.

Estima-se que 300.000 espécies de plantas superiores foram descritas e que o 
Homem utilizou cerca de 3.000 na sua alimentação. Atualmente, são utilizadas 
aproximadamente 300, sendo que apenas 15 são responsáveis por 90% de toda a 
alimentação humana (Paterniani, 1988; Goodman, 1990). Essa situação reflete uma 
considerável redução da diversidade genética de espécies, o que representa uma erosão 
genética ao longo do tempo.

2. RECURSOS GENÉTICOS VEGETAIS

A contribuição e o pioneirismo dos trabalhos conduzidos pelo botânico russo 
Nikolai Vavilov, no início do século XX, representam um marco inicial nos trabalhos 
com recursos genéticos vegetais (RGV). Vavilov foi o primeiro a compreeender a 
importância e os benefícios potenciais a serem alcançados pela coleta de sementes de 
várias espécies ao redor do mundo e pela organização dessas amostras em forma de 
coleções (Lacy, 1995). Esses esforços iniciais foram essenciais para a estruturação das 
coleções de germoplasma em todo o mundo.

Os RGV apresentam valor inestimável, atual e futuro, independente do seu 
aproveitamento pelos pesquisadores por métodos convencionais de melhoramento 
genético ou pelas técnicas recentes de engenharia genética (Esquinas-Alcázar,1993). 
Desta forma, os RGV podem ser considerados como um reservatório genético no 
qual podem ser encontradas as soluções para as diversas alterações ambientais pelas 
quais o mundo está passando, funcionando também como a matéria-prima para o 
desenvolvimento da agricultura.

Apesar da biodiversidade estar concentrada em países tropicais e subtropicais, 
nenhum país ou região pode ser considerado auto-suficiente em termos de RGV. 
Tomando-se o Brasil como exemplo, o qual é considerado um dos países de maior 
biodiversidade do mundo, pode-se notar que apenas algumas espécies são autóctones, 
entre elas: amendoim, abacaxi, cacau, caju, castanha-do-Brasil, guaraná, mandioca e 
seringueira. Percebe-se claramente que, para as demais culturas de importância 
econômica, e inclusive para as autóctones, a dependência de germoplasma de outras 
regiões do mundo é extremamente acentuada.

De acordo com Querol (1993), do ponto de vista etimológico, germoplasma 
é uma palavra de duas raízes: germo, do latim germen, que significa “princípio 
rudimentar de um novo ser orgânico”; e plasma, do grego plasma, que significa “a 
formação” e, em sentido geral, “a matéria não definida”. Portanto, germoplasma 
significa a matéria onde se encontra um princípio que pode crescer e se desenvolver, 
sendo definido, segundo Allard (1960) como a soma total dos materiais hereditários 
de uma espécie. Desta forma, germoplasma é o material que constitui a base física da 
herança e que é transmitido de uma geração para outra.

A conotação do termo germoplasma é eminentemente técnica, não envolvendo 
sua importância econômica e política. Por sua vez, o termo recursos genéticos tem 
agregado um valor econômico presente nos genes, tal como ocorre com outros recursos: 
florestais, minerais, energéticos etc. (Querol, 1993). De acordo com Hoyt (1992) 
existem cinco categorias de germoplasma: a) parentes silvestres; b) populações locais 
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(landraces) ou cultivares primitivas; c) cultivares que foram substituídas; d) linhagens 
experimentais, mutações e outros produtos dos programas de melhoramento; e) 
cultivares modernas.

A partir da década de 50, verificou-se um maior interesse, em termos mundiais, 
com relação aos RGV. A Organização das Nações Unidas para Agricultura e 
Alimentação (FAO) merece destaque nesse processo de conscientização. A FAO 
promoveu três Conferências Técnicas Internacionais sobre RGV realizadas em 1967, 
1973 e 1981, as quais são apresentadas nos trabalhos de Frankel & Bennett (1970), 
Frankel & Hawkes (1975) e Holden & Williams (1984), respectivamente.

Na década de 70, sob a coordenação do Consultive Group on International 
Agriculture Research (CGIAR), foram criados vários Centros Internacionais de Pesquisa 
Agrícola (IARC). Em 1974, foi estabelecido o International Boardfor Plant Genetic 
Resources (IBPGR) com os objetivos de promover e coordenar os trabalhos com RGV 
ao nível mundial. A partir de 1992, o IBPGR deu origem ao International Plant 
Genetic Resources Institute (IPGRI), cuja missão é promover a conservação e o uso dos 
RGV em benefício das gerações atual e futuras. Na realidade, o IPGRI não possui 
bancos de germoplasma ou laboratórios, sua atuação é no sentido de colaborar com 
diferentes parceiros interessados na conservação e uso de RGV (Rao & Riley, 1994). 
Entre os parceiros estão incluídos os Programas Nacionais de Recursos Genéticos, 
Universidades, Organizações Não-Governamentais (ONGs), entre outros.

A Conferência das Nações Unidas sobre Meio Ambiente e o Desenvolvimento 
(UNCED), também conhecida como Encontro da Terra, realizada em 1992 no Rio 
de Janeiro, permitiu o desenvolvimento de um documento marcante com relação 
aos RGV, o qual foi denominado de Convenção da Diversidade Biológica. Em junho 
de 1996, na Conferência Internacional de Recursos Genéticos em Leipzig, na 
Alemanha, foi aprovado o Plano Global de Ação (PGA) para Recursos Genéticos 
para Agricultura e Alimentação. O PGA foi adotado e está sendo colocado em prática 
pelos países que compõem a Comissão de Recursos Genéticos da FAO, inclusive o 
Brasil (Guedes et al., 1998).

O PGA enfatiza que somente através do uso dos RGV é que os benefícios 
sociais e econômicos da conservação dos RGV podem ser compreendidos (Cooper et 
al., 1998). De acordo com a FAO (1996) o PGA tem como principais objetivos: a) 
assegurar a conservação dos recursos genéticos para a alimentação e agricultura com 
base na segurança alimentar; b) promover seu uso sustentável fomentando o 
desenvolvimento e reduzindo a fome e a pobreza; c) promover justa e eqüitativa 
partição dos benefícios obtidos pelo uso dos recursos genéticos; d) auxiliar na definição 
de prioridades de ação tanto de países como de instituições voltadas à conservação e 
uso dos recursos genéticos; e) fortalecer os programas nacionais, regionais e 
internacionais envolvidos com recursos genéticos.

O PGA consiste de 20 atividades prioritárias reunidas em quatro áreas 
principais: conservação situ, conservação ex situ, utilização dos RGV e capacitação 
institucional. Essas atividades encontram-se resumidas na Tabela 1.

Diversas atividades estão relacionadas com RGV incluindo: introdução e 
intercâmbio de germoplasma, coleta, caracterização, avaliação, documentação, 
conservação e utilização. Na sequência, alguns aspectos pertinentes a cada atividade
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TABELA 1. Atividades prioritárias do Plano Global de Ação para Agricultura e Alimentação.

Expandir a caracterização, avaliação e o número de coleções nucleares para facilitar o uso dos RGV
Esforços para ampliar a base genética (pre-breeding)

Promover a agricultura sustentável pela diversificação dos cultivos e maior diversidade nas culturas 

Promover o desenvolvimento e a comercialização de culturas e espécies subutilizadas 
Dar suporte à produção e distribuição de sementes

Desenvolver novos mercados para as variedades locais e produtos "ricos em diversidade"

Capacitação institucional
Fortalecer programas nacionais de recursos genéticos
Promover uma rede de RGV para agricultura e alimentação

Gerar sistemas de informação compreensíveis de RGV para agricultura e alimentação
Monitorar as perdas de RGV

Expandir e melhorar a educação e os treinamentos

Promover a consciência pública do valor da conservação e uso dos RGV para agricultura e alimentação 
Fonte: Cooper et al. (1998)

serão brevemente discutidos, uma vez que neste capítulo, ênfase será dada aos aspectos 
relativos à utilização de RGV no melhoramento. Informações adicionais sobre as 
fases de manejo do germoplasma são apresentadas em outro capítulo deste livro.

2.1 INTRODUÇÃO E INTERCÂMBIO DE CERMOPLASMA

Introdução é a transferência ordenada e sistemática de germoplasma para 
um novo local a fim de atender às necessidades dos programas de melhoramento 
genético e pesquisas correlatas (Giacometti, 1988a). Deve-se ressaltar que, qualquer 
procedimento relacionado à introdução de germoplasma necessariamente deve 
respeitar os regulamentos fitossanitários existentes no país. Em termos práticos 
diferentes tipos de introduções podem ser realizados, dependendo do interesse do 
pesquisador, tais como: a) espécie - introdução de uma espécie no país ou região; b) 
cultivar - introdução de uma população, variedade, híbrido, linhagem ou clone no 
país ou região; c) citoplasma - introdução de fontes de macho-esterilidade; d) gene - 
introdução de genes específicos para resistência a doenças e/ou pragas, ou outros 
genes potencialmente úteis para programas de melhoramento.
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O intercâmbio de germoplasma consiste na aquisição recíproca de 
germoplasma. Entre os maiores fornecedores de germoplasma para o Brasil estão os 
Centros Internacionais de Pesquisa Agrícola (IARC), coordenados pelo CGIAR, o 
Departamento de Agricultura dos Estados Unidos (USDA)e as Universidades 
Americanas (Giacometti, 1988a). Embora os regulamentos fitossanitários possam 
parecer um entrave para o livre intercâmbio de germoplasma, eles se apresentam 
como mecanismos eficientes para impedir a entrada de pragas e patógenos inexistentes 
no país ou em uma região.

No Brasil, a Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuária (Embrapa) por 
meio da Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia é credenciada a proceder o 
intercâmbio de germoplasma e a adotar os procedimentos de quarentena. Detalhes 
da legislação brasileira sobre intercâmbio e quarentena de germoplasma vegetal e 
uma discussão sobre como funciona o fluxo de germoplasma a ser introduzido e/ou 
exportado são apresentados por Batista et al. (1998). Quanto à importação de 
germoplasma, as espécies vegetais são classificadas em duas categorias: a) de livre 
importação - neste caso é necessário apenas o Certificado Fitossanitário para seu 
intercâmbio; b) de importação restrita - onde informações adicionais no Certificado 
Fitossanitário são exigidas de acordo com portarias governamentais pertinentes ao 
material em questão.

A quarentena vegetal envolve um determinado período de incubação onde 
pode ocorrer o aparecimento e detecção de pragas e sintomas de doenças. Seu principal 
objetivo é prevenir a entrada de pragas e patógenos em áreas até então isentas desses 
organismos, constituindo-se em um mecanismo eficiente para proteger a agricultura 
e o ambiente da entrada de pragas e doenças inexistentes no país. A quarentena 
utiliza duas formas de controle: a exclusão e a erradicação. A primeira, refere-se à 
constatação da ausência da praga no material vegetal, enquanto a erradicação da 
praga no germoplasma importado é conseguida por tratamento térmico/químico ou 
de cultura de tecidos. Batista etal. (1998) salientaram que o importante é disponibilizar 
ao melhorista o germoplasma solicitado com o menor risco possível de introdução 
de novas pragas e doenças.

A série de publicações, sob coordenação da FAO-IPGRI, denominada 
Technical Guidelines for the Safe Movement of Germplasm apresenta-se como um guia 
bastante útil quando há interesse no intercâmbio internacional de germoplasma.

2.2 COLETA

Pode-se considerar que a atividade de coleta de RGV iniciou-se com a própria 
agricultura. Heiser Jr. (1977) salientou que o homem primitivo certamente 
experimentou quase todos os recursos vegetais, tornando-se um perito na distinção 
dos que serviam para sua alimentação.

Os estudos conduzidos por Gregor Mendel, aliados com os conceitos 
estabelecidos por Charles Darwin, proporcionaram o aparecimento de um novo tipo 
de coletor, atento à natureza variável das espécies. De acordo com Lleras (1988), 
Nikolai Vavilov e seus colaboradores foram os primeiros a compreender a importância 
da diversidade em plantas cultivadas e seus parentes silvestres para o melhoramento 
genético.
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Ford-Lloyd & Jackson (1986) apontaram quatro tipos básicos de locais de 
coleta: a) lavouras e roças; b) hortas e pomares caseiros; c) mercados e feiras; d) 
habitats silvestres. A coleta em lavouras e roças é bastante variável, haja vista a 
existência de diferentes sistemas agrícolas, principalmente nos países em 
desenvolvimento. Nesses locais, geralmente são encontradas cultivares melhoradas 
recentemente introduzidas. Hortas e pomares caseiros são locais importantes como 
fonte de coleta pela alta probabilidade de se capturar raças locais (landracesj, valiosas 
pela sua capacidade de adaptação à ambientes específicos. Nos mercados e feiras, 
em curto espaço de tempo, vários materiais podem ser obtidos. Entretanto, as 
informações a respeito do material coletado podem não ser plenamente confiáveis. 
Com relação aos habitats silvestres a principal dificuldade reside na delimitação do 
tamanho das populações.

Lleras (1988) definiu quatro tipos de prioridades que devem ser consideradas 
na coleta de recursos genéticos: a) resgate de cultivares que estão sendo substituídas 
por outras de maior potencial; b) resgate de raças locais (landraces) pelo seu alto valor 
adaptativo às condições ambientais específicas; c) áreas sujeitas a mudanças severas 
em função de alterações drásticas no ambiente, como hidrelétricas, ferrovias, rodovias, 
mineração e áreas de expansão da fronteira agrícola; d) incorporação de novas 
alternativas ao sistema de pesquisa agropecuário para uso futuro pela humanidade. 
Aspectos teóricos e práticos relacionados com a coleta de RGV podem ser encontrados 
nos trabalhos de Guarino et al. (1995) e Walter & Cavalcanti (2001), sendo que o 
último tem suas atenções voltadas principalmente para coletas no Brasil.

Por ocasião da coleta de germoplasma faz-se necessário o registro da maior 
quantidade de informações disponíveis. Tais informações constituem os chamados 
dados de passaporte, os quais devem ser os mais completos possíveis. Cada instituição 
pode desenvolver seu próprio modelo de passaporte, entretanto, dados básicos como 
a exata localização geográfica e uma descrição pormenorizada do ambiente são 
imprescindíveis para trabalhos futuros, onde o potencial de utilização do acesso será 
avaliado. Em termos práticos, os dados de passaporte representam a identidade do 
acesso coletado.

Acesso é o termo utilizado para denominar toda amostra de germoplasma 
que representa a variação genética de uma população ou de um indivíduo propagado 
clonalmente (Vilela-Morales etal., 1997). Nesse contexto, o acesso pode ser constituído 
por diferentes estruturas, entre elas: plantas, animais, sementes, estacas, bulbos, 
esporos, cepas, estirpes, pólen, sêmen, óvulos, embriões, tecidos e células, além da 
conservação do DNA e seus fragmentos. Um fator essencial a ser considerado na 
composição das amostras é a sua representatividade, para tanto deve-se atentar para 
os princípios relacionados ao tamanho efetivo populacional e a freqüência alélica a 
ser considerada (Vencovsky, 1986; Vilela-Morales etal., 1997).

Rao & Riley (1994) indicaram duas situações onde a biotecnologia pode 
auxiliar nas atividades de coleta reduzindo empecilhos de ordem prática e aumentando 
sua eficiência: a) fornecendo informações sobre a diversidade genética disponível em 
uma determinada área; b) desenvolvendo métodos in vitro para aplicação no campo, 
a fim de fornecer novas alternativas de coleta, especialmente para espécies de 
reprodução vegetativa e/ou espécies que apresentam sementes recalcitrantes.
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2.3 CARACTERIZAÇÃO E AVALIAÇÃO

Considerando que o germoplasma esteja disponível, seja por ações de coleta 
ou de introdução e intercâmbio, a seqüência dos trabalhos exige procedimentos no 
sentido da sua caracterização e avaliação. Nestas atividades merece destaque o papel 
do Curador de Germoplasma, que é o indivíduo responsável pela coordenação das 
informações sobre os acessos e toda a atividade pertinente ao seu produto.

No processo de caracterização e avaliação de qualquer acesso, Valls (1988) 
considerou a existência de cinco etapas subsequentes e correlatas: a) correta 
identificação botânica; b) elaboração do cadastro de acessos por espécie; c) 
caracterização; d) avaliação preliminar; e) avaliação complementar. Essas etapas 
contribuem sobremaneira para um melhor conhecimento dos acessos, sendo possível 
a detecção de eventuais duplicações indesejáveis nas coleções.

O IPGRI tem publicado várias listagens de descritores para diversas culturas 
a fim de facilitar e uniformizar as atividades de caracterização e avaliação. Ambas as 
atividades resultam na tomada de dados de uma série de caracteres (descritores) que 
auxiliam o usuário a identificar os acessos com as características desejadas para sua 
utilização no melhoramento de plantas. Descritores podem ser definidos como os 
atributos ou características inerentes aos acessos de um banco de germoplasma, 
possibilitando a diferenciação entre acessos de uma mesma cultura (Howes, 1981). 
O uso de descritores na caracterização e também na avaliação de germoplasma, deve 
necessariamente resultar de um consenso entre curadores e melhoristas (Giacometti, 
1988b); tomando-se o cuidado de não exagerar na quantidade de descritores a serem 
utilizados.

Querol (1993) definiu a caracterização como sendo a coleta de dados, 
sobretudo qualitativos, para descrever, e com isso diferenciar, acessos de uma mesma 
espécie. Nesse sentido, considerou também, que os principais dados de caracterização 
são características: da planta (altura, forma, hábito de crescimento e ramificações); da 
folha (forma, largura, comprimento, cor, tipo de borda e nervuras); da flor (forma, cor 
e tipo de cálice); do fruto (forma, cor, volume e número de sementes por fruto); da 
semente (tamanho, forma e cor); e das partes subterrâneas (tamanho, forma e cor).

O processo de caracterização permite a identificação de caracteres de alta 
herdabilidade, cuja expressão é pouco influenciada pelas condições ambientais; sendo 
geralmente conduzida pelos curadores de germoplasma. Diferentes níveis de 
caracterização são possíveis, entre eles: agronômica, bioquímica e molecular. A situação 
ideal é que todos os níveis de caracterização sejam realizados, cabendo aos pesquisadores 
e curadores a decisão do nível de informação desejado, tomando-se por base a demanda 
existente pelos acessos das diferentes culturas, como também a disponibilidade de 
recursos financeiros.

A biotecnologia também tem auxiliado bastante nos trabalhos de 
caracterização podendo-se identificar quatro áreas importantes: a) identificação de 
genótipos, incluindo acessos duplicados; b) fingerprint dos genótipos; c) análise da 
diversidade genética nas coleções ou em condições naturais; d) estabelecimento de 
coleções nucleares (Dodds & Watanabe, 1990). Várias técnicas envolvendo marcadores 
têm sido empregadas no estudo dos RGV, sendo que algumas dessas aplicações são 
apresentadas na Tabela 2.
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A avaliação dos acessos é conduzida por uma equipe multidisciplinar e envolve 
caracteres quantitativos, isto é, controlados por muitos genes e que são altamente 
influenciados pelas condições ambientais. As ações relacionadas à avaliação dos RGV 
podem ser divididas em avaliação preliminar e complementar. Segundo Smith & 
Duvick (1989) a avaliação preliminar inclui informações sobre os caracteres 
agronômicos básicos como: ciclo, altura da planta, porcentagem de germinação e 
resistência a doenças. Tais informações são de grande importância e deveriam estar 
disponíveis para todos os acessos mantidos nos bancos de germoplasma. Entretanto, 
Peeters & Williams (1984) estimaram que mais de 90% dos acessos não possuíam 
dados de avaliação preliminar.

Aqueles acessos com melhor potencial devem ser submetidos a avaliação 
complementar, a qual necessariamente deve ser realizada por uma equipe 
multidisciplinar. Nessa etapa as informações são obtidas a partir de experimentos 
com repetições, sendo também interessante a utilização de vários ambientes.

TABEIA 2. Características, usos e limitações das técnicas envolvendo marcadores genéticos aplicadas aos 
recursos genéticos vegetais.

Técnicas Características Usos Limitações

Isoenzimas

-■

Codominantc Estudos da estrutura 
populacional. Como 
complemento de outros 
marcadores dominantes.

Poucos locos disponíveis. 
Protocolos não universais.

Polimorfismo baseado 
em tamanho de 
fragmentos de restrição 
(RFLP)

Codominante Caracterização de germoplasma. 
Mapeamento e seleção assistida 
por marcadores.

Exigência de bibliotecas de 
cDNA ou genômicas (sondas). 
Marcação radioativa. Dificuldade 
na análise da diversidade genética 
em larga escala.

Polimorfismo baseado 
em fragmentos 
amplificados (AFLP)

Dominante Programas de prt-breeding. 
Estudo e avaliação da 
divergência genética 
(dendrogramas). Identificação 
de duplicatas (fingprprinting de 
cada material).

Pouca informação por loco. 
Marcação radioativa ou uso de 
sequenciadores automáticos.

DNA polimórfico 
amplificado 
aleatoriamente (RAPD)

Dominante. Utiliza Reação 
em Cadeia de Polimerase 
(PCR). Método simples, de 
baixo custo e rápido. Não 
envolve radioatividade. 
Adequado para grandes 
amostras.

Programas de pre-breeding. 
Estudos de divergência genética 
(dendrogramas). Identificação 
de duplicatas. Mapeamento e 
seleção assistida por 
marcadores. Uso conjunto com 
outros marcadores.

Pouca informação por loco.

Número variável de 
repetições aleatórias 
(VNTRs). Micro e 
Minissatélites

Codominate. Marcadores 
altamente informativos.

Indicados para a caracterização 
de recursos genéticos. Detecção 
de duplicatas com altíssima 
precisão. Estudos da estrutura 
populacional. Seleção assistida 
por marcadores.

Desenvolví mento do marcador e 
obtenção dos pares de iniciadores 
(primers).

PCR de DNA 
citoplasmático 
(doroplasto e 
mitocôndria), com 
posterior

Codominante. Não segregam 
(herança materna).

Caracterização detalhada de 
germoplasma. Detecção de 
mutações (duplicações, 
inversões, deleções e inserções). 
Filogenia molecular

Custo elevado.

sequenciamento
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Informações sobre qualidade de grão, tolerância aos estresses bióticos e abióticos e 
produtividade devem ser obtidas com o objetivo de estimular o uso dos RGV. 
Considerações práticas e estratégias para avaliação de acessos são encontradas em 
Williams (1989) e Frankel (1989).

2.4 DOCUMENTAÇÃO

Vilela-Morales (1988) enfatizou que as ações de documentação envolvem o 
processamento das informações de uma série de atividades relacionadas ao germoplasma, 
entre elas: a) enriquecimento da variabilidade genética (intercâmbio de germoplasma, 
coleta e melhoramento genético); b) cadastramento das coleções (base, ativa e nuclear); 
c) conservação das coleções (câmaras frias, in vitro e in vivo); d) caracterização e avaliação 
de germoplasma (uso de descritores qualitativos e quantitativos).

O manejo adequado dos dados é essencial em todas as atividades relacionadas 
com RGV. Para ser eficiente, o sistema utilizado necessariamente deve conter dados 
facilmente recuperáveis e compreensíveis por parte dos usuários.

O avanço no campo da informática tem auxiliado sobremaneira os trabalhos 
de documentação em RGV (Costa, 1999). Com o advento da internet estas ações 
ganharam nova dimensão, fruto da agilidade e eficiência com que a informação é 
documentada e disponibilizada. Países desenvolvidos e em desenvolvimento têm 
concentrado seus esforços na geração de sistemas de informação em RGV, pois é 
praticamente inviável a geração de um sistema universal, uma vez que as realidades e 
necessidades de cada país são muito diferentes. Esquinas-Alcázar (1993) ressaltou 
que um bom sistema de documentação é a chave para uma efetiva utilização dos 
acessos mantidos nos bancos de germoplasma.

2.5 CONSERVAÇÃO

Conservação é definida como o manejo pelo Homem da biosfera para que 
possa produzir o maior benefício sustentável às atuais gerações, mantendo seu potencial 
de satisfazer às necessidades e aspirações das gerações futuras. Nesse sentido, a 
conservação é positiva e compreende a preservação, manutenção, utilização sustentável, 
restauração e melhoria do ambiente natural (Instituto de Recursos Mundiais, 1992).

A estratégia de conservação depende da natureza do material, do objetivo e 
do alcance da conservação (Frankel, 1970). A natureza do material envolve a duração 
do ciclo total, modo de reprodução, tamanho dos indivíduos e se o material é domesticado 
ou não. Além disso, deve-se considerar também o tempo (curto, médio e longo prazo) e 
o local onde será realizada a conservação (Ford-Lloyd & Jackson, 1986).

Basicamente, existem duas estratégias de conservação denominadas in situ e 
ex situ. É importante enfatizar que essas estratégias não são excludentes, devendo ser 
consideradas como complementares. A /» situ é a conservação da biodiversidade 
dentro do ecossistema, mantendo a dinâmica evolutiva do habitat original ou do 
ambiente natural. Por sua vez, a ex situ é a conservação da biodiversidade fora do 
ambiente original ou natural. O IBPGR (1991) definiu conservação in situ como a 
manutenção contínua de uma população na comunidade a qual ela pertence e dentro do 
ambiente ao qual ela está adaptada, enquanto que, conservação ex situ, consiste na 
manutenção de espécies em habitats diferentes daqueles aos quais elas estão adaptadas.
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2.5.1 CONSERVAÇÃO IN SITU

Conservação in situ permite, teoricamente, preservar espécies cultivadas e 
silvestres, sem necessidade de grandes gastos, dependendo apenas de decisões políticas 
das autoridades (Querol, 1993).

Esta estratégia é mais indicada para espécies silvestres das plantas cultivadas, 
forrageiras, fruteiras e espécies florestais. Hoyt (1992) ressaltou que somente as espécies 
silvestres podem ser candidatas à conservação in situ, uma vez que somente elas vivem 
em comunidades naturais. A conservação onfarm (na fazenda) é uma alternativa que 
viabiliza a conservação de espécies de plantas e animais dentro do seu habitat natural, 
ainda que estejam submetidas a práticas de manejo.

Querol (1993) salientou que a conservação in situ de espécies cultivadas anuais 
é dificultada pela necessidade de controle do meio onde se conserva o material e pelo 
perigo da introdução de novas espécies ou novas variedades. Além disso, considera 
que propor a conservação de raças locais sem melhorá-las significa obrigar o pequeno 
agricultor a manter um nível de produção baixo e evitar o aproveitamento das 
vantagens de alguns avanços da agricultura moderna.

2.5.2 CONSERVAÇÃO EX SITU

Estima-se que dos 300 milhões de dólares anuais necessários para sustentar a 
conservação exsitu dos recursos genéticos agrícolas, 43% são destinados aos programas 
nacionais de bancos de sementes, 6% para conservação nas fazendas, 6% para os 
bancos de genes em campo e centros de coletas in vitro, 10% para respaldar as 
atividades através da comunidade internacional, 17% para pesquisa, 4% para 
treinamento, 8% para a conscientização do público e 6% para construir novas 
instalações, sendo que os custos para conservação zw situ não foram incluídos nestas 
estimativas (Instituto de Recursos Mundiais, 1992).

De maneira geral, a conservação ex situ é efetuada nas seguintes estruturas: 
coleção de base, coleção ativa, coleção de trabalho, coleção a campo, coleção nuclear, 
coleção in vitro, criopreservação e coleção genômica (Guedes et al., 1998).

Quando uma espécie normalmente se propaga por sementes o armazenamento 
a longo prazo é o método preferido para sua conservação (Goedert, 1988). Sob 
condições apropriadas de armazenamento, as sementes de muitas espécies permanecem 
viáveis por centenas de anos (Harrington, 1970).

Para fins de armazenamento, as sementes são classificadas em três grupos 
distintos (Roberts, 1973; Ellis et al., 1990).

a) Ortodoxas: aquelas onde o teor de umidade pode ser reduzido entre 4% a 6% e 
suportam o armazenamento por longos períodos em temperaturas subzero, 
geralmente entre -18°C a -20°C;

b) Intermediárias: aquelas que são colhidas da planta-mãe com umidade ainda alta, 
mas que podem ser submetidas à secagem até cerca de 10% de umidade sem sofrer 
perda de viabilidade;

c) Recalcitrantes: aquelas que morrem rapidamente quando submetidas à 
redução do teor de umidade abaixo de determinados níveis críticos, os 
quais são variáveis entre as espécies.
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A maioria das sementes utilizadas na agricultura apresenta comportamento 
ortodoxo (Roberts et al., 1984), com isso a conservação a longo prazo é facilitada. 
Entretanto, mesmo em condições ideais de armazenamento, que envolvem redução 
do teor de umidade da semente e temperatura subzero, existe deterioração (Roberts 
& Ellis, 1984). Para as espécies intermediárias pode-se realizar um armazenamento a 
médio prazo, cerca de poucos anos. No outro extremo, estão as espécies recalcitrantes 
que não obedecem as regras aplicadas às sementes ortodoxas (Ford-Lloyd & Jackson, 
1986), apresentando viabilidade reduzida, apenas poucos dias ou meses, quando 
submetidas à condição de umidade insuficiente.

Uma descrição sucinta dos diferentes tipos de coleções utilizadas na 
conservação ex situ de germoplasma é apresentada na Tabela 3.

TABELA 3. Descrição resumida dos tipos de coleções utilizados na conservação de germoplasma ex situ.

Tipo de Coleção Características Responsável

Coleção de Base 
(Colbase)

Destinada a conservar o germoplasma a longo prazo 
pela utilização de processos de frigorificação, com 
temperatura entre -18°C e -20°C. No caso de 
sementes, seu grau de umidade deve ser reduzido para 
o intervalo entre 4% a 6%.

Embrapa Recursos 
Genéticos e Biotecnologia

Coleção Ativa 
(Colativa)

Conserva amostras de germoplasma a médio prazo, 
com temperatura acima de zero e abaixo de 15°C. A 
estrutura física que conserva a Colativa é denominada 
dc Banco Ativo de Germoplasma (BAG);

Bancos Ativos de Germoplasma 
(BAGs)

Coleção Nuclear 
{Core Collection)

São coleções menores que têm por objetivo representar 
a variabilidade genética de uma espécie e seus parentes 
silvestres com o mínimo dc repeti ti vidade. Para tanto, 
sugere-se a utilização de 10% a 15% do total dos 
acessos disponíveis, que através de estratificação 
criteriosa, representam de 70% a 80% da variação 
genética da coleção. Nas coleções muito grandes, a 
coleção nuclear não deve exceder 3000 amostras.

Embrapa Recursos
Genéticos e Biotecnologia
Bancos Ativos de Germoplasma 
(BAGs)

Coleção de Trabalho Destinada a conservação das amostras com as quais o 
melhorista ou outro pesquisador está trabalhando.

Melhoristas, Geneticistas e outros 
Pesquisadores

Coleção in vivo 
(a campo)

Destinada a conservar espécies intermediárias e 
recalcitrantes. Muito utilizada para as espécies que 
apresentam reprodução vegetativa. Suas principais 
limitações são a exposição aos fatores bióticos e 
abióticos e a área exigida para manter as coleções .

Bancos Ativos de Germoplasma 
(BAGs)

Coleção in vitro Destinada a conservar espécies intermediárias e 
recalcitrantes, constituindo-se em uma excelente 
alternativa para as espécies conservadas in vivo (a 
campo). Oferece maior segurança e economia de 
espaço, porém, não elimina a necessidade de renovação 
periódica da coleção.

Embrapa Recursos
Genéticos e Biotecnologia 
Bancos Ativos de Germoplasma 
(BAGs)

Coleção Genômica Destinada a conservar coleção de fragmentos de DNA 
clonados, que incluem praticamente toda informação 
genética de uma determinada espécie.

Embrapa Recursos
Genéticos e Biotecnologia 
Bancos Ativos de Germoplasma 
(BAGs)

Criopreservação Conservação in vitro de germoplasma a longo prazo 
pela utilização de nitrogênio líquido em temperatura 
ultrabaixa (-196°C).

Embrapa Recursos
Genéticos e Biotecnologia 
Bancos Ativos de Germoplasma 
(BAGs)
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De acordo com Vilela-Morales et al. (1997) as amostras de germoplasma 
utilizadas nos procedimentos ex situ podem ser classificadas em duas categorias em 
relação a sua conservação a longo prazo:
a) Amostra Inicial - obtida através de procedimentos de coleta, intercâmbio de 
germoplasma ou de programas de melhoramento genético. Freqüentemente, as amostras 
iniciais apresentam tamanho inadequado para permitir sua imediata incorporação ao 
sistema de armazenamento. Nesses casos, as amostras são submetidas a procedimentos 
de multiplicação inicial, devendo-se optar por aqueles que evitem ou diminuam perdas 
em variação genética, que se acentuadas, poderão provocar uma expressiva descaracterização 
da mesma em relação à população originalmente amostrada. Depois da multiplicação 
inicial, as amostras obtidas constituem a amostra base da coleção, com índice de regeneração 
zero (R^) o que indica tratar-se da amostra inicial para a coleção.
b) Amostra Base — obtida através dos procedimentos de multiplicação inicial da 
amostra inicial ou diretamente dos procedimentos de coleta ou de intercâmbio de 
germoplasma. Seu tamanho deve ser adequado, para evitar ou diminuir a ocorrência 
de perdas de variação genética durante os futuros procedimentos de multiplicação 
ou regeneração. O sistema de conservação de germoplasma deverá definir o número de 
amostras necessárias para conservar cada acesso de germoplasma. Toda vez que a 
quantidade de amostras-base diminuir até um número mínimo, por exemplo duas, ou 
a viabilidade diminuir até níveis considerados críticos pelo sistema estabelecido, por 
exemplo 85% do poder germinativo inicial, uma amostra base deve ser submetida a 
procedimentos de regeneração; tomando-se sempre os cuidados necessários para evitar 
ou diminuir as perdas e/ou alterações da variação genética que provocam sua 
descaracterização. Ao final dos procedimentos de regeneração, as amostras obtidas 
deverão substituir as amostras remanescentes na coleção de germoplasma e o índice de 
regeneração deverá ser alterado somando-se o valor 1 ao índice apresentado pela amostra 
que foi regenerada. Como exemplo, uma amostra com uma regeneração terá índice R^ 
caso ela seja submetida a outra regeneração, a nova amostra obtida terá índice R2.

Vilela-Morales (1999) ressaltou que, embora a teoria de amostragem seja 
clara, a situação mais comum é o recebimento de amostras fora do padrão de 
representatividade genética.

Faiad et al. (1998) relacionaram os procedimentos usualmente empregados 
para a conservação de germoplasma-semente a longo prazo, com destaque para a 
metodologia adotada pela Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia. Detalhes 
mais específicos sobre a conservação ex situ são apresentados em outro capítulo deste 
livro. Os procedimentos de regeneração e os vários aspectos relacionados à amostragem 
em ações de coleta e regeneração são discutidos por Vencovsky (1986), Hallauer & 
Miranda Filho (1988) e Vilela-Morales et al. (1997).

3. DISPONIBILIDADE DOS RECURSOS GENÉTICOS VEGETAIS

O número total de acessos mantidos em coleções de germoplasma é superior 
a 2,5 milhões, sendo 1.200.000 de cereais, 369.000 de leguminosas, 215.000 de 
forrageiras, 137.000 de hortaliças e 74.000 de tubérculos (Plucknett et al., 1987). 
Um resumo destas estimativas é apresentado na Tabela 4. Existem estimativas recentes 
que apontam para números da ordem de 6,5 milhões de acessos ao nível mundial.
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Todavia, esse valor parece superestimado, uma vez que o número de duplicatas deve 
estar inflacionando esse dado. Certamente, as culturas de maior importância 
econômica estão melhor representadas nas coleções de germoplasma (Lyman, 1984). 
Isto também é reflexo do maior esforço dos programas de pesquisa para essas culturas.

Dois aspectos devem ser considerados com relação a duplicatas de coleções. 
Primeiro, elas podem ser utilizadas como meio de proteção contra perdas ocasionadas 
por desastres naturais, erros humanos ou questões políticas. Segundo, a duplicação 
indiscriminada de acessos ou de coleções inteiras em vários locais pode ser dispendiosa 
e desnecessária.

TABELA 4. Estimativas do número de acessos nos bancos de germoplasma no mundo.

Cultura Número de Acessos
Número de Amostras 

Distintas

Porcentagem de cobertura
Raças locais
(Landraces)

Espécies 
selvagens

Cereais
Trigo 410.000 125.000 95 60
Cevada 280.000 55.000 85 20 91
Arroz 215.000 90.000 75 10
Milho 100.000 50.000 95 15 1
Sorgo 95.000 30.000 80 10
Aveia 37.000 15.000 90 50 S
Centeio 18.000 8.000 80 30
Leguminosas
Feijão 105.000 40.000 50 10
Soja 100.000 18.000 60 30 ■
Amendoim 34.000 11.000 70 50
Grão-de-bico 25.000 13.500 80 io O
Guandu 22.000 11.000 85 10
Ervilha 20.500 6.500 70 10
Caupi 20.000 12.000 75 1
Lentilha 13.500 5.500 70 10
Feijão-fava 10.000 5.000 75 15
Tubérculos
Batata 42.000 30.000 95 40
Mandioca 14.000 6.000 35 5 S
Inhame 10.000 5.000 40 5
Batata-doce 8.000 5.000 50 1 1
Hortaliças
Tomate 32.000 10.000 90 70
Cucurbitáceas 30.000 15.000 50 30
Crucíferas 30.000 15.000 60 25 '■
Capsicum 23.000 10.000 80 40
AUium 10.500 5.000 70 20 |
Berinjela 3.500 2.000 50 30
Culturas Industriais
Algodão 30.000 8.000 75 20
Cana-de-açúcar 23.000 8.000 70 5
Cacau 5.000 1.500 - -
Beterraba 5.000 3.000 50 10 ■1
Forrageiras
Leguminosas 130.000 — — - ■M
Gramíneas 85.000 - - -

Adaptada dc Plucknett rítf/.(1987)
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A partir de 1975 houve um incremento significativo no número de bancos 
de germoplasma ao nível mundial (Plucknett etal., 1987), principalmente nos países 
em desenvolvimento. Esse esforço obviamente conduziu a um aumento substancial 
na quantidade de acessos incorporados ao sistema. Embora a quantidade tenha crescido 
consideravelmente, muitas amostras mantidas nesses bancos foram perdidas devido 
às condições inadequadas para sua conservação.

A erosão dos recursos genéticos é conseqüência da exploração abusiva dos 
recursos naturais do planeta pelo Homem, o qual tem quebrado o balanço de muitos 
sistemas agroecológicos e ocasionado um aumento na degradação da biosfera. 
Entretanto, salvaguardar os recursos genéticos pela sua proteção in situ ou ex situ é 
fundamental para o desenvolvimento sustentável da agricultura, para a segurança 
alimentar e para a estabilidade ambiental (Esquinas-Alcázar, 1993).

4. RECURSOS GENÉTICOS VEGETAIS E MELHORAMENTO

As pesquisas com RGV envolvem uma série de atividades essenciais, as quais 
necessitam de um considerável suporte financeiro e, principalmente, exigem 
continuidade. De maneira geral a estrutura dos bancos de germoplasma compreende 
as seguintes atividades: introdução e intercâmbio de germoplasma, coleta, 
caracterização, avaliação, documentação e conservação. A fim de que os objetivos 
básicos dos bancos de germoplasma sejam alcançados, tais como a manutenção da 
variabilidade genética e a utilização dos acessos, é de fundamental importância que 
haja uma sincronia perfeita entre as diferentes atividades (Nass, 1999). Por outro 
lado, os melhoristas de plantas conduzem seus programas em função da variabilidade 
genética disponível para atender ao(s) objetivo(s) do melhoramento. Tanto no setor 
público quanto no privado, os melhoristas estão empenhados no desenvolvimento 
de materiais que preencham as necessidades atuais e futuras do mercado no menor 
espaço de tempo e com o menor custo possível.

A maioria dos trabalhos de melhoramento envolve cruzamentos entre materiais 
elites (Goodman, 1990), uma vez que estas populações apresentam elevado potencial 
genético para os caracteres de interessse (Duvick, 1984; Paterniani, 1987; Troyer, 
1990; Nass et al., 1993). Desta forma, os genes potencialmente úteis mantidos nas coleções 
somente serão utilizados caso sejam incorporados nos materiais considerados elite.

A vulnerabilidade genética deve ser uma preocupação constante no 
melhoramento de qualquer espécie. A experiência desastrosa verificada na cultura do 
milho nos Estados Unidos em 1970, devido à epidemia de Helminthosporium maydis, 
é um exemplo concreto de como materiais muito uniformes podem ser dizimados 
em curto espaço de tempo.

No melhoramento de milho, ao nível mundial, os setores público e privado 
têm usado uma estratégia válida, porém de alto risco futuro. Trata-se da obtenção de 
novas populações e/ou linhagens a partir de gerações avançadas de híbridos comerciais. 
Nos países onde existe proteção de cultivares, as sementes dos híbridos (F^ disponíveis 
no mercado constituem-se em fontes de germoplasma (Parks, 1993), sendo tal 
procedimento perfeitamente viável e legítimo. Essa estratégia também se verifica nos 
países que não possuem regulamentação jurídica sobre o assunto. O mercado de 
produção de híbridos é altamente competitivo e está concentrado em poucas linhagens 
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consideradas elites. Tais materiais apresentam um background genético de elevado 
potencial produtivo, que atende às exigências atuais dos produtores de milho. Como 
os melhoristas precisam apresentar resultados promissores a curto prazo, faz sentido, 
obviamente, a exploração dos materiais que apresentam as características desejadas 
pelo mercado. Entretanto, deve-se atentar para o risco de estreitamento da base 
genética dos materiais desenvolvidos a partir dessa estratégia de melhoramento. 
Provavelmente, em um curto período de tempo todos os híbridos serão muito 
semelhantes e estarão compartilhando do mesmo background genético. Como 
consequência, esse procedimento deverá restringir consideravelmente a base genética 
dos materiais cultivados.

A busca por genótipos superiores em produtividade, resistentes a pragas e 
doenças, tolerantes aos estresses ambientais e de melhor qualidade nutricional, é 
bastante árdua, competitiva e de custo elevado. Assim, muitos melhoristas evitam 
trabalhar com genótipos selvagens, raças locais e materiais exóticos disponíveis nas 
coleções, alegando falta de tempo, recursos e muitas vezes dificuldade para identificar 
genes potencialmente úteis para o melhoramento. Marshall (1989) salientou que a 
dificuldade na identificação destes genes é o principal fator responsável pela baixa 
utilização destes tipos de acessos.

Pelo exposto até o momento, fica evidente a existência de uma lacuna entre 
as atividades de RGV e os programas de melhoramento. Enquanto os pesquisadores 
envolvidos com RGV coletam e conservam a variabilidade, no outro extremo os 
melhoristas não têm explorado a diversidade disponível, utilizando apenas sua própria 
coleção de trabalho.

5. UTILIZAÇÃO DOS RECURSOS GENÉTICOS VEGETAI 5

O reconhecimento da importância dos recursos genéticos é praticamente 
incontestável. As atividades de rotina dos bancos de germoplasma já citadas 
anteriormente, demandam pesquisadores qualificados em diversas áreas do 
conhecimento, apresentam um custo elevado e o retorno é quase sempre a longo 
prazo. Além da conservação da variabilidade genética para uso futuro, um outro 
objetivo almejado é a utilização, pela clientela, dos acessos disponíveis.

Salhuana (1987) e Marshall (1989) apresentam ampla discussão sobre as causas 
da baixa utilização dos acessos disponíveis nos bancos de germoplasma. As principais 
causas são relacionadas a seguir: a) falta de documentação e descrição adequada das 
coleções; b) falta de informações desejadas pelos melhoristas; c) adaptação restrita 
dos acessos; d) número insuficiente de melhoristas, principalmente nos países em 
desenvolvimento; e) falta de avaliação das coleções; f) pouca disponibilidade de 
sementes, devido a esquemas de regeneração inadequados; g) troca de materiais entre 
os melhoristas; h) satisfação dos melhoristas com a variabilidade genética encontrada 
nos materiais elites; i) dificuldade de identificar genes potencialmente úteis; j) ausência 
de programas de pré-melhoramento (pre-breeding).

A baixa utilização dos bancos de germoplasma é uma realidade mundial, não 
sendo restrita ao Brasil ou aos outros países em desenvolvimento. No Brasil, Nass et 
al. (1993) realizaram um levantamento entre 34 melhoristas de milho, dos setores 
público e privado, para avaliar o nível de utilização dos recursos genéticos disponíveis
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TABELA 5. Avaliação dos melhoristas de milho sobre a utilização, qualidade e quantidade de informações 
dos acessos disponíveis nos bancos de germoplasma do Brasil.

Utilização (%) Qualidade (%) Quantidade (%)

Regularmente 14 Excelente 7 Mais que suficiente 3 J|
Raramente 68 Boa 24 Suficiente 27
Não utiliza 18 Adequada 35 Insuficiente 67

Inadequada 34 Muito suficiente 3
Fonte: Nass et al., 1993

nos bancos de germoplasma (Tabela 5). A utilização regular dos acessos disponíveis 
nos bancos de germoplasma é muito baixa (14% dos melhoristas), sendo que a 
quantidade de informações sobre esses acessos foi considerada, por 70% dos 
pesquisadores, como o fator mais limitante para sua utilização.

Deve-se enfatizar também, que a troca de materiais entre melhoristas é prática 
comum e constitui-se numa excelente alternativa para ampliar a variabilidade genética 
nos programas de melhoramento. Além disso, os pesquisadores geralmente encontram 
suficiente variabilidade genética entre os materiais elites (Duvick, 1984; Paterniani, 
1987; Peeters & Galwey, 1988; Nass et al., 1993). Troyer (1990) salientou que, no 
melhoramento de milho, as linhagens elites são consideradas as melhores fontes de 
germoplasma, simplesmente porque elas contêm as combinações genéticas superiores 
para produtividade, as quais satisfazem plenamente as necessidades do mercado.

Crossa et al. (1990) sugeriram o uso de coleções de germoplasma para 
desenvolver novas populações heteróticas via seleção recorrente recíproca, através da 
exploração da capacidade de combinação. Essas populações podem ser empregadas 
na obtenção de novas linhagens e híbridos, na introgressão de genes em outras 
populações heteróticas, ou ainda, no desenvolvimento de variedades de polinização 
livre superiores através do melhoramento intrapopulacional.

Duas alternativas promissoras para elevar o nível de utilização dos acessos 
mantidos nos bancos de germoplasma têm merecido a atenção tanto de pesquisadores 
que trabalham diretamente com recursos genéticos quanto de melhoristas: os 
programas de pré-melhoramento (pre-breeding) e as coleções nucleares (core collections).

5.1 PRÉ-MELHORAMENTO (PRE-BREEDINC)

5.1.1 CONCEITO E IMPORTÂNCIA

A alternativa mais promissora para servir de elo de ligação entre os RGV e os 
programas de melhoramento é a intensificação das atividades relacionadas com o 
pré-melhoramento (Figura 1). De acordo com Nass & Nishikawa (2001) as principais 
contribuições dos programas de pré-melhoramento são: a) síntese de novas populações 
base; b) identificação de genes potencialmente úteis; c) identificação de novos padrões 
heteróticos; d) melhor conhecimento dos acessos per se e em cruzamentos; e) maior 
quantidade de informações sobre os acessos; f) auxílio no estabelecimento de coleções 
nucleares {core collections). Assim, é possivel afirmar que tais programas tendem a 
aumentar a probabilidade de utilização dos RGV. A carência desse tipo de programa 
foi considerada por Marshall (1989) como um dos principais fatores responsáveis 
pelo uso limitado das coleções de germoplasma.
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FIGURA 1. Pré-melhoramento como ponte entre os recursos genéticos vegetais e o melhoramento 
genético.

Nass & Paterniani (2000) conceituaram pré-melhoramento (pre-breeding) 
como o conjunto de atividades que visam à identificação de caracteres e/ou genes de 
interesse, presentes em materiais não adaptados (exóticos ou semi-exóticos) ou que 
não foram submetidos a qualquer processo de melhoramento, e sua posterior 
incorporação nos materiais adaptados de elevado potencial produtivo (elites).

Diferentes interpretações são encontradas na literatura para o termo exótico. 
Para fins de pré-melhoramento a definição mais adequada é apresentada por Hallauer 
& Miranda Filho (1988) onde germoplasma exótico inclui todos os materiais que 
não apresentam utilidade imediata sem uma seleção prévia para adaptação em uma 
determinada área. Nesse contexto, os materiais exóticos podem ser constituídos por 
raças, populações, variedades, linhagens, entre outros. Consequentemente, materiais 
semi-exóticos são oriundos do cruzamento de materiais exóticos com adaptados, 
onde diferentes proporções de introgressão podem ser obtidas e avaliadas. De acordo 
com Hallauer (1978), o procedimento mais comum em estudos com germoplasma 
exótico tem sido a avaliação de populações semi-exóticas. Para que resultados 
promissores sejam alcançados com materiais exóticos é preciso permitir suficiente 
recombinação genética acompanhada por seleção branda. O uso de germoplasma 
exótico no melhoramento é discutido em outro capítulo deste livro.

A biotecnologia pode contribuir para acelerar os programas de pré- 
melhoramento. O uso de mapas genéticos baseados em marcadores moleculares ligados 
a genes de interesse proporciona uma seleção mais rápida dos caracteres no germoplasma, 
agilizando sua incorporação nos materiais elites do programa de melhoramento (Callow 
et al., 1997). Nesse contexto, a seleção assistida por marcadores moleculares terá papel 
relevante na eficiência dos programas de melhoramento no futuro (Kearsey, 1997).
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Segundo Taba (1994), no caso do banco de germoplasma do Centro 
Internacional de Melhoramento de Milho e Trigo (CIMMYT), o pré-melhoramento 
permitirá uma pronta utilização da coleção pelos melhoristas para a obtenção de 
caracteres específicos de interesse ou simplesmente servirá para ampliar a diversidade 
do germoplasma melhorado. Esse autor salientou que as coleções do Caribe serão 
prioritárias nos trabalhos de pré-melhoramento e que no banco de milho do CIMMYT 
já foi iniciada uma avaliação mais detalhada desse germoplasma, devido ao interesse 
manifestado pelos melhoristas tanto de clima tropical quanto temperado.

Obviamente, os trabalhos de pré-melhoramento deverão consumir tempo e 
recursos significativos. Para os melhoristas de empresas privadas, que geralmente são 
mais isolados e convivem com a necessidade de resultados a curto prazo, a utilização 
de exóticos será maior, caso já tenham sido submetidos aos programas de pré- 
melhoramento. No entanto, um fator decisivo para que tais programas sejam bem 
sucedidos, é a necessidade de estreita cooperação entre melhoristas dos setores público 
e privado (Smith & Duvick, 1989).

Várias são as alternativas para incorporar novas características nos materiais 
adaptados, sendo que a escolha da metodologia a ser empregada depende da natureza 
genética do caráter, do número de genes envolvidos, da herdabilidade do caráter, das 
interações com o ambiente, da facilidade de realização de cruzamentos e de técnicas 
ou protocolos disponíveis caso a biotecnologia seja empregada (Nass & Nishikawa, 
2001).

O método do retrocruzamento é uma alternativa eficiente para a transferência 
de caracteres de herança simples e também tem sido utilizado na adaptação de 
germoplasma exótico. Além disso, com o emprego de marcadores moleculares pode- 
se abreviar o número de gerações de retrocruzamento para a introgressão de genes 
exóticos (Tanksley etal., 1981), assim como a utilização de simulação computacional 
pode auxiliar na identificação de germoplasma com alelos superiores (Gerloff & 
Smith, 1988).

Outra possibilidade é o uso de dialelos, esquema que envolve todos os 
cruzamentos possíveis entre um determinado número de linhagens ou variedades. 
Tal metodologia tem sido amplamente utilizada, pois fornece dados que permitem a 
predição de médias e um conhecimento adequado das propriedades intrínsecas do 
material avaliado. Além disso, também possibilita a identificação de padrões heteróticos 
de interesse para exploração de híbridos.

5.1.2 PROGRAMAS DE PRÉ-MELHORAMENTO

As contribuições dos programas de pré-melhoramento podem ser melhor 
avaliadas por exemplos práticos, como resumidos a seguir.

O tomate é um exemplo excelente para ressaltar a importância dos parentes 
silvestres para aumentar a resistência aos estresses ambientais. Segundo Hoyt (1992) 
o tomate é a planta cultivada que mais se beneficiou dos genes existentes nos parentes 
silvestres, ressaltando que sem eles o tomate moderno não existiría. Na Tabela 6 são 
apresentadas algumas dessas fontes utilizadas no melhoramento do tomate. A 
conservação e o uso dos parentes silvestres para o melhoramento do tomate evidenciam 
a importância desses RGV e servem de modelo para outras culturas.
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Em sorgo, Smith & Duvick (1989) salientaram a importância dessa iniciativa 
para o melhoramento, especialmente nos Estados Unidos da América e outras regiões 
de clima temperado. Um programa de pré-melhoramento foi desenvolvido com objetivo 
de adaptar os acessos de sorgo disponíveis nas coleções de germoplasma para as condições 
de clima temperado. Esse programa foi conduzido com parceria entre a & M.
University, o International Crops Research Institute for the Semi-Arid Tropics (ICRISAT) 
e alguns melhoristas do setor privado, proporcionando um avanço significativo no 
melhoramento de sorgo pela incorporação de germoplasma exótico. Foram identificados 
acessos com resistência às principais pragas e doenças (China), com melhor qualidade 
de grão (índia), tolerantes a seca e com melhor estabilidade (África).

Em milho, um exemplo relevante de programa de pré-melhoramento foi o 
Latin American Maize Project (LAMP), com participação de 12 países (Argentina, 
Bolívia, Brasil, Colômbia, Chile, Estados Unidos, Guatemala, México, Paraguai, 
Peru, Uruguai e Venezuela). Esse projeto teve por objetivo avaliar, para uso futuro, as 
características agronômicas dos acessos de milho mantidos nos bancos de germoplasma 
desses países. Na primeira etapa foram avaliados cerca de 15-000 acessos, através de 
um esforço conjunto de melhoristas dos setores público e privado. Os resultados 
obtidos permitiram determinar com maior precisão a situação atual dos bancos de 
germoplasma, o número de acessos por banco, a quantidade e qualidade das sementes 
por acesso e a relação dos acessos que necessitavam ser regenerados.

Pollak (1993) apresentou os resultados da avaliação de 562 acessos da coleção 
de milho originário do Caribe. Essa avaliação foi conduzida em Porto Rico e fez 
parte das duas etapas iniciais do LAMP. Após a primeira avaliação foram selecionados

TABELA 6. Parentes silvestres e características de interesse para o melhoramento do tomate.

Fonte Caracteres de Interesse

Lycopersicon peruvianum Resistência a várias pragas; rica fonte de vitamina C.

Lycopersicon pennellii Resistência a seca; aumenta teores de vitaminas A e C e de açúcares.

Lycopersicon pimpinellifolium Resistência a doenças, menor acidez, cor intensa, maior conteúdo de 
vitaminas e sólidos solúveis.

Lycopersicon esculentum var. 
cerasiforme

Resistência a altas temperatura e umidade, a fungos que atacam as 
folhas e raízes.

Lycopersicon chmielewskii Intensidade da cor do fruto e alto teor de açúcar.

Lycopersicon chilense Resistência a seca.

Lycopersicon chesmanii Tolerância a água do mar e pedúnculos sem articulações.

Lycopersicon hirsutum Resistências a insetos, ácaros, vírus e outras doenças; tolerância ao 
frio.

Lycopersicon parviflorum
.....

Intensidade na cor dos frutos e altos teores de sólidos solúveis.

Fonte: Hoyt (1992).
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20% dos acessos com base na produção de grãos. A produção de grãos destes acessos 
variou de 3.937 a 7.773 kg ha'1, sendo que 18 acessos foram mais produtivos que a 
variedade local melhorada “Diente de Caballo”, utilizada como testemunha em ambas 
as avaliações. Foram identificados acessos com boa produção de grãos e boa qualidade 
de espiga para utilização no Caribe e em outros programas de melhoramento em 
ambientes tropicais.

No Brasil, cerca de 1.111 acessos preencheram as condições exigidas pelo 
LAMP (mínimo de 1 Kg de sementes e poder germinativo > 75%), sendo que todos 
esses acessos são adaptados para altitudes inferiores a 2.000m. Na Tabela 7 são 
apresentados os acessos selecionados após dois anos de avaliações em diferentes 
ambientes no Brasil.

Outra iniciativa para o enriquecimento da variabilidade genética em milho, 
em desenvolvimento, é o Germplasm Enhancement ofMaize (GEM), que tem por objetivo 
incorporar germoplasma de origem tropical nas linhagens elites de milho dos Estados 
Unidos da América. Os 58 acessos de milho mais promissores selecionados pelo LAMP 
estão sendo utilizados no GEM. Os acessos selecionados foram enviados para as empresas 
de sementes que efetuaram os cruzamentos desses acessos com as linhagens elites de 
cada empresa. Os cruzamentos (50% germoplasma exótico) foram avaliados para 
produção, doenças e características especiais (amido, proteína e óleo). Sementes 
remanescentes desses cruzamentos foram enviadas para outro colaborador para novos 
cruzamentos (25% germoplasma exótico) e avaliadas para as mesmas características 
anteriores. Após essas avaliações, os cruzamentos superiores identificados serão 
submetidos a autofecundações e posterior formação de sintéticos. Os materiais resultantes 
dessa iniciativa serão mantidos e distribuídos pelo GEM, cuja coordenação está sob 
responsabilidade da Dra. Linda Pollak, em Ames (Iowa) nos Estados Unidos da América.

No Brasil, o início da década de 90 foi marcado pelo incremento da ocorrência 
de doenças foliares na cultura do milho. Como salientado por Pereira (1995) o 
conhecimento do comportamento dos materiais, associado à região e época de plantio 
favoráveis aos patógenos, é de fundamental importância no controle das principais 
doenças do milho.

Diante desse quadro preocupante foi estabelecido, o Núcleo de Apoio à 
Pesquisa em Milho (NAP-MILHO) da Escola Superior de Agricultura “Luiz de 
Queiroz” (ESALQ/USP), composto por instituições públicas e privadas, que realizou 
uma ampla avaliação do germoplasma de milho disponível no Brasil para as principais 
doenças foliares. Neste estudo foram avaliados aproximadamente 1.300 acessos e 
140 populações com algum grau de melhoramento genético, em 12 locais 
representativos da cultura no país. As doenças consideradas nesse projeto foram: 
mancha por Exserohilum turcicum {Exserohilum turcicuni), ferrugem polysora {Puccinia 
polysord), ferrugem branca ou tropical {Physophela zeaè), mancha por Phaeosphaeria 
{Phaeosphaeria maydis) e enfezamentos e viroses do milho (micoplasma/espiroplasma 
e viroses). Miranda Filho et al. (2000) apresentaram os resultados das avaliações dos 
acessos pelo NAP-MILHO. A partir dos materiais promissores identificados foram 
sintetizadas novas populações com alta concentração de genes para resistência às 
respectivas doenças.

As perspectivas dos programas de pré-melhoramento em milho são discutidas 
em detalhes nos trabalhos de Nass (1999) e Nass & Paterniani (2000).
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TABELA 7. Características dos acessos de milho selecionados nos estágios I e II do LAMP no Brasil. ’

Código do 
Acesso

Identificação
Florescimento 

Masc. Fem.
(dias)

Altura 
Planta
(cm)

Altura
Espiga 

(cm)

Produção
(Kg ha') 

15% umidade

Coloração 
do Grão

BRA 024767 Brasil 2296 67 73 185 100 3.547 Amarelo

BRA 054241 Asteca 59 65 190 115 3.469 Amarelo

BRA 044369 31136 Comp 64 69 140 60 3.183 Amarelo

BRA 044318 31116 Comp 69 73 150 75 3.150 Amarelo

BRA 053627 Caiano 69 72 185 115 2.938 Amarelo

BRA 028029 CMS 06 70 71 227 97 6.908 Amarelo

BRA 031381 Tuxpefio 1 70 72 199 78 5.988 Branco

BRA 051501 PE 011» 71 225 125 3.214 Amarelo

BRA 050598 AL015 69 210 115 3.106 Amarelo

BRA 051675 PE 027 67 215 105 3.015 Amarelo

BRA 050024 Comp. Manaus’ 70 210 125 2.990 Amarelo

BRA 052060 SE 033 74 210 125 2.965 Amarelo

BRA 051721 RN 004 67 220 120 3.068 Amarelo

BRA 051764 SE 003 72 245 140 3.000 Amarelo

BRA 052019 SE 028 69 210 130 2.892 Amarelo

BRA 052051 SE 032 - 240 150 2.328 Laranja

BRA 051501 PE 011’ 60 61 294 148 6.873 Amarelo

BRA 030929 BA 157 62 65 274 151 5.508 Amarelo

BRA 051039 BA 038 62 62 256 125 5.857 Amarelo

BRA 052957 Flint Comp 61 62 263 135 5.362 Amarelo

BRA 050024 Comp. Manaus* 59 61 239 109 6.101 Amarelo

BRA 051403 PE 001 64 63 241 131 4.924 Laranja

BRA 044083 Comp. Jaiba III 61 62 228 115 5.473 Amarelo

BRA 043915 CMS 0508 III 65 67 208 88 3.950 Amarelo

'Acessos selecionados em dois ambientes
#Fonte: Santos, M.X. (Comunicação Pessoal)

5.2 COLEÇÕES NUCLEARES (CORE COLLECTIONS)

A existência de programas bem sucedidos de pré-melhoramento deverá 
contribuir efetivamente com uma grande quantidade de informações para o 
estabelecimento de coleções nucleares {core collections).

A idéia de organizar coleções nucleares surgiu no início da década de 80, 
quando Frankel, enfatizou a necessidade de reduzir o tamanho das coleções de 
germoplasma existentes (Brown, 1989a). A coleção nuclear tem por objetivo principal 
representar a diversidade genética da espécie e seus parentes silvestres com o mínimo 
de repetitividade. Com base na teoria estatística dos alelos neutros, Brown (1989a) 
sugeriu que 10% do total dos acessos disponíveis representa aproximadamente 70% 
da variabilidade genética da coleção e, no caso de coleções muito grandes, a coleção 
nuclear não deve exceder 3.000 entradas.
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Deve-se ressaltar que o estabelecimento destas coleções não interfere no papel 
estratégico das coleções de base como repositório maior da variabilidade genética 
existente (Brown, 1989a,b; Vilela-Morales et al., 1997). Vilela- Morales (1995) 
enfatizou dois aspectos estratégicos na organização da coleção nuclear: a) as atividades 
de recursos genéticos e, principalmente, o estabelecimento de coleções nucleares são 
ações tipicamente interinstitucionais; b) seu enfoque sistêmico, o qual permite 
considerar os diferentes aspectos do conhecimento relacionado com a diversidade 
genética.

Na formação da coleção nuclear algumas informações são de fundamental 
importância, entre elas: dados de origem dos acessos; dados de caracterização incluindo 
informações taxonômicas e de marcadores moleculares e dados de avaliação de 
caracteres agronômicos. Aspectos teóricos e práticos sobre coleção nuclear são 
amplamente discutidos por Frankel & Brown (1984) e Brown (1989a,b), os quais 
sugerem alternativas para a adequada estratificação dos acessos com base em 
características morfológicas e agronômicas. Crossa et al. (1994) consideraram como 
essencial na estratificação, o conhecimento do número ótimo de acessos para conservar 
a maioria dos alelos presentes na coleção e a utilização de critérios adequados para a 
distribuição dos acessos nos respectivos estratos. As análises multivariadas constituem- 
se em excelentes ferramentas para auxiliar na estratificação dessas coleções (Brown, 
1989a; Crossa, 1994; Taba et al., 1994; Diwan et al., 1995).

Diversas coleções nucleares têm sido desenvolvidas (Tabela 8), entretanto, 
há necessidade de validar essas coleções, no sentido de verificar se realmente estão 
representando a variabilidade existente nas respectivas coleções de base.

Talvez a característica mais importante da coleção nuclear seja seu aspecto 
dinâmico, permitindo que após seu estabelecimento e validação, novos acessos sejam 
incorporados ou excluídos. Desta forma, caso sejam identificados acessos com 
características de interesse não presentes na composição inicial da coleção nuclear, 
basta introduzi-los no conjunto. Destaca-se também a reduzida probabilidade da 
coleção nuclear manter acessos muito semelhantes, obviamente esse fato está 
diretamente relacionado aos critérios utilizados na sua estratificação. Vilela-Morales 
et al. (1997) destacaram três vantagens da coleção nuclear em relação a coleção ativa:

Trevo Kouame & Quesenberty (1993)

TABELA 8. Exemplos de coleções nucleares (core collections').

Cultura Referência
Alfaia Basigalup et al. (1995)
Amendoim Holbrook et al. (1993)
Couve Boukema et al. (1997)
Ervilha Simon & Hannan (1995)
Grão-de-bico Hannan et aL (1994)
Lentilha Erskine & Muehlbauer (1991)
Mandioca Cordeiro et al. (1995)
Milho Taba et al. (1994)
Milho Abadie et al. (1998)
Milho Taba et al. (1999)
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a) níveis menores de duplicação e redundância genética; b) níveis mais expressivos de 
acessos com informações sobre identificação ou passaporte, de caracterização e 
avaliação; c) menor número de acessos e menor custo operacional, apresentando, 
consequentemente, maiores chances do germoplasma ser utilizado.

O CIMMYT tem realizado vários esforços no sentido de desenvolver 
metodologia para o estabelecimento de coleções nucleares em milho. Na literatura 
estão disponíveis os resultados obtidos com a raçaTuxpeno (Crossa etal., 1994;Taba 
et al., 1994), sendo que as estratégias de amostragem e as técnicas multivariadas 
apresentam-se como ferramentas indispensáveis no processo de formação destas 
coleções. Crossa et al. (1994) enfatizaram que a caracterização do germoplasma da 
coleção nuclear por marcadores moleculares (RFLPs, RAPDs) e enzimáticos deve 
contribuir com informações adicionais que, juntamente com dados morfológicos, 
geográficos e agronômicos, podem auxiliar na avaliação da diversidade genética e 
modificar a composição inicial da coleção nuclear.

No Brasil, até o momento, ainda são incipientes as ações visando ao 
estabelecimento de coleções nucleares. Entretanto, esta linha de pesquisa tem merecido 
atenção prioritária da Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia, que juntamente 
com outros parceiros e em uma primeira etapa, estabeleceu coleções nucleares de mandioca 
(Cordeiro etal., 1995) e de milho (Abadie etal., 1997; 1998; Taba etal., 1999).
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1. INTRODUÇÃO

“É, pois, da mais alta relevância esclarecer quais são os meios de modificação 
e co-adaptação. No início de minhas observações pareceu-me provável que o exame 
atento dos animais domésticos e das plantas cultivadas ofereceria o campo mais 
propício a estudos que elucidassem tão obscuro problema. Não me enganei; 
reconhecí, com efeito, que nossos conhecimentos sobre as variações no estado 
doméstico, por mais imperfeitos que sejam, fornecem-nos sempre a explicação 
mais simples e menos passível de erro. Seja-me permitido expressar a minha 
convicção de que estes estudos têm a máxima importância, embora, muito 
comumente, eles tenham sido negligenciados pelos naturalistas.” (Darwin, A 
Origem das Espécis)

A importância de se relacionar os processos que ocorrem ao longo de um 
programa de melhoramento genético, sob condições controladas pelo Homem, 
com aqueles presentes no processo evolutivo, sob a ação das forças da Natureza, 
pode ser encontrada na obra do próprio Darwin, que sempre demonstrou um 
grande interesse na ação da seleção humana sobre as plantas e os animais. Hoje, 
mesmo reconhecendo a inegável contribuição de estudos realizados com espécies 
domesticadas para a observação de fenômenos evolutivos que dificilmente poderíam 
ser verificados sob condições naturais em tempo hábil, podemos dizer que os 
conhecimentos adquiridos ao longo da construção da moderna Teoria Sintética da 
Evolução têm muito a contribuir para a prática do melhoramento genético de 
plantas.

O desenvolvimento da Teoria Sintética da Evolução tem levado a uma 
completa revisão dos nossos conceitos sobre o processo de domesticação de plantas, 
hoje concebido como um processo coevolutivo, e tem possibilitado uma melhor 
compreensão dos mecanismos responsáveis pela dinâmica das populações de plantas 
cultivadas, incluindo aspectos como a evolução da adaptação das pragas aos pesticidas, 
a plasticidade fenotípica, entre outros.

É conveniente que o melhorista tenha uma visão ampla das principais etapas 
e tendências que caracterizaram a evolução das plantas e das mudanças que ocorreram 
naquelas que passaram a ser utilizadas pelo Homem. A utilização de certas plantas 
pelo Homem deu origem a um processo de coevolução que as tornou de tal maneira 
dependentes de um ambiente artificial — o agroecossistema — que a maioria delas não 
consegue mais sobreviver na Natureza longe da ação humana. Este processo de 
domesticação fez com que estas plantas deixassem de apresentar muitas de suas 
características originais que garantiram no passado a continuidade da sua adaptação 
ao ambiente natural, sempre altamente competitivo e imprevisível. Neste contexto, 
o estudo das plantas na Natureza e sob domesticação nos permite avaliar o poder e os 
limites da seleção artificial, quando ela apóia ou contraria as tendências evolutivas 
que moldaram as plantas atuais dentro das imposições das restrições históricas e de 
desenvolvimento.



O processo evolutivo e o melhoramento de plantas 59

Do ponto de vista teórico, o melhoramento genético de plantas é um processo 
que exige um conhecimento básico, tanto acerca do organismo a ser modificado, 
quanto dos mecanismos que podem ser utilizados para se realizar estas modificações 
no sentido desejado, ainda que a necessidade de se compreender as possíveis alterações 
decorrentes destas modificações, na Natureza e no próprio Homem, não seja algo 
que possa ser relegado a um segundo plano.

De qualquer modo, se o intuito é a obtenção de um conjunto de indivíduos 
com características fenotípicas desejáveis, e se a estratégia a ser utilizada para se alcançar 
este objetivo é a alteração da constituição genética deste conjunto, torna-se necessário 
o conhecimento de como se dá o controle genético do caráter de interesse nos 
organismos em questão. A obtenção desce conhecimento básico, muitas vezes 
extremamente complexo por envolver a compreensão da ação e interação de inúmeros 
fatores tanto genéticos quanto ambientais, é tema de diversos capítulos deste livro, e 
certamente representa um dos grandes desafios da Genética moderna.

Do mesmo modo, é preciso que sejam conhecidos os diferentes mecanismos 
que podem ser utilizados para se realizar as alterações genéticas no sentido pretendido. 
Estes mecanismos, capazes de alterar a constituição genética de um determinado 
indivíduo ou de um conjunto de indivíduos, são, sob certos aspectos, precisamente 
os mesmos mecanismos atuantes na Natureza ao longo dos processos evolutivos. Os 
fatores responsáveis pelo processo evolutivo são, portanto, também aqueles que o 
melhorista utiliza para realizar o seu trabalho. O adequado conhecimento da influência 
de cada um destes fatores, dos seus efeitos nas propriedades genéticas dos indivíduos 
e das populações, deve, portanto, ser dominado para que o melhorista saiba planejar 
e executar as alterações genéticas necessárias para o cumprimento de seus objetivos 
de modo consciente.

2. AS ORIGENS E O DESENVOLVIMENTO DA TEORIA SINTÉTICA 
DA EVOLUÇÃO

A compreensão dos mecanismos responsáveis por modificações genéticas que 
podem levar à origem de novas espécies tem sido um dos grandes desafios da Biologia. 
Mesmo à luz das modernas técnicas de Biologia Molecular, de manipulação de registros 
fósseis e de simulação de modelos computacionais, muitas questões permanecem 
ainda sem uma resposta definitiva, particularmente no que diz respeito à magnitude 
relativa entre o papel do acaso e de processos estocásticos, em contraposição àquele 
desempenhado pelos processos determinísticos e sistemáticos da seleção natural, sobre 
o desenvolvimento de características adaptativas nas diferentes formas de vida. Ao 
mesmo tempo em que o papel da seleção natural no desenvolvimento de características 
adaptativas nos diversos organismos é bastante reconhecido, é cada vez mais evidente 
a importância do acaso neste processo, já que, em geral, o caminho a ser percorrido 
em busca de um estado fenotípico de maior valor adaptativo é fortemente influenciado 
pela constituição prévia dos indivíduos, por sua vez, em grande parte, decorrente de 
eventos históricos de natureza aleatória.

São bem conhecidas as dificuldades que Darwin e Wallace encontraram em 
expor suas idéias sobre a importância da seleção natural no processo evolutivo. A 
própria idéia de que os seres vivos evoluem, e de que os organismos que existem 
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atualmente representam variações de diferentes séries evolutivas, parece, ainda hoje, 
não ter se desvencilhado de obstáculos de cunho religioso e ideológico. Ainda assim, 
a real compreensão das causas da evolução, para não mencionar, o porque de sua 
existência, não é uma obra terminada e nossa visão deste processo ainda continua em 
franco desenvolvimento.

Lamarck foi provavelmente o primeiro a contestar seriamente a idéia da fixidez 
das espécies, embora a idéia sobre a existência de evolução seja bem anterior a ele. 
Até então a visão corrente era a de que as espécies seriam unidades biológicas fixas, 
frutos da criação divina. Todas as formas de variação encontradas na Natureza 
representariam imperfeições diante de formas ideais, imutáveis, que se constituiríam 
na “essência” de cada espécie. Esta visão Creacionista só foi seriamente abalada pela 
obra de Darwin e Wallace que veio a propor um novo paradigma para a origem das 
espécies, desta vez, de modo diferente do que fez Lamarck, com base em exaustivas 
observações realizadas sobre diversas espécies em diversas partes do mundo.

Segundo Darwin e Wallace, a partir de uma variação pré-existente entre os 
indivíduos de uma determinada espécie, sendo a quantidade de indivíduos produzidos 
a cada geração muito superior àquela suportada pelos recursos necessários à 
sobrevivência, formas melhor adaptadas apresentariam uma maior probabilidade de 
sobreviver e de deixar descendentes. Estas formas seriam portanto transmitidas à 
geração seguinte. Por outro lado, indivíduos portadores de características com baixa 
adaptabilidade, sucumbiríam à pressão exercida pela competição e seriam eliminados. 
Darwin e Wallace propuseram que a reprodução diferencial das diferentes formas 
levaria, ao longo das gerações, a um acúmulo de modificações que resultariam na 
formação de uma nova espécie. Esta hipótese, então denominada de hipótese da 
seleção natural, representa um marco no sentido da construção de um modelo 
adequado para se explicar a evolução e a origem das espécies.

Grande parte das críticas sérias dirigidas à esta teoria diziam respeito ao fato 
de que ela não conseguia explicar a origem das variações que se constituiríam na 
matéria prima para o processo evolucionário. De fato, Darwin não conseguiu 
apresentar uma explicação convincente sobre como se dava a renovação da 
variabilidade, que devido à ação da seleção natural e à mistura das formas selecionadas, 
como ele supunha, deveria se reduzir com o passar das gerações.

A explicação para este fato, no entanto, estava nos resultados dos trabalhos 
de Mendel, ainda que, quando da sua redescoberta por Hugo de Vries, Carl Correns 
e Von Tschermak, em 1900, foram interpretados como uma evidência contrária à 
hipótese da seleção natural. O início do século XX foi então marcado por um intenso 
debate, de natureza muitas vezes pessoal (ver Provine, 1971), entre os chamados 
biometristas (darwinistas) e os mendelianos, liderados por William Bateson. Foi 
durante os anos 20, com os trabalhos pioneiros de Fisher, Wright e Haldane, que 
uma síntese, abrigando a teoria evolutiva de Darwin e a aparente contradição imposta 
pelos processos descritos por Mendel, passou a ser desenvolvida. Neste período são 
importantes as contribuições de Chetverikov que reconheceu o papel dos mecanismos 
de interação gênica ao rejeitar enfaticamente a noção de vários genes agindo de forma 
independente com um valor adaptativo constante. Em seus trabalhos, Chetverikov 
apresenta a idéia de que cada característica herdada deve ser determinada não só por 
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um gene, mas por um agregado de genes, ou seja, um complexo gênico, e que um 
mesmo gene pode se manifestar diferentemente, dependendo do complexo em que 
se encontre (Torggler et al., 1995). Nos anos 30 e 40, foram fundamentais as 
contribuições realizadas porT. Dobzhansky, E. Mayr, J. S. Huxley, G. G. Simpson e 
G. L. Stebbins. Estes autores passaram a construir a moderna Teoria Sintética da 
Evolução, que reconheceu de modo coerente a participação de diferentes mecanismos 
no processo evolutivo (Nicklas, 1997).

De acordo com a Teoria Sintética da Evolução, o processo evolutivo se dá 
sobre uma variabilidade genética que tem origens nas mutações, envolvendo as próprias 
unidades básicas da informação genética (mutações de ponto), ou fragmentos de 
tamanho variável de DNA (deleções, inserções, translocações etc.) e muitas vezes 
cromossomos e genomas inteiros. Sobre esta variabilidade, que pode ser amplificada 
por mecanismos de recombinação presentes nos ciclos sexuais, atuam os processos de 
seleção e aqueles decorrentes da ação do acaso. Estes processos, que tendem a aumentar 
a divergência genética das populações, têm sua ação atenuada pela ocorrência de 
fluxo gênico entre estas unidades, sendo que a diferenciação ao nível de espécies 
dificilmente poderá ocorrer, a não ser que um determinado nível crítico de isolamento 
reprodutivo possa ser estabelecido.

3. OS MECANISMOS EVOLUTIVOS - AS FERRAMENTAS DO 
MELHORISTA

Dentre os diferentes mecanismos evolutivos atualmente reconhecidos, a seleção 
se destaca pelo seu caráter previsível, no sentido de que seus efeitos podem ser preditos 
teoricamente tanto em magnitude quanto em direção. Trata-se, certamente, do 
mecanismo evolutivo mais utilizado pelo Homem para realizar as modificações 
genéticas desejadas nos programas de melhoramento.

Para que se possa compreender as diferentes formas pelas quais a seleção 
pode modificar a constituição genética das populações é preciso que se tenha em 
mente que, em uma população, os indivíduos apresentam formas variáveis de um 
mesmo caráter, que por sua vez podem ser representadas sob a forma de distribuições 
de freqüência dos diferentes valores fenotípicos. Estas distribuições, que demonstram 
a freqüência com que os diferentes valores de um determinado caráter ocorrem na 
população, em geral apresentam, para os caracteres quantitativos, um 
comportamento semelhante ao da distribuição Normal de Gauss, como representado 
na Figura 1.

A seleção pode atuar sobre a constituição genética das populações de diferentes 
formas. Em uma primeira situação, mudanças ambientais favorecendo indivíduos 
situados em um dos extremos da distribuição farão com que a constituição genotípica 
da população se desloque no sentido de se aumentar a proporção destes fenótipos na 
população, deslocando a distribuição do caráter à direita ou à esquerda, para os casos 
em que os indivíduos com valores fenotípicos mais altos ou mais baixos, 
respectivamente, apresentem maior valor adaptativo. Este tipo de seleção, denominado 
de seleção direcional, em geral está presente nos programas de melhoramento, que 
procuram dirigir a expressão fenotípica do caráter para um dos extremos da 
distribuição, como no caso da seleção para maior produtividade (Figura 1).
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Quando a seleção atua no sentido de privilegiar os indivíduos situados na 
porção central da distribuição, e portanto os indivíduos que apresentam valores 
fenotípicos intermediários, ela é dita seleção estabilizadora. Esta forma de seleção é 
típica de condições onde fenótipos extremos são desvantajosos, retratando uma 
situação de equilíbrio alcançado, em geral em condições ambientais estáveis. Neste 
tipo de seleção não se esperam modificações nos valores genotípicos médios da 
população, sendo a variabilidade genética, no entanto, reduzida na medida em que 
genótipos extremos são eliminados (Figura 1). Geralmente, nestes casos, o maior 
valor adaptativo é obtido por genótipos que otimizam as relações de custo e benefício 
de diversos caracteres simultaneamente.

A título de exemplo, consideremos, ainda que de forma simplificada, a questão 
do tamanho ideal da inflorescência masculina do milho, o pendão. Devemos 
considerar neste caso que o tamanho do pendão está em geral associado ao grau de 
dominância apical presente no indivíduo. Este mecanismo de dominância, atribuído 
à ação de hormônios vegetais, ao carrear fotossintetizados da planta para suas regiões 
apicais, promove o desenvolvimento do pendão, ao mesmo tempo em que limita o 
desenvolvimento de gemas laterais na planta (como é o caso das gemas axilares que 
dão origem à inflorescência feminina do milho, a espiga). Assim, podemos esperar 
que, dada a competição por fotossintetizados existente entre o pendão e a espiga, à 
medida em que o tamanho do pendão for reduzido serão obtidos ganhos em 
produtividade correspondentes. Não podemos nos esquecer, no entanto, do fato de 
que uma quantidade mínima de pólen (variável dependendo das condições ambientais) 
deve ser garantida. Assim, enquanto pendões muito grandes reduzem a produtividade 
por competirem demasiadamente com as espigas, pendões muito pequenos podem 
se constituir em um problema pela falta de grãos de pólens produzidos. Deste modo, 
é de se esperar que exista um tamanho ótimo para o pendão de milho, por exemplo, 
que certamente é representado por um pendão de tamanho intermediário, dependente 
das forças de equilíbrio entre estes fatores em um dado ambiente. Certos casos, em 
que os programas de melhoramento genético atingiram determinados patamares de 
produtividade, com redução nos ganhos de seleção, podem ser explicados pela ação 
de forças estabilizadoras da seleção natural, quase sempre presente, ainda que 
desapercebidamente. A demonstração de que isto pode ocorrer é representada pelos 
casos em que a seleção no sentido inverso ao desejado redunda em ganhos genéticos 
negativos consideráveis, explicitando a presença de variabilidade genética para o caráter

FIGURA 1. Os diferentes tipos de seleção e seus efeitos nas populações: a) Seleção direcional; b) Seleção 
estabilizadora; c) Seleção disruptiva.
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em questão. Nestes casos, embora exista variabilidade genética e pressão de seleção 
artificial no sentido desejado, estando o valor do caráter próximo de um limite de 
eficiência, de natureza fisiológica ou não, as forças de seleção contrárias impedem 
que ocorram os ganhos genéticos esperados. Na Natureza isso pode proporcionar a 
falsa impressão de que a seleção natural é pouco eficiente no sentido de realizar a 
alteração de um determinado caráter. Entretanto, deve-se levar em conta que o fenótipo 
é o resultado de um compromisso entre pressões de seleção muitas vezes conflitantes.

A seleção pode atuar ainda no sentido de favorecer indivíduos situados nos 
extremos da distribuição, em detrimento daqueles situados em posições intermediárias. 
Neste caso, a seleção, dita disruptiva, leva inevitavelmente à diferenciação da população 
em pelo menos duas populações distintas (Figura 1). Este tipo de seleção ocorre, 
tanto pela modificação drástica das condições ambientais, fazendo com que os 
indivíduos que em uma condição ambiental precedente eram os de maior valor 
adaptativo passem a ser os de menor valor, quanto em ambientes muito heterogêneos, 
onde indivíduos intermediários sejam desfavorecidos em decorrência da maior 
eficiência de genótipos mais específicos para as diferentes condições.

Além das forças da seleção, as mudanças evolutivas são muito influenciadas 
pela ação do acaso, atuando principalmente durante os processos de amostragem de 
gametas que ocorrem a cada geração de uma população. Estes efeitos, conhecidos 
como oscilação genética ou deriva genética, promovem não só a diferenciação gradual 
entre populações mantidas isoladamente, ou com um reduzido fluxo gênico entre si, 
mas são também responsáveis por modificações drásticas e imprevisíveis no destino 
das populações, ainda que elas venham a ser posteriormente moldadas geneticamente 
por pressões seletivas semelhantes.

O fato de que grande parte dos genes de um indivíduo possa sofrer 
modificações sem que estas modificações redundem em menor valor adaptativo faz 
com que pelo acúmulo de mutações e pelos efeitos de oscilação genética, que podem, 
inclusive, vir a fixar estes genes, as populações possam se diferenciar geneticamente 
sem que esta diferença se expresse fenotipicamente. Estas diferenças podem permanecer 
silenciosas até que, dada uma alteração nas condições ambientais (ou genéticas), elas 
passem a desempenhar papéis importantes na expressão fenotípica, mudando para 
sempre o caminho evolutivo destas populações. O papel destas modificações 
cumulativas e silenciosas, que ocorrem em genes seletivamente neutros, no processo 
evolutivo foi inicialmente estudado por Motoo Kimura, nos anos 70, levando-o a 
propor a Teoria Neutralista (Kimura, 1982), que até hoje desperta bastante polêmica, 
por diminuir, de certo modo, a importância da seleção natural na evolução das espécies.

Obviamente, os mecanismos evolutivos que atuam nas plantas são os mesmos 
que atuam nos demais organismos, mas a importância evolutiva de cada um deles 
varia nos diferentes grupos. As plantas apresentam características peculiares que muito 
influenciaram a sua evolução. De acordo com Stebbins (1950; 1974) e Stebbins etal. 
(1977), as plantas possuem um organismo muito menos complexo do que os animais, 
como é revelado pelos diferentes números de tipos de células encontrados num 
organismo adulto: cerca de 250 em um mamífero e de 50 em uma Angiosperma. 
Nas plantas há uma necessidade bem menor de interação entre os diferentes órgãos, 
e elas são potencialmente imortais, pois apresentam um sistema de crescimento aberto, 
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devido à presença de tecidos embrionários - os meristemas - nas raízes e nas partes 
aéreas. Ao contrário de grande parte das células animais, as células vegetais, em geral, 
são totipotentes, capazes de dar origem a um organismo, quando colocadas num 
meio de cultura apropriado.

As espécies para continuarem a existir, acompanhando as mudanças do 
ambiente, devem manter uma certa quantidade de variabilidade genética, que deve 
ser preservada da ação da seleção natural. Um excesso de variabilidade genética também 
seria prejudicial, porque levaria a uma perda da adaptação. O controle da quantidade 
de variabilidade genética é realizado através de fatores ecológicos e de mecanismos 
genéticos, principalmente por meio do sistema de recombinação, que é determinado 
pelo sistema reprodutivo.

Como consequência da sua imobilidade, as plantas adotaram um grande 
número de tipos diferentes de reprodução, indo além do simples sistema de dois 
sexos, tão eficiente nos animais. O sistema reprodutivo está intimamente relacionado 
com o sistema de recombinação, que regula a quantidade de variabilidade genética, 
e que pode ser aberto, restrito e fechado (Grant, 1981), representados, respectivamente, 
pela fecundação cruzada, pela autogamia e pela agamospermia. As plantas com sistema 
de recombinação restrito ou fechado são encontradas normalmente em habitats abertos 
e pioneiros, como desertos e sucessões ecológicas, onde há um prêmio para a ocupação 
rápida do ambiente, antes da chegada de competidores, realizada através da produção 
de uma descendência numerosa e uniforme. De outro lado, as plantas com um sistema 
aberto de recombinação são normalmente encontradas em comunidades fechadas, 
como florestas, onde a chance de estabelecimento de uma plântula é pequena, devido 
à competição. Nesse caso há um prêmio para a produção de poucos, mas vigorosos 
descendentes, estando este vigor em geral associado com uma elevada heterozigose, 
para poder fazer frente às mudanças ambientais, na longa espera de uma oportunidade 
de inserção definitiva na comunidade.

O sistema reprodutivo é de grande importância na regulação da estrutura 
genética das populações vegetais, determinando a magnitude e a organização da 
variabilidade genética, tanto ao nível de pool gênico quanto ao nível de genótipos, 
exercendo uma influência importante na ação dos diferentes fatores evolutivos 
(Richards, 1986;Wyatt, 1992).

A estrutura genética de uma população diz respeito à quantidade e a 
organização da variabilidade genética nela presente. Em outras palavras, ela descreve 
o mosaicismo das freqüências gênicas e genotípicas, e reflete os processos históricos 
de uma população, restringindo de alguma maneira a ação desses processos no presente 
e no futuro. Sob condições naturais, a manutenção e a dinâmica da estrutura genética 
de uma população são devidas à interação entre um conjunto de fatores evolutivos: 
variação no conjunto gênico, organização dessa variação nos genótipos, a distribuição 
espacial desses genótipos, o sistema reprodutivo que controla como os gametas se 
unem para formar a progênie, a dispersão dessa progênie, os eventos estocásticos e os 
processos de crescimento, mortalidade e substituição que dão origem às futuras 
gerações (Crawley, 1986; Doust & Doust, 1988).

A estrutura espacial de uma população descreve a variação da densidade de 
indivíduos no espaço geográfico, e está relacionada com a estrutura genética. Na 
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Natureza, as plantas numa população apresentam geralmente uma estrutura agregada 
ou em grupos de indivíduos, que geralmente são geneticamente aparentados 
(Hutchings, 1986). Disso resulta que as populações naturais vegetais não são 
contínuas, mas sim constituídas por uma série de subpopulações ligadas entre si 
pelo fluxo gênico. Mesmo quando as populações ocupam habitats relativamente 
homogêneos pode ocorrer um mosaicismo espacial, devido ao padrão de distribuição 
das sementes pelo vento ou pelos animais, que causa um mosaicismo genético 
através da formação de grupos de indivíduos geneticamente aparentados, 
denominados grupos de vizinhança. Quando este mosaico genético é sobreposto 
ao mosaico da heterogeneidade ambiental, produzida por fatores como fertilidade 
variável, atividade de micorrizas, condições de luminosidade e umidade, competição, 
alelopatia etc., o potencial para heterogeneidade é incrementado (Bock & Linhart, 
1982).

Denomina-se grupo de vizinhança a área centralizada num indivíduo, dentro 
da qual há uma elevada probabilidade de se encontrar outros indivíduos que lhe 
sejam aparentados (Silvertown & Doust, 1993). O tamanho do grupo varia com a 
densidade, porque a dispersão do pólen está em geral inversamente correlacionada 
com a densidade. Portanto, quando a densidade é elevada o tamanho do grupo de 
vizinhança é menor.

Todas as populações naturais de plantas apresentam, em uma ou em outra 
escala, uma distribuição em mosaico, que reflete uma heterogeneidade espacial presente 
ou passada do habitat. Um grupo de populações naturais com uma distribuição 
ampla e ligadas por um fluxo gênico significativo se constitui em uma metapopulação 
cuja dinâmica é determinada pela taxa de colonização e de extinção das populações 
que a compõem. O balanço entre extinção e colonização gera um limiar, que determina 
os limites da área de distribuição de uma espécie (Silvertown & Doust, 1993).

Quando o fluxo gênico é restrito, as populações tenderão a apresentar um 
menor tamanho efetivo e endogamia mais elevada e, como resultado, uma maior 
probabilidade de se diferenciar. De outro lado, uma alta taxa de fluxo gênico 
homogeneiza as diferenças genéticas entre as populações, mesmo em presença de 
uma pressão de seleção intensa. Cabe salientar, no entanto, que o fluxo gênico também 
pode se apresentar como uma força geradora de variabilidade genética em situações 
específicas, quando a presença de heterogeneidade ambiental estiver associada a 
condições de instabilidade demográfica das populações, caracterizadas pela alta 
freqüência de eventos de extinção e recolonização (Slatkin, 1987).

Os genes entre as populações são dispersos em dois estágios do ciclo da planta: 
na dispersão do pólen e na dispersão dos frutos ou sementes. Os dois tipos de dispersão 
são eventos independentes, mas atuam aditivamente para influenciar o tamanho do 
grupo de vizinhança. O movimento do pólen está relacionado com o comportamento 
de forrageamento do polinizador, densidade de plantas e direção do vento. Nas espécies 
com sementes dispersas pelo vento a maioria das sementes tende a cair e a germinar 
junto da planta-mãe. Quando as sementes são dispersas pelos animais, estes geralmente 
comem vários frutos de uma vez, e depositam as sementes junto com as fezes em 
locais às vezes distantes, acarretando a formação de grupos de indivíduos geneticamente 
relacionados.
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Nos animais o mecanismo de isolamento reprodutivo mais comum é o 
etológico, resultante da diferença de comportamento pré-nupcial dos machos e fêmeas 
de espécies diferentes. Nas plantas, especialmente naquelas com fecundação cruzada 
realizada pelo vento, o isolamento reprodutivo é derrubado com facilidade. Este 
fato, juntamente com a poliploidia e a reprodução assexuada garantem nas plantas a 
presença de suficiente flexibilidade fenotípica, compensando a sua imobilidade.

Muita polêmica existe ainda em torno do quanto os mecanismos que atuam 
na microevolução, isto é, na evolução ao nível de espécie, são também os responsáveis 
pelos processos macroevolutivos, a evolução acima do nível de espécie, caracterizada 
pelo aparecimento de grupos com características novas, como seria o surgimento das 
aves e mamíferos a partir dos répteis ou o surgimento das plantas com sementes. De 
um lado, os darwinistas defendem que os mecanismos que atuam na microevolução 
atuam também na macroevolução, e que os novos grupos surgiríam pelo acúmulo de 
pequenas mutações, não havendo portanto saltos no processo evolutivo. Entretanto, 
esta interpretação não encontrou apoio junto aos paleontólogos, que defendiam a 
ocorrência de mudanças bruscas na evolução de uma linhagem, como era evidenciado 
pela descoberta de fósseis bem diferentes daqueles das camadas mais antigas no mesmo 
local.

Esta divergência entre as duas posições, uma gradualista e outra saltacionista, 
deu origem a uma tentativa de conciliação nos anos 70, com a proposta da Teoria do 
Equilíbrio Pontuado (Gould & Eldredge, 1977; 1993), que defendia a existência de 
longos períodos de calmaria evolutiva, ou estase, interrompidos por surtos, ou 
explosões, de grande atividade evolutiva, de curta duração numa escala de tempo 
geológico. Os primeiros corresponderíam a períodos sem grandes mudanças 
ambientais, nos quais o surgimento de novos tipos seria impedido pelas restrições de 
desenvolvimento e pela seleção estabilizadora. Já os segundos estariam na dependência 
de mudanças ambientais de grandes proporções, que afetariam sobretudo as 
populações pequenas e isoladas localizadas na periferia da área de distribuição de 
uma espécie. Nestas populações, o aumento das pressões de seleção, a deriva genética 
e a interrupção do fluxo gênico provocariam mudanças drásticas nos genótipos, que 
levariam a uma verdadeira revolução genética. Na maioria das vezes estas mudanças 
levam à extinção da população, mas em alguns casos esta reorganização do genótipo 
permite o surgimento de uma nova espécie, ou mesmo de um novo grupo. Este 
efeito, conhecido como Efeito do Fundador tem papel fundamental na origem das 
espécies (Futuyma, 1991).

Deve-se considerar ainda que na macroevolução também ocorre a influência 
do acaso ou contingência histórica, que faz com que o curso normal da evolução seja 
desviado, tomando direções novas, rumo a diferentes picos adaptativos. Isso torna a 
evolução um processo imprevisível a longo prazo. Após cada uma das cinco grandes 
extinções em massa que ocorreram desde o início do Cambriano, as espécies que 
sobreviveram passaram a dispor de espaços vazios, livres de competidores, que 
asseguraram um sucesso evolutivo que teria sido impossível no ambiente anterior. 
Algumas das espécies sobreviveram porque estavam de alguma forma preparadas 
para fazer frente aos estresses ambientais, mas outras sobreviveram por simples acaso, 
apenas por estarem no local certo no momento certo. Sem a extinção no Cambriano 
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que causou o desaparecimento de inúmeros grupos de invertebrados, o ancestral dos 
Cordados não teria tido provavelmente nenhuma chance evolutiva, e a evolução 
teria tomado um curso totalmente diferente daquele que levou ao surgimento dos 
mamíferos e do Homem.

A discussão sobre o papel do acaso nos leva a questionar a existência de 
progresso na evolução. Darwin rejeitou a idéia do progresso, por não admitir uma 
finalidade na evolução. Para ele, assim como para os darwinistas mais ortodoxos, na 
evolução de uma linhagem ocorre apenas um aumento de complexidade, pelo acúmulo 
de adaptações sucessivas. Dawkins (1997) afirma que a própria evolução pode evoluir, 
progressivamente, numa escala de tempo geológico, comparando-a ao avanço que ocorre 
nos dentes de uma catraca quando é usada para levantar um peso. Assim, após o 
surgimento da célula eucariota, da multicelularidade, da sexualidade, da flor e do fruto 
nos vegetais, a evolução passou a percorrer novos caminhos. Entretanto, a curto prazo 
a evolução continuaria a ser o processo lento e gradativo considerado por Darwin.

É importante salientar que a complexidade crescente resultante do processo 
evolutivo nem sempre se traduz diretamente sobre as estruturas dos organismos. 
Muitas vezes os processos biológicos em que estas estruturas estão envolvidas é que se 
tornam mais complexos. Nos vegetais, por exemplo, as estruturas florais das gramíneas, 
aparentemente mais simples do que as estruturas florais completas de muitas 
dicotiledôneas, representam o resultado de milhões de anos de evolução, período em 
que houve uma longa e progressiva modificação do sistema reprodutivo da planta no 
sentido da autogamia. Neste sentido, a aparente simplicidade das flores das gramíneas 
representa na realidade uma modificação funcional complexa resultante de forças 
evolutivas que privilegiaram a produção de descendentes homogêneos, em geral mais 
aptos a colonizar ambientes abertos, através do mecanismo de autofecundação.

4. O CAMINHO EVOLUTIVO DOS VECETAIS - O QUE TEM FEITO 
A NATUREZA

Pode-se dizer que toda a evolução das plantas é caracterizada pelo esforço de se 
livrar da dependência da água de onde surgiram. Nas primeiras plantas terrestres a geração 
haplóide, o gametófito, era a geração dominante, sendo a diplóide, o esporófito, apenas 
um parasita efêmero do gametófito. Estes atributos confinaram durante muito tempo as 
plantas aos ambientes alagados, pois o gametófito precisava da água para que o anterozóide 
pudesse nadar até a oosfera. A vida em locais úmidos e sombrios prejudicava a fotossíntese 
e o desenvolvimento de um sistema eficiente de condução. Portanto, esse longo processo 
de transformação que vai desde o início da vida vegetal terrestre até as Angiospermas 
pode ser visto como uma corrida para o sol (Tonzig, 1975).

A independência em relação à água exigiu uma transformação que fez do 
esporófito diplóide a geração dominante, com uma redução progressiva em tamanho 
do gametófito, atualmente representado nas Angiospermas pelo grão de pólen maduro 
e pelo saco embrionário. Essa profunda transformação trouxe consigo um 
aprimoramento da função fotossintética, do sistema radicular e dos sistemas de 
sustentação e de condução.

Todas as plantas terrestres, surgidas há cerca de 430 milhões de anos atrás, 
são Embriófitas, isto é, plantas que carregam um embrião e apresentam uma 
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alternância de gerações. As Embriófitas não vasculares (Briófitas) e as Embriófitas 
vasculares (Traqueófitas) exploraram, respectivamente, dois caminhos evolutivos 
diferentes: a preponderância da geração gametofítica e a preponderância da geração 
esporofítica. As primeiras plantas terrestres tinham uma estrutura muito simples, e 
as folhas verdadeiras somente apareceram numa época bem mais tardia, cerca de 320 
milhões de anos atrás, criando, em decorrência da perda d’água, pressões seletivas 
para aumento da absorção da mesma e para o aparecimento das verdadeiras raízes. A 
semente somente veio a aparecer nas Gimnospermas, que apresentam os óvulos 
expostos na época da polinização, e não enterrados nos tecidos do esporófito, como 
nas Angiospermas. A maioria dos caracteres que definem as Angiospermas apareceu 
separadamente em vários grupos de Gimnospermas, combinando-se posteriormente 
numa única linhagem. Neste sentido, para alguns autores, as Angiospermas não se 
constituem em uma única linha evolutiva, como é o caso das Gimnospermas. A flor 
e o fruto apareceram nas Angiospermas, que já deixaram registros fósseis de 135 
milhões de anos atrás. Além da presença da flor e do fruto, outras inovações também 
contribuíram para o grande sucesso das Angiospermas, como a capacidade de se 
propagar assexuadamente, a capacidade de crescerem rapidamente, a presença do 
hábito herbáceo e do hábito decíduo, o fato de possuírem tecidos condutores, xilema 
e floema, muito eficientes, além da própria coevolução a que estes organismos foram 
submetidos com insetos e outros animais.

A partir do Cretáceo Médio as Angiospermas substituíram progressivamente 
as Pteridófitas e as Cicadáceas que dominavam a flora terrestre desde o Carbonífero. 
Espécies e gêneros modernos de Angiospermas ocorrem pela primeira vez em grande 
quantidade como fósseis a partir de 50 milhões de anos atrás. A partir do final do 
Cretáceo e durante grande parte do Terciário floras diversas entraram em contato 
devido à colisão de massas continentais, enquanto outras se fragmentaram 
acompanhando o deslocamento dos continentes ou levantamento de grandes cadeias 
de montanhas. O esfriamento climático, progressivo e global no Terciário deslocou a 
distribuição de plantas rumo ao equador nos dois hemisférios, e há cerca de 10 
milhões de anos atrás as espécies tropicais desapareceram definitivamente na maioria 
das floras de latitudes médias. No final do Pleistoceno e no decorrer do Holoceno 
houve várias mudanças climáticas que, juntamente com a ação antrópica, a partir de 
9.000 anos atrás, moldaram a composição florística nos diferentes continentes no 
início da época histórica.

Hoje, as Angiospermas dominam totalmente a flora terrestre, existindo cerca 
de 235.000 espécies de Angiospermas contra 22.000 de Briófitas, 9.000 de Pteridófitas 
e apenas 750 de Gimnospermas. Este domínio se deve, sobretudo, à versatilidade do 
seu sistema reprodutivo que permitiu a adaptação aos mais diferentes ambientes 
num tempo biológico relativamente curto. Esta plasticidade é decorrente 
principalmente da presença da flor, altamente seletiva em relação ao tipo de polinizador, 
tornando-se assim responsável direta pelo surgimento rápido de barreiras de isolamento 
reprodutivo, que, ao permitirem a manutenção da identidade genética, propiciam ao 
mesmo tempo o surgimento de novas espécies. A quantidade de variabilidade genética 
necessária para a adaptação é obtida através de uma série de mecanismos diferentes, tais 
como auto-incompatibilidade, heterostilia e apomixia facultativa.
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5. O PROCESSO DE DOMESTICAÇÃO DE PLANTAS - O QUE TEM 
FEITO O HOMEM

Há indícios que no início do Holoceno o Homem deixou de ser um coletor 
de plantas e um pescador/caçador para se tornar um agricultor e criador. Discute-se 
muito sobre os fatores responsáveis por essa mudança, mas há a respeito apenas 
hipóteses. O que é certo é que desde o início da sua história, os hominíneos — 
Nustralopithecus e Homo — utilizaram as plantas na sua alimentação, como é evidenciado 
pelo estudo de dentes fósseis datados de mais de 4 milhões de anos. Mas, enquanto 
os Nustralopithecus permaneceram vegetarianos, os humanos se tornaram onívoros, 
afastando dessa maneira a ameaça de se extinguirem, como ocorreu com os 
australopitecíneos, que numa mudança climática entraram em competição com os 
demais herbívoros, muito mais eficientes.

Rindos (1984) defende a idéia que o processo de domesticação iniciou-se a 
partir do momento em que o Homem passou a se interessar por uma determinada 
planta, protegendo-a e disseminando-a. Iniciava-se assim um processo de coevolução, 
que acabaria transformando profundamente as plantas utilizadas pelo Homem, 
tornando-as dependentes dele para a sua sobrevivência e, ao mesmo tempo, 
modificando o curso da história da humanidade, que também passou a depender das 
plantas. O autor mencionado distingue três estágios no processo de domesticação 
das plantas: acidental, especializada e agrícola. O primeiro estágio se caracteriza por 
uma relação inconsciente do Homem com a planta que utiliza na sua alimentação, e 
que passa a proteger e cujas sementes espalha. O relacionamento se estreita no segundo 
estágio, quando o Homem leva a planta para junto da sua habitação, onde ela encontra 
o terreno livre de competidores e estercado. No terceiro estágio, da domesticação 
agrícola, o Homem proporciona às plantas um ambiente onde elas possam maximizar 
o seu potencial de produção, ao reparo de predadores e de competidores. Surge assim 
o agroecossistema, e as plantas passam por uma profunda alteração genética que as 
torna adaptadas a um ambiente artificial, caracterizado pelo preparo do solo, 
semeadura, cultivo e colheita. É importante aqui lembrar que, segundo Rindos (1984), 
este processo de domesticação não é exclusivo do Homem, mas ocorre também em 
muitas espécies animais, onde pode ser detectada a existência de uma ou mais das 
três etapas de domesticação acima mencionadas. Assim, por exemplo, ele descreve a 
coevolução que ocorreu entre uma espécie arbórea (Acacia) e uma espécie de formiga. 
A planta fornece às formigas carboidratos através dos seu nectários, e proteínas e 
lipídios atráves dos corpos de beltran, estruturas existentes nas folhas. Por sua vez as 
formigas protegem a planta do ataque de herbívoros e do fogo, limpando o terreno 
em volta dela e impedindo que seja destruída por incêndios. Com isso a espécie de 
Acacia conseguiu aumentar a sua área de distribuição, ocupando inclusive novos 
habitats, não disponíveis para outras espécies do mesmo gênero. Isso é muito parecido 
com o que ocorreu no início da coevolução do Homem com as plantas hoje 
domesticadas, quando deixou de derrubá-las e passou a protegê-las. Existem muitos 
exemplos, inclusive para outras etapas do processo de domesticação, como é caso do 
plantio de esporos de fungos feito por formigas num substrato cuidadosamente 
preparado com folhas e secreções.
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Segundo Harlan (1975), o processo de modificação genética de uma espécie 
vegetal não começa quando o Homem passa a utilizar os seus frutos, mas sim quando 
passa a guardar parte das sementes e a plantá-las, porque é a partir deste momento 
que ele passa a exercer uma pressão de seleção a favor de genes que determinam uma 
característica que de alguma forma é importante para que a planta permaneça adaptada 
ao novo sistema. Isso deve ter ocorrido, por exemplo, quando o Homem entrava 
num campo de trigo no momento em que este apresentava o maior número de 
espigas maduras. Dessa maneira ele estava inconscientemente selecionando para um 
ciclo mais homogêneo e para eliminação da deiscência das sementes, uma vez que ele 
esperava para entrar no campo e realizar a sua colheita quando havia promessa de um 
maior retorno para o seu esforço, e somente colhia as sementes que não tinham caído 
no chão ou que não caíam ao contato com o seu cutelo de pedra. Assim, Harlan 
(1975) distingue no processo de domesticação duas etapas, uma inconsciente ou 
automática, e a outra consciente. Na segunda etapa o Homem passa a selecionar 
tendo em vista determinados objetivos, como gosto agradável, cor, formato etc., mas 
é na primeira etapa que ocorrem as maiores alterações no genótipo da planta, 
influenciando toda a sua evolução posterior sob domesticação. Como exemplo, 
podemos citar a stndrome do girassol, representada pela série de mudanças causadas 
pelo simples ato do Homem de colher as espigas maiores num campo de milho, ou 
de inflorescências maiores num campo de girassol. Agindo assim ele estaria 
inconscientemente selecionando para plantas com maior dominância apical e, 
portanto, com menor número de espigas (de menor tamanho). No caso do arroz, a 
seleção para cachos maiores, levaria a uma diminuição do número de perfilhos e a 
uma maturação mais uniforme das diversas inflorescências da mesma planta. Da 
mesma forma, o aumento de tamanho verificado nos grãos produzidos pelas plantas 
cultivadas é resultado da vantagem seletiva das sementes maiores que produzem 
plântulas mais vigorosas e competitivas.

Vários autores apontam outras mudanças provocadas pela seleção humana 
ao longo do processo de domesticação. Entre elas, pode-se citar a eliminação de 
estruturas de defesa, como os espinhos, ou de substância tóxicas, como o acído 
cianídrico na mandioca, e, ainda, a perda da deiscência e da dormência das sementes 
e o gigantismo dos órgãos utilizados pelo Homem. Todas estas características são 
importantes na Natureza, mas pouco desejáveis num agroecossistema. Este, por 
exemplo, é o caso da dormência das sementes, que na Natureza representa um seguro 
contra a ocorrência de períodos desfavoráveis para a germinação ou o estabelecimento 
da plântula, e, ainda, o caso da presença de órgãos ou substâncias de defesa, totalmente 
inúteis na ausência de herbívoros.

É bom lembrar que nem sempre uma planta cultivada é também uma planta 
domesticada, pois existem plantas que são cultivadas em pequena ou em grande 
escala sem que tenham perdido as suas características de planta selvagem como é caso 
de muitas plantas medicinais cultivadas em quintais. Rindos (1984) lembra ainda 
que domesticação e agricultura não podem ser considerados sinônimos, pois a primeira 
é o resultado de um processo de coevolução Homem/planta, enquanto a segunda é 
uma atividade humana visando proporcionar um ambiente propício para que as 
plantas utilizadas pelo Homem possam expressar todo o seu potencial produtivo. A 
domesticação começa com o início da presença hominídia, cerca de 4 milhões de 



O processo evolutivo e o melhoramento de plantas 71

anos atrás, enquanto a agricultura somente surge após o término da última grande 
glaciação, cerca de 9.000 anos atrás.

Muitas das plantas domesticadas anuais têm sua origem num grupo de plantas 
selvagens denominadas de “invasoras” (weeds). As invasoras são espécies de plantas 
adaptadas para a colonização rápida de espaços abertos ou alterados, e se caracterizam 
por ser normalmente de autofecundação ou de reprodução assexuada, por produzirem 
um grande número de sementes pequenas, que dão origem a plântulas pouco vigorosas, 
que morrem com muita facilidade antes do recrutamento. Este tipo de estratégia, 
denominada “r”, visa a produção de uma descendência pouco variável, mas igualmente 
bem adaptada para a ocupação do terreno antes da entrada de competidores. Em um 
ambiente fechado, como uma mata, onde a competição é intensa, as plantas 
apresentam uma estratégia do tipo caracterizada pela produção de uma prole 
pouco numerosa mas vigorosa, e pela presença de alogamia predominante, que assegura 
a presença de uma grande variabilidade genética na descendência, necessária para 
fazer frente a um futuro imprevisível durante a longa espera até encontrar o espaço e 
a luz necessários para a sua inserção no ambiente. Plantas invasoras típicas são as 
ervas daninhas que infestam as lavouras. Muitas delas mimetizam as espécies cultivadas 
para que não sejam erradicadas pelo agricultor, e muitas vezes são tão semelhantes a 
elas que não são reconhecidas nem por uma pessoa experiente. Muito citado na 
literatura é o caso de um programa de melhoramento na Asia que, para poder separar 
o arroz cultivado do arroz vermelho invasor das lavouras, introduziu no primeiro um 
gene que determinava uma cor roxa na bainha das folhas, permitindo assim a 
identificação sem dificuldade do arroz cultivado. Entretanto após apenas 5 anos, o 
arroz vermelho também adquiriu a mesma cor roxa! Neste caso, o fluxo gênico e a 
intensa pressão de seleção praticada inconscientemente foram suficientes para apressar 
o processo de mimetização.

Entretanto, não se deve acreditar que as plantas invasoras surgiram após o 
aparecimento do Homem, colonizando as proximidades das suas habitações. Na 
verdade, elas estavam presentes desde o início da evolução das plantas terrestres, 
sendo que, de acordo com alguns autores, uma das causas do sucesso evolutivo das 
Angiospermas foi o fato dos seus representantes do Cretáceo terem apresentado esta 
característica de invasor, que permitiu que ocupassem os espaços deixados livres na 
vegetação de Cicadáceas e Pteridófitas pelo pastoreio dos dinossauros. Desde o início 
da evolução das plantas houve sempre um prêmio para aquelas que possuíssem a 
capacidade de colonizar rapidamente ambientes abertos.

O advento da agricultura coincide com a terceira etapa do processo de 
domesticação, denominada agrícola. O resto é conhecido: ocorre uma redução 
progressiva no número de espécies vegetais utilizadas pelo Homem, de cerca de 5.000 
no neolítico a cerca de 400 atualmente, das quais apenas 15 espécies são especialmente 
importantes na alimentação. Dessas, apenas quatro - trigo, arroz, milho e batata - 
representam cerca de 80% do volume total produzido. Ao mesmo tempo verifica-se 
uma redução progressiva da variabilidade genética, sacrificada na busca de uma maior 
uniformidade dos produtos finais, e na utilização de um número cada vez menor de 
cultivares melhoradas em áreas contínuas cada vez maiores. As espécies cultivadas se 
tornam cada vez mais vulneráveis ao ataque de pragas e doenças, exigindo novos 
pesticidas e a introdução de novos genes de resistência.
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A partir do século XX, estamos numa nova etapa do processo de domesticação, 
denominada de científica. Os avanços da genética e de outras ciências permitiram 
conhecer e, em parte, manipular os mecanismos responsáveis pela evolução das plantas 
na Natureza e sob domesticação. Mas as lições que o conhecimento do passado 
proporciona quanto às causas do insucesso evolutivo e da extinção de grupos inteiros 
de plantas e de animais são esquecidas. As novas tecnologias visando a obtenção de 
plantas transgênicas ou apomíticas oferecem soluções interessantes e tentadoras a 
curto prazo, mas a longo prazo vão contribuir para que o equilíbrio presente em todo 
o processo coevolutivo na Natureza seja rompido, ameaçando a própria sobrevivência 
a longo prazo da humanidade.

Entretanto, os avanços da Ciência que vêm contribuindo para o 
surgimento de novas metodologias no melhoramento de plantas têm também 
contribuído para uma melhor avaliação do impacto do Homem sobre a Natureza, 
apontando soluções para os problemas surgidos. Um exemplo disso é a campanha 
ao nível mundial para a conservação dos recursos genéticos. Já na segunda década 
deste século, Vavilov, na Rússia, procurou identificar os centros de origem das 
plantas cultivadas, reconhecendo inicialmente oito centros nos cinco continentes. 
Os centros de origem eram reconhecidos pelo grande número de formas diferentes 
de uma espécie. Hoje, o conceito de centros de origem de Vavilov foi alterado, 
reconhecendo-se que nem sempre os centros de maior diversidade correspondem 
aos centros de origem. Entretanto a idéia de Vavilov ainda encontra seguidores, 
existindo hoje a consciência da necessidade de se conservar a biodiversidade e os 
ancestrais de nossas plantas cultivadas através de organizações internacionais que 
supervisionam a proteção dos centros de diversidade e a conservação do 
germoplasma em bancos apropriados.

6. CONTRIBUIÇÕES DO PENSAMENTO EVOLUTIVO AO 
MELHORAMENTO DE PLANTAS

Inicialmente é interessante lembrar a dificuldade de se encontrar um conceito 
de espécie que seja operacional em plantas, devido sobretudo à freqüente quebra do 
isolamento reprodutivo e à presença de reprodução uniparental — autogamia e 
apomixia. Para contornar essas dificuldades, têm sido empregados os conceitos de 
ecoespécie, em que se testa o isolamento reprodutivo em laborátório, de microéspecie 
para as plantas autógamas e apomíticas, e os conceitos depools gênicos para as plantas 
cultivadas e seus parentes selvagens, que são classificados em três grupos com 
dificuldade crescente de hibridação (Harlan, 1975).

Neste contexto, cabe salientar o papel revolucionário que tem sido 
desempenhado pelas modernas tecnologias de manipulação genética que, ao permitir 
a clonagem de um gene de qualquer espécie e sua introdução em quaisquer outras 
espécies de interesse, transgrediram toda e qualquer barreira estabelecida até então 
pela Natureza. Com o desenvolvimento destas tecnologias, uma série de estratégias, 
antes impraticáveis, passam a ser consideradas. Do ponto de vista do melhorista, 
podemos esperar que nas próximas décadas o isolamento reprodutivo, estabelecido 
naturalmente por barreiras biológicas, deverá assumir uma importância cada vez 
menor nos programas de melhoramento de plantas.
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Uma importante contribuição neste sentido, tem tido origem nos estudos de 
sintenia entre genomas de diversas espécies cultivadas, em particular entre as gramíneas. 
Estudos desta natureza (Moore etal., 1995; Paterson etal., 1995) têm demonstrado 
uma extraordinária semelhança entre genomas de espécies aparentemente bastante 
distintas, como arroz e milho, por exemplo. Na realidade, enquanto se estabelece um 
padrão de similaridade entre os genomas de diversas espécies de gramíneas, incluindo 
arroz, trigo, milho, milheto, sorgo e cana-de-açúcar, um programa de seqüenciamento 
completo do genoma de arroz vez sendo desenvolvido, que, dada a sintenia existente, 
permitirá a inferência sobre a posição e função de genes de interesse nas outras espécies 
do grupo. Assim, o trabalho de seqüenciamento realizado em um genoma 
relativamente simples como o do arroz (400 Gb) poderá fornecer informações sobre 
a estrutura genômica do trigo pof exemplo, que apresenta um genoma 40 vezes mais 
extenso. O porquê da existência deste elevado grau de sintenia entre estes genomas 
também deve ser alvo de novas e interessantes hipóteses sobre os processos evolutivos 
e de domesticação destas plantas. A identificação de regiões associadas à resistência a 
doenças diferentes, em espécies diferentes, mas em regiões cromossômicas semelhantes, 
alimenta as mais diversas hipóteses sobre os aspectos evolutivos dos genomas vegetais.

O avanço obtido nos últimos anos sobre o modo como a evolução se dá ao 
nível genômico foi extraordinário e certamente redundará em novas bases teóricas 
para os futuros programas de melhoramento. A descoberta, por exemplo, de que as 
taxas de recombinação intra-gênica são em até 100 vezes superiores àquelas encontradas 
entre genes diferentes em um mesmo cromossomo, ao mesmo tempo em que fornece 
uma explicação plausível para a manutenção de variabilidade genética mesmo em 
programas de bases tão estreitas como o programa de obtenção de linhagens elite de 
milho nos EUA, por exemplo, certamente indica que mesmo os atuais conceitos 
básicos de alelos merecem ser reavaliados (Thuriaux, 1977; Civardi etal., 1994; Lee, 
1995). Estes estudos têm permitido ainda a visualização do genoma das espécies 
vegetais como entidades altamente heterogêneas. Assim, enquanto nas regiões 
centroméricas dos cromossomos, bem como nas regiões teloméricas, ricas em 
sequências altamente repetitivas os mecanismos de recombinação são em geral 
reprimidos, um estímulo à recombinação ocorre nos segmentos intermediários dos 
braços cromossômicos.

Estas novas descobertas têm profundas implicações sobre determinados 
procedimentos atualmente utilizados nos programas de melhoramento. A posição 
relativa de um gene de interesse em um determinado segmento cromossômico, por 
exemplo, pode significar a diferença entre o sucesso e o fracasso de um programa de 
retrocruzamento. Genes situados em regiões com altas taxas de recombinação 
certamente podem ser transferidos sem que uma porção significativa de outros genes 
indesejáveis seja carreada simultaneamente, o que pode não ocorrer se o gene em 
questão estiver situado em uma região cromossômica de baixas taxas de recombinação.

O estudo comparativo da estrutura genômica de diversas espécies cultivadas, 
particularmente das gramíneas e das solanáceas (tomate e batata), também têm 
fornecido observações novas importantes no que se refere ao arranjo dos genes ao 
nível cromossômico ao longo do processo evolutivo. A existência de blocos gênicos, 
em que fragmentos inteiros são conservados nas gramíneas por exemplo, mesmo 
após transcorridos milhões de anos de modificações evolutivas, torna tentadora a 
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hipótese de que no processo evolutivo não só a natureza dos genes mas o arranjo dos 
mesmos nos cromossomos esteve sob ação da seleção. Na realidade, podemos esperar 
que o arranjo dos genes nos cromossomos deve exercer uma influência importante 
no sucesso adaptativo de uma determinada espécie, na medida em que certas 
combinações alélicas de genes diferentes podem ser importantes e uma vez que este 
arranjo afeta as taxas de recombinação entre eles.

Há no entanto um enorme desafio a ser cumprido pela genética moderna, 
que representa ainda um obstáculo para a manipulação genética de caracteres 
quantitativos. Trata-se da compreensão do funcionamento, considerado extremamente 
intrincado e complexo, do genoma de uma espécie vegetal, e o reconhecimento do 
papel de cada um dos seus milhares de genes, no desenvolvimento do indivíduo 
como um todo, e em suas relações com os fatores ambientais previsíveis e imprevisíveis. 
Diversos autores (Wright, 1968; Mayr, 1970), discutem o assunto sob a ótica evolutiva, 
que tem como interesse primário justamente o processo que relaciona o conjunto 
genético de um indivíduo ao seu conjunto de caracteres fenotípicos submetidos às 
pressões seletivas existentes na Natureza.

Talvez o ponto mais importante a ser lembrado seja o de que, em todos os 
organismos superiores, o gene está afastado dos componentes do fenótipo que ele 
afeta por um longo caminho de desenvolvimento. A cada passo desse caminho, a 
proteína produzida pelo gene interage com proteínas produzidas por outros genes, e 
é esta interação de proteínas que determina o crescimento e a diferenciação das células 
envolvidas. O efeito particular que o gene virá a exercer depende em uma ampla 
extensão deste conjunto genético, ou seja, da especificidade dos outros genes com os 
quais ele está associado no genótipo (Mayr, 1970).

A unicidade do genoma, portanto, deve ser encarada como um fenômeno 
que precisa ser compreendido e reconhecido pelos futuros métodos de melhoramento. 
O tratamento simplista e reducionista que se tem empregado, em geral, admite a 
aditividade de efeitos de múltiplos genes de efeitos menores. Esta abordagem, ainda 
que suficiente para que ganhos genéticos consideráveis tenham sido alcançados nas 
últimas décadas, tem cedido lugar a modelos cada vez mais complexos, que admitem 
a epistasia entre pares de genes, de efeitos não necessariamente iguais. Espera-se, no 
entanto, que estes modelos venham a ser profundamente modificados a partir dos 
estudos de análise genética que vêm sendo realizados em uma escala, ao nível genômico, 
acessível somente pelo uso das modernas técnicas de mapeamento genético e funcional, 
técnicas conhecidas como parte de uma nova Ciência denominada Genomics (Liu, 
1998). Estas modificações devem se dar no sentido de abrigar a enorme complexidade 
dos efeitos intergênicos existentes e que, provavelmente, exercem grande influência 
sobre os caracteres quantitativos, de grande interesse nos programas de melhoramento 
atuais.

A visão corrente do mecanismo de expressão gênica presente em estudos 
evolutivos transgride e supera em muito o conceito subjacente aos atuais métodos de 
melhoramento de plantas, que utiliza uma abordagem também conhecida como da 
“Genética do saco de feijão”, em que os genes são tratados como entidades isoladas e 
independentes entre si. Embora devemos reconhecer que, para diversos caracteres de 
interesse, a modificação em um único gene possa representar a alteração necessária 
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para que um certo objetivo seja alcançado, para a maioria dos caracteres (incluindo 
os caracteres quantitativos) somente a avaliação (impossível de ser realizada do ponto 
de vista prático) de todas as combinações possíveis poderia nos permitir detectar o 
“genótipo” superior em um dado ambiente. A maioria dos caracteres deve portanto 
ser vista como resultado da ação simultânea de todo o genótipo do indivíduo, frente 
ao ambiente que lhe foi proporcionado. Tratar o melhoramento como um processo 
onde a modificação genotípica possa ser reduzida a pequenas modificações, de efeito 
cumulativo, em genes específicos é portanto, à luz da moderna teoria da evolução, 
uma visão simplista.

Wright talvez tenha sido um dos primeiros a destacar a importância da 
unicidade do genoma, e entre as alternativas para se lidar com este problema ele 
propôs um conceito, mais do que uma alternativa de uso prático propriamente dito, 
que diz respeito à teoria das paisagens adaptativas. Segundo este modelo, em um 
dado ambiente o valor adaptativo de um conjunto de genótipos não pode ser 
identificado pela análise de genes isolados. O valor adaptativo de um conjunto de 
genótipos, dada a complexa rede de interações entre os genes, só pode ser reconhecido 
pela análise conjunta de diversos genes simultaneamente. Isto porque, dada uma 
condição em um gene “A” por exemplo, digamos “aa”, o genótipo que confere maior 
adaptabilidade em um gene “B” pode ser “bb”, enquanto que dada a condição “AA” 
para o gene “A”, o genótipo “BB” pode vir a ser o que confere o maior valor adaptativo 
ao indivíduo. Obviamente, esta relação se dá em geral entre um número bem maior 
de genes, sendo o valor adaptativo da população representado pela média dos valores 
adaptativos dos diversos indivíduos. Em casos como esses, torna-se claro que a seleção 
sobre o gene “B” não pode ser realizada sem que o estado do gene “A” seja conhecido, 
pois de outro modo, não estaríamos aptos a identificar dentre os estados “bb” e “BB” 
aquele que proporcionaria maiores valores adaptativos. A teoria das paisagens 
adaptativas de Wright propõe, neste sentido, a existência de uma “paisagem” com 
vales, picos e platôs, cujas cotas correspondem ao valor adaptativo conferido por um 
conjunto de genes e suas interações. Obviamente, embora possamos representar 
graficamente esta “paisagem” para dois genes, o conceito se torna cada vez mais 
abstrato à medida em que incluímos um número maior de genes em nosso estudo. 
Do ponto de vista conceituai, no entanto, podemos prever com base na teoria de 
paisagens de Wright que dada a condição “inicial” de um dado genótipo (ou conjunto 
de genótipos), representada por um ponto na superfície que descreve a “paisagem”, o 
pico mais próximo (de maior valor adaptativo) pode não ser o máximo da paisagem 
como um todo. Assim, para o nosso exemplo, dada a condição inicial para o gene 
“A” “aa”, teríamos um pico adaptativo dado por “bb”, enquanto para a condição 
inicial “AA” este pico estaria situado em “BB” (Figura 2).

Sob este aspecto, Wright conseguiu explicar o motivo que leva as diferentes 
espécies a traçarem caminhos evolutivos diferentes. No entanto, é difícil transpor 
integralmente a visão de Wright do processo evolutivo para o melhoramento de 
plantas, embora a idéia seja interessante para o melhorista, que pode aplicá-la ao 
processo de melhoramento genético, onde a pressão de seleção humana é exercida 
para alcançar um pico, isto é, o máximo potencial produtivo de uma espécie. Se 
admitirmos que cada população base de um programa de melhoramento nos coloca



76 Recursos Genéticos e Melhoramento - Plantas

s,
o >
(0 *-*Q. (0 
■oCO
k. 
o
<0 
>

1.0

0.8

0.6

0.4

0.2

•5.0 V
O.» \
o.e\

O A \

° ° 0 .0 o'2’
o*

OA

IreQ (A)

A»

FIGURA 2. Esquema representativo da paisagem 
adaptativa de Wright para dois genes, A e B, onde 
se percebe a existência de dois picos adaptativos 
com freq(A)=freq(B)=0,0 e freq(A)=freq(B)=l,0 
(populações em Equilíbrio de Hardy-Weinberg).
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em um ponto da paisagem de Wright, 
não podemos esperar alcançar o pico 
máximo da paisagem como um todo 
(não pela ação exclusiva da seleção) se 
não forem tomadas as medidas 
necessárias para que isso possa ocorrer. 
É importante enfatizar que o processo 
de modificação ao longo do programa 
de melhoramento, representa, neste 
contexto, uma busca por pontos de 
cotas mais elevadas na paisagem. As 
cotas que poderão ser atingidas pelo 
programa de melhoramento estão 
condicionadas tanto pela constituição 
genética da população utilizada como 
base para o programa, quanto pelos 
métodos de melhoramento utilizados. 
Não se pode perder de vista o fato de 
que mesmo na presença de uma elevada 
pressão de seleção artificial no sentido 
desejado, a resposta à seleção está

condicionada tanto à existência de variabilidade genética para o caráter em questão 
quanto à capacidade do organismo em absorver a modificação que se deseja. Cumpre 
salientar que, em geral, este segundo aspecto não representa um problema, embora 
existam diversos exemplos na literatura em que os fenótipos obtidos representem 
praticamente os limites fisiológicos de expressão do caráter, como no caso da seleção 
para elevado teor de óleo em milho (utilizando métodos tradicionais de 
melhoramento), cujo limite fisiológico é estabelecido pela queda acentuada do 
potencial germinativo de sementes com teores muito altos de óleo.

Uma aplicação, certamente mais arriscada, do conceito de paisagem adaptativa 
de Wright ao melhoramento de plantas se refere ao fato de que, as estratégias utilizadas 
em programas de melhoramento com o objetivo de desenvolvimento de cultivares 
híbridos podem ser interpretadas como formas de se atravessar “vales” que limitam o 
acesso a pontos de cotas mais altas. Esta interpretação encontra subsídios no fato de 
que, se a prática do melhoramento se der exclusivamente por programas de seleção 
recorrente intrapopulacional, situação em que o paralelo com a seleção natural se 
torna mais evidente, os limites que podem ser alcançados serão sempre inferiores 
àqueles de cultivares híbridos. Isto se explica pelo fato de que o próprio sistema 
reprodutivo, neste caso, promovendo a recombinação e a variabilidade genética entre 
os indivíduos ao longo de cada uma das gerações, impedirá o estabelecimento exclusivo 
do genótipo superior. Esta restrição, no entanto, pode ser quebrada, na medida em 
que se lança mão dos procedimentos que levam à obtenção de linhagens endogâmicas, 
e aqui a metáfora da descida dos vales se torna atraente, e permitem que combinações 
ótimas sejam reconhecidas e multiplicadas repetidamente. Cumpre salientar neste 
caso, o papel decisivo do mecanismo de obtenção de cultivares híbridos, realizado 
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sob controle do Homem, em que um único genótipo superior, ou um conjunto 
limitado deles, é reproduzido com fidelidade.

É oportuno ainda, salientar o papel do acaso, proporcionado pelo fenômeno 
da amostragem genética entre as gerações, traduzindo-se na deriva genética. Os 
processos da deriva e das mutações, na Natureza, representam as únicas formas de se 
transpor um vale e permitir que um dado conjunto de genótipos possa experimentar 
novos caminhos evolutivos. No contexto dos atuais programas de melhoramento 
podemos dizer que, sem que se perceba, este fenômeno tem atuado embora precise 
ser melhor estudado.

O conceito de paisagens adaptativas de Wright pode servir de epílogo a esta 
tentativa de se utilizar os processos evolutivos como pano de fundo para o 
melhoramento genético de plantas, onde encontramos atuando os mesmos 
mecanismos que levaram as espécies a ocupar os picos e substitui-los por outros mais 
elevados. A única grande diferença é que a busca do genótipo ótimo é substituída 
por aquela da máxima produtividade.

Por fim cabe dizer que não podemos nos esquecer que mesmo que possamos 
reconhecer um dado genótipo como sendo o “superior”, esta superioridade só se dá 
naquele ambiente definido, nos levando a admitir que de fato, não há um único 
genótipo superior, dado que, em diferentes ambientes, diferentes genótipos serão 
tidos como superiores. Este problema conhecido e tratado como resultante da interação 
entre genótipos e ambientes é assunto de outro capítulo deste livro.
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1. INTRODUÇÃO

Os primórdios do melhoramento genético vegetal perdem-se na pré-história 
e confundem-se com as próprias origens das plantas cultivadas pelo homem. O simples 
ato de colher e plantar já é seletivo. O homem embarcou num programa de 
melhoramento vegetal no momento em que começou a cultivar as plantas para seu 
uso próprio. A maioria das plantas que alimenta ou fornece as fibras de nosso vestuário 
foi domesticada ainda na idade da pedra e não poderia hoje sobreviver, em estado 
selvagem, sem os tratos culturais proporcionados pelo homem.

Um dos maiores desafios do homem para os próximos anos é produzir 
alimentos para atender uma população crescente com menor distúrbio possível do 
meio ambiente. Entre as áreas do conhecimento humano que poderão contribuir 
para que esse objetivo seja atendido está a Genética fornecendo informações para 
tornar o melhoramento genético das plantas o mais eficiente possível. A ênfase dada 
ao aumento da produtividade agrícola pelo melhoramento genético é conseqiiência 
da grande necessidade de uma fonte adequada de alimentação, capaz de satisfazer o 
constante crescimento da população num mundo de área limitada. Excetuando-se breves 
períodos de fartura, as populações humanas, bem como as populações de outros animais, 
têm passado fome. Cada período de abundância tem contribuído para um aumento da 
população, seguindo-se, depois, períodos de escassez de alimentos.

A biodiversidade engloba todas as espécies de plantas, de animais e de 
microrganismo, assim como os ecossistemas e os processos ecológicos dos quais estas 
espécies fazem parte. Estima-se que a diversidade global das espécies de plantas 
superiores gira ao redor de 300.000 a 500.000, das quais cerca de 250.000 foram 
identificadas ou descritas (FAO, 1996). Cerca de 30.000 destas são de espécies 
comestíveis e cerca de 7.000 delas são cultivadas ou coletadas pelo homem para a sua 
alimentação (Wilson, 1995; Heywood, 1995). Deduzindo-se então que do total de 
espécies, apenas algumas centenas contribuem para a segurança alimentar da 
humanidade. Muitas afirmações existem também, de que somente 30 destas espécies 
“alimentam o mundo” (Wilson, 1992) e que são estas espécies as que fornecem 95% 
das calorias e proteínas para a dieta dos seres humanos. Afirma-se também, que 
somente três espécies fornecem mais da metade da energia total derivada das plantas 
— trigo (23%), arroz (26%) e milho (7%). Sete outras espécies contribuem com 75% 
do total dos alimentos energéticos - sorgo, milheto, batata, batata-doce, soja, cana- 
de-açúcar e beterraba (Mooney, 1983; McNeely & Wachtel, 1988).

Existe uma preocupação constante em tornar a produção de alimentos mais 
eficiente, bem como, em estudar novos métodos de produção. Assim, por exemplo, 
têm sido conduzidos trabalhos procurando ampliar as fontes de alimentos, como através 
da domesticação de novas espécies de plantas e animais, produção de proteína a partir 
de microrganismos, cultivos de algas, cultivo de plantas em soluções nutritivas, “fazendas” 
marinhas, produção de alimentos sintéticos etc. Tais meios poderão contribuir muito 
no futuro. Entretanto, a curto e médio prazo, a humanidade deverá se valer dos meios 
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mais convencionais para o seu sustento. O aumento da produção de alimentos pode 
ser conseguido pelos seguintes meios convencionais: aumento da área cultivada, emprego 
de melhores técnicas agronômicas e melhoramento genético (Paterniani, 1979).

Contudo, é na região dos trópicos úmidos onde encontra-se maior 
disponibilidade de terra para ampliar a área cultivada e espécies vegetais a serem 
domesticadas. A constatação do pouco conhecimento existente sobre nível de 
variabilidade genética em populações naturais nessa região, revela uma grande 
preocupação com os ecossistemas tropicais considerando o seu potencial agrícola e 
florestal.

A abordagem sobre espécies selvagens e sua utilização no melhoramento 
genético deve ser canalizada para as regiões tropicais, pois entende-se que os programas 
de melhoramento genético das espécies serão fortalecidos à medida que o 
entendimento do significado da ampla distribuição da variabilidade nos ecossistemas 
tropicais, pode sugerir mudanças nos atuais sistemas de cultivos utilizados para as 
diferentes espécies.

2. ESPÉCIES SELVAGENS OU NÃO DOMESTICADAS

O conceito de espécie selvagem aplica-se melhor àquelas espécies que ainda 
não foram manipuladas pelo homem, independente de ter havido utilização dos seus 
produtos. A simples utilização de frutos e/ou outro produto que uma espécie fornece 
em seu ambiente natural, não implica no início do processo de domesticação. Quando 
é feita colheita de frutos e as sementes são conservadas para novamente serem 
plantadas, inicia-se um processo de adaptação da espécie a um novo ambiente (seleção 
inconsciente). Posteriormente, pode haver mudança na freqüência gênica, 
caracterizando o início da domesticação.

Certamente que a presença humana, especialmente com ocupação prolongada 
de certas áreas, favoreceu a expansão de certas espécies vegetais, principalmente, 
daquelas que são utilizadas em sua alimentação. Embora existam alguns dados de 
cultivo muito antigo de algumas fruteiras, o cultivo sistemático de espécies frutíferas 
é mais recente do que o cultivo de cereais, raízes e tubérculos e, provavelmente, 
corresponde a uma agricultura já mais estruturada.

As florestas tropicais oferecem um grande número de plantas com valor 
socioeconômico atual e potencial para o processo de domesticação, o que sugere a 
existência de muitas oportunidades de trabalho neste campo, indo desde a botânica 
e etnobotânica, abrangendo a antropologia, arqueologia, geografia e ciências agrícolas.

A dimensão evolucionária e ecológica da domesticação das plantas selvagens 
tem sido bastante enfatizada. Nos trópicos, por exemplo, métodos de transplantio e 
proteção de plantas primeiramente ocorreram há cerca de 40 mil anos atrás, de acordo 
com os antecedentes da agricultura neolítica do novo mundo, embora existam 
desacordos sobre a taxonomia dessa domesticação, cuja ação muitas das vezes ocorreu 
de maneira acidental.

A domesticação de plantas é um processo contínuo, passando por vários 
estágios, tendo como principal objetivo a composição da cadeia produtiva do 
agronegócio com base tecnológica. Como resultado é vasta a lista de plantas já 
trabalhadas, embora existam muitas outras que precisam ser domesticadas, como o 
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patauá (Jessenia batauã), macaúba (Acrocomia sclerocarpa), castanha sapucaia (Lecythis 
spp.), e camu-camu (Myrciaria dúbia). Um dos grandes exemplos da domesticação 
de plantas vem ocorrendo com o dendê (Elaeis guineensis), que após cerca de 100 
anos de manejo e uso do germoplasma, de uma produção inicial de 300 Kg de óleo 
por hectare/ano vem alcançando rendimentos ao redor de 10 mil Kg/ha/ano (Vilela- 
Morales & Valois, 2000).

A domesticação de plantas é um processo em plena ascensão e inúmeros 
trabalhos adicionais de etnobotânica e outros precisam ser desenvolvidos.

No Brasil, existem muitas espécies selvagens restritas aos ecossistemas ainda 
pouco conhecido, como o da região tropical úmida, que pela sua amplitude não 
permitiu a exploração do seu potencial. Para muitas espécies em diferentes ecossistemas 
existem diferentes níveis de domesticação, estreitamente relacionado ao nível de 
conhecimento de cada espécie.

Segundo Kerr et al. (1986), os portugueses e espanhóis introduziram uma 
grande quantidade de espécies de plantas na região Amazônica para o seu consumo 
pessoal. Entre as espécies que se adaptaram muito bem, inclusive permitindo a seleção 
de variedades locais têm-se o coentro, o maxixe, o pepino, o feijão-de-metro, o quiabo, 
o gergelim, a vinagreira, o jambeiro, a jaqueira, a fruta-pão, muitos citros, a mangueira, 
o abacateiro, a bananeira, o limãozinho, a carambola etc. Algumas dessas espécies até 
hoje vêm sendo trabalhada nos institutos de pesquisa da região. Por outro lado, os 
índios estão na Amazônia há mais de 10.000 anos e nesse período domesticaram 
todas as plantas hoje conhecidas. No entanto, é muito difícil precisar quando as 
várias espécies, hoje consumidas na região, foram domesticadas.

3. FATORES RELACIONADOS AO MELHORAMENTO GENÉTICO

As árvores da floresta tropical úmida são de vida longa, apresentam 
características demográficas únicas e diversificados modos de reprodução. Ocorrem 
em baixa densidade e são polinizadas por pequenas vespas e até por grandes morcegos 
(Bawa etal., 1985), além de terem suas sementes dispersas por uma ampla diversidade 
de animais.

Além disso, outros estudos têm revelado que a floresta tropical se caracteriza 
por apresentar grande diversidade de espécies, com sistema predominante de 
polinização via animal; distribuição geográfica das plantas do tipo agrupada; e 
ecossistema apresentando grande heterogeneidade ambiental (Gomez-Pompa et al., 
1972; Bawa, 1974; Bawa & Opler, 1975; Hamrick, 1983; Kageyama, 1990). Essas 
características são fundamentais para que o nível de variabilidade, contido dentro 
das populações, tenha importante significado biológico no equilíbrio do ecossistema.

A auto-incompatibilidade ocorre com bastante freqüência nas espécies tropicais 
(Figura 1). É um mecanismo que evita a autofecundação das plantas, favorecendo o 
cruzamento e a troca de genes entre plantas da mesma espécie. Por outro lado, as 
espécies que possuem sistemas reprodutivos que favorecem o cruzamento entre plantas 
podem apresentar um certo grau de endogamia, se o cruzamento for entre plantas 
com um ancestral comum. Assim, torna-se evidente que a variação de fatores 
relacionados ao comportamento do polinizador e sua seleção podem ser importantes 
na evolução dos sistemas reprodutivos (Bawa & Opler, 1975; Frankie et al., 1976).
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FIGURA 1. Proporção relativa de espécies arbóreas (%) com diferentes sistemas reprodutivos.

A percentagem de autofecundação ou cruzamento que acontece em plantas 
na floresta tropical pode variar em função do clima, da disponibilidade do polinizador 
e da dispersão das plantas, considerando uma espécie em particular dentro da faixa 
de vôo do polinizador. Por isso, torna-se difícil medir a taxa de cruzamento para 
muitas espécies tropicais.

Naturalmente, uma população de plantas para sobreviver e persistir no 
tempo deve encontrar-se adaptada ao solo e ao meio ambiente em que vive, como 
também ter condições de adaptação às mudanças que podem ocorrer em seu 
ambiente, característica que é favorecida por alguns mecanismos promotores de 
variabilidade genética, tais como mutação e recombinação (Kageyama & Patino- 
Valera, 1985).

A complexidade dos ecossistemas naturais de espécies arbóreas nas florestas 
tropicais é indicativa de que os estudos sobre estimativas da variação genética em 
populações naturais devem se orientar para a quantificação desta variação, entre e 
dentro de populações.

Hamrick (1983) demonstra que o sistema de cruzamento e o mecanismo de 
dispersão de sementes das espécies afetam diretamente a distribuição da variação 
genética, tanto dentro como entre populações. As espécies com maior potencial de 
movimentação de genes, as polinizadas pelo vento e aquelas que tenham mecanismos 
de dispersão das sementes pelo vento, mostraram relativamente pouca diferenciação 
genética entre suas populações.

3.1 EQUILÍBRIO BIOLÓGICO NAS POPULAÇÕES NATURAIS

3.1.1 DIVERSIDADE DE ESPÉCIES

Conforme diminui a latitude e aumenta o gradiente térmico-úmido, o número 
de espécies nas diversas comunidades vai aumentando, até atingir um máximo nas 
florestas tropicais úmidas (Tabela 1). A região tropical se caracteriza por apresentar 
grande número de espécies por unidade de área, representadas por poucos indivíduos 
de cada espécie, comumente em torno de 300 espécies arbóreas por hectare. Algumas 
vezes, acima de 500 espécies por hectare podem ser encontradas na floresta amazônica 
(Kubitzki, 1985).
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Para ilustrar o padrão de diversidade de espécies que existe na floresta tropical 
úmida, Gentry (1986) identificou até 300 espécies arbóreas em alguns locais da 
Amazônia peruana. Relata, ainda, que há pelo menos três vezes mais espécies de 
plantas na região neotropical do que no trópico africano ou no asiático; e, ao contrário 
do que existe na literatura, a diversidade de árvores das comunidades amazônicas 
individuais é tipicamente maior do que a diversidade das florestas de dipterocarpáceas 
do sudeste asiático.

Os ecossistemas tropicais, sem dúvida, apresentam maior diversidade de 
espécies e maior complexidade nas inter-relações entre indivíduos. Esta grande 
diversidade tem origem em diversas hipóteses propostas por inúmeros autores, 
incluindo a da predação de sementes, a do mosaico de nutrientes, a de redes circulares, 
a de heterogeneidade temporal, entre outras (Pianka, 1983).

A diversidade é resultante da somatória de vários fatores interagindo no 
ecossistema. Como conseqüência, indivíduos de uma mesma espécie ficam isolados 
entre outros de outras espécies, havendo implicações na dinâmica da floresta em 
termos de interação planta x animal, os quais são interdependentes e bem co- 
adaptados, dando uma integração e estabilidade ao ecossistema.

Para que ocorra adaptação das espécies em sobreviver às condições reinantes 
nos ambientes tropicais é necessário haver, também, diversificação entre indivíduos. 
Odum (1975) ressaltou as vantagens da diversidade de espécies, com implicação 
no valor de sobrevivência para a comunidade, o qual consiste de uma maior 
estabilidade.

O ambiente tropical permite alta taxa de evolução, diversificação e especiação, 
devido à reprodução rápida, contínua e intensiva seleção natural. Consequentemente, 
deve haver uma substancial contribuição à diversidade. Segundo Brown Jr. (1987), 
parece que as regiões de maior heterogeneidade no ambiente permitem uma 
acomodação da maior parte da diversidade potencial.

A diversidade de ambientes que existe na floresta tropical, de certa forma, 
determina a existência de diversidade nas populações de plantas. Além do que, as 
perturbações que ocorrem no meio também provocam alterações nessas populações, 
no sentido de atingir um novo equilíbrio. A manutenção do equilíbrio 
depende também da existência de complexas interações entre as plantas e o meio 
ambiente.

TABELA 1. Número de espécies arbóreas existentes em diferentes ecossistemas florestais.

ECOSSISTEMA LOCALIDADE
N° DE 

ESPÉCIES REFERÊNCIA

Floresta de Coníferas Michigan-USA 10 Spurr & Barnes (1982)

Floresta de pinus patula Novo León (México) 27 Vela (1980)

Cerrado Brasília - BR 82 Aoki & Dos Santos (1982)

Floresta Subtropical São Paulo - BR 189 Baitello & Aguiar (1982)

Floresta Tropical Panamá 133 Knight (1975)

Floresta Tropical Amazonas - BR 265 Rosot et al. (1982)

Floresta Tropical Amazonas - BR 310 Shubart (1983)
Fonte: Kagcyama & Patifio-Valera (1985)
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3.1.2 DENSIDADE DE PLANTAS

A dispersão tem um grande significado no controle e manutenção da diversidade 
biótica por ser um pré-requisito para a existência e continuidade do sistema tropical. A 
dispersão de sementes é uma parte essencial do processo reprodutivo, que está 
intimamente relacionado à distribuição espacial das espécies no seu habitat natural.

Na floresta tropical a dispersão é feita por processos bióticos e abióticos, 
incluindo animais, vento e água como veículos. Para explicar a estratégia da dispersão 
das sementes utilizadas pelas espécies arbóreas tropicais, Howe (1979) sugeriu três 
modelos. No primeiro, a planta utiliza a estratégia de produzir um número pequeno 
de frutos altamente nutritivos para frugívoros especialistas obrigatórios, por um grande 
período de tempo. No segundo, a planta usa a estratégia de produzir abruptamente 
um grande número de frutos, porém, de baixa qualidade nutritiva, que são consumidos 
por animais frugívoros generalistas. Finalmente, no terceiro modelo, a estratégia 
utilizada pela planta inclui a produção de grande quantidade de frutos, em um curto 
período, que são dispersados por animais frugívoros, os quais sofrem grande risco de 
serem predados por outros animais, nos arredores da planta produtora.

Quando se estuda a densidade de plantas de uma espécie em seu local de 
ocorrência natural é comum inferir-se que, quanto mais baixa for esta relação maior 
é o nível de problemas biológicos relacionados com a espécie. Por exemplo, para a 
seringueira (Hevea brasiliensis) a relação é de 4-6 plantas por hectare e o seu cultivo 
na região de origem em muito maior densidade sofre sérios problemas relativos ao 
ataque de enfermidades e pragas.

Para ocorrer o fluxo gênico, entre e dentro de populações naturais, é necessário 
que a espécie mantenha interação com o meio ambiente. A manutenção desta interação 
é condição necessária para haver equilíbrio da espécie com o meio ambiente. O equilíbrio 
é manifestado pelas plantas que conseguem sobreviver, mesmo num ambiente favorável 
ao aparecimento de enfermidades. Isto ocorre porque a floresta tropical caracteriza-se 
por apresentar baixa densidade de plantas de uma mesma espécie por hectare.

Kageyama (1990) refere-se à riqueza do ecossistema tropical como sendo 
devido à freqüência de espécies raras, que ocorrem em baixa densidade, com menos 
de um indivíduo por hectare. Levanta ainda as hipóteses de que este grupo de plantas 
tem um polinizador específico, sofre uma seleção dependente da freqüência e tem 
um sistema de reprodução alternativo.

O cultivo de espécies autóctones da região tropical, via de regra, desrespeita 
as características básicas que as mantêm em suas populações naturais. Estas 
características - alta e baixa densidade - são responsáveis, em parte, pela manutenção 
do equilíbrio biológico existente nas populações.

O monocultivo, por exemplo, normalmente não atende a esses requisitos e 
conduz à uniformidade, na expectativa do aumento de produtividade. Em qualquer 
ambiente, a uniformidade do material genético expõe o plantio a riscos de perdas, 
devido ao surgimento de novas pragas e/ou enfermidades. Nas regiões tropicais, a 
uniformidade inviabiliza a manutenção da atividade agrícola, em decorrência de um 
processo biológico mais dinâmico. Por isso, a assertiva de Paterniani (1988) de que 
“o progresso conduz à uniformidade e a uniformidade conduz ao fracasso “, aplica- 
se com maior propriedade a essa região.
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3.1.3 VARIAÇÃO GENÉTICA

As diferenças existentes entre plantas, basicamente têm origem em três causas 
distintas: as diferenças de ambientes nos quais as plantas estão crescendo; as diferenças 
devido às interações entre plantas e ambientes; e as diferenças genéticas entre plantas.

Do ponto de vista evolutivo, Stebbins (1974) destaca que a variabilidade 
genética das populações possui três componentes principais: a) ambiental, devido à 
plasticidade fenotípica; b) genético e recombinacional; c) genético e mutacional. Por 
outro lado, Allard (1971) reuniu em três categorias as principais formas, segundo as 
quais as plantas evoluíram: a) através da variação mendeliana; b) da hibridação 
interespecífica; c) da poliploidia. Não obstante, todos os autores concordam que as 
mutações são a única fonte de nova variabilidade genética, sem a qual a evolução não 
poderia progredir por muito tempo.

A variação fenotípica determinada pelo meio ambiente, normalmente tem 
caráter adaptativo, o que auxilia as plantas a ajustarem-se melhor ao ambiente 
específico em que vivem. Algumas espécies de plantas podem variar marcadamente, 
alterando seus padrões de crescimento em respostas às mudanças em seus ambientes, 
apesar que essas modificações adaptativas não são incorporadas à hereditariedade 
genética.

A variação ambiental é entendida pelos pesquisadores e o seu manejo é a base 
de muitas atividades agrícolas. Alguns fatores ambientais, que influenciam o 
crescimento das plantas, podem ser controlados e manipulados, enquanto que outros 
não podem. Podem ser controlados, por exemplo, a competição entre plantas, 
deficiência de nutrientes e disponibilidade de água no solo. Enquanto que, ocorrência 
de chuva, vento, temperatura e intensidade de radiação solar não podem ser 
influenciados pelo homem.

A hibridação entre populações que possuem diferentes combinações 
adaptativas de genes pode aumentar consideravelmente a dimensão do conjunto 
gênico quanto a genes dotados de valores adaptativos diferentes, desde que os híbridos 
possam dar origem a progênies segregantes em gerações posteriores. Provavelmente, 
a maioria dos segregados obtidos de tais híbridos terá um valor adaptativo menor do 
que qualquer das populações ascendentes, porém, uma pequena porção deles pode 
resultar ser melhor adaptada a certos ambientes.

A hibridação só será um fator importante na evolução se forem satisfeitas as 
seguintes condições: a) existência de um ou mais nichos ecológicos disponíveis, para 
os quais certos derivados híbridos estejam melhor adaptados do que qualquer das 
populações ascendentes; b) quando na progênie de híbridos parcialmente estéreis, a 
fertilidade consegue ser restaurada enquanto ainda presentes as novas e valiosas 
combinações gênicas resultantes da hibridação; c) que as novas combinações devam 
tornar-se suficientemente constantes do ponto de vista genético para que se possam 
manter sob condições naturais (Stebbins, 1974).

Na floresta tropical, a hibridação que ocorre entre plantas de polinização cruzada 
obrigatória (auto-estéreis), em que as plantas são distanciadas entre si, dependem da 
polinização por animais. Por essa razão, elas desenvolvem mecanismos para atrair certo 
conjunto de polinizadores, evitar ou afastar visitantes de flores que não têm função 
polinizadora e aumentar a variabilidade genética das sementes produzidas.
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A hibridação como causa de variação genética, além de proporcionar a 
combinação de dois conjuntos gênicos de indivíduos distintos, possibilita também a 
ocorrência da recombinação, que se constitui na fonte imediata de variação ao nível 
de genótipo.

A mutação, definida como qualquer mudança na estrutura molecular do DNA 
e/ou cromossomo, quando hereditária se constitui em uma das fontes originais da 
variação genética. Evolutivamente, a mutação direciona a mudança na freqüência gênica, 
alterando um estado alélico em outro, a uma determinada taxa e, como consequência, 
surgem alterações no modelo e quantidade de variabilidade genética do caráter.

A seleção natural orienta a evolução não pela rejeição ou aceitação de mutações, 
quando elas ocorrem, mas escolhendo novas combinações adaptarivas em um conjunto 
gênico de variabilidade, que foi estabelecido pela ação combinada da mutação, 
recombinação gênica e seleção, durante várias gerações.

Como as evidências indicam, a maioria das mutações que tem contribuído 
para a evolução é aquela que isoladamente tem pequenos efeitos no fenótipo. Não é 
difícil de imaginar o papel que as mutações tiveram na evolução e formação da 
variabilidade genética das espécies tropicais, devido à grande quantidade de pequenas 
variações ambientais que forma os ecossistemas tropicais.

A modificação ambiental e a recombinação genética contribuem para a maior 
parte da variação encontrada em qualquer população natural (Stebbins, 1974). É 
possível que, resguardadas as proporções, o significado das mutações tenha sido maior 
para a formação das espécies tropicais em relação às espécies de clima temperado.

A fecundação cruzada representa um fator altamente positivo, baseado na 
maior variabilidade genética produzida pelos constantes intercâmbios e recombinações 
entre os indivíduos heterozigotos (Faegri & Pijl, 1976). Esses resultados são 
corroborados pelos estudos de Bawa (1974), que demonstrou haver predominância 
de alogamia nas florestas tropicais.

Hamrick (1983) relaciona a efetividade da distância de vôo do polinizador 
com a distribuição da variação genética entre e dentro de populações de espécies 
arbóreas polinizadas por animais, sugerindo padrões de variação próximos aos das 
espécies autógamas para aquelas cujos polinizadores são de vôos curtos; e, até, padrões 
similares aos das espécies alógamas com dispersão de pólen pelo vento, para aquelas 
que têm polinizadores de vôos longos.

Do mesmo modo, Kageyama & Patino-Valera (1985) formularam a hipótese 
de que a distribuição espacial dos indivíduos de uma espécie está interligada 
intimamente ao tipo de polinização e de dispersão de sementes dessa espécie. Assim, 
existiría um continuum de gradação, desde espécies arbóreas, com distribuição 
agrupada, associadas a polinizadores e dispersores de vôos curtos, até àquelas, com 
distribuição muito dispersa, associadas a polinizadores e dispersores de vôos longos. 
Nesse contexto, os padrões de fluxo gênico, através da dispersão de pólen e sementes, 
parecem fortemente relacionados com os padrões de variação genética nas populações.

A complexidade dos ecossistemas naturais das espécies arbóreas nas florestas 
tropicais é indicativo de que os estudos sobre estimativas de variação genética em 
populações naturais, devem orientar-se para a quantificação da variação entre e dentro 
de populações (Tabela 2).
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TABELA 2. Diversidade genética total (HT), dentro da população (Hs), entre populações (GST) e proporção 
da diversidade entre em relação a total (DÇT), para quatro locos identificados por eletroforese 
em duas populações naturais de seringueiras.

LOCOS N° DE PLANTAS* ht Hs gst Dst
LAP-1 1020 0,3109 0,3096 0,0042 0,0013

LAP-2 962 0,2211 0,2206 0,0023 0,0005

SKDH 853 0,6253 0,6239 0,0022 0,0014

MDH-1 976 0,0726 0,0712 0,0193 0,0014

MÉDIA 3811 0,3356 0,3351 0,0003 0,0001

*número total de plantas analisadas nas duas populações.
Fonte: Paiva (1992)

Esses conhecimentos são adquiridos a partir de informações básicas sobre a 
biologia reprodutiva, forma e padrão de distribuição das espécies e das estimativas de 
variâncias fenotípicas e genotípicas.

3.2 COLETA, CONSERVAÇÃO E USO DA VARIAÇÃO GENÉTICA

Para iniciar um programa de melhoramento genético de qualquer espécie 
vegetal é necessário reunir a variabilidade genética disponível, através da introdução 
de material genético tanto na forma de semente como de qualquer outra parte 
vegetativa da planta. Quando a espécie é selvagem é necessário realizar operação de 
coleta de material genético na região de ocorrência natural da espécie.

As atividades de coleta de germoplasma distinguem-se em dois objetivos 
básicos, quanto ao tipo de material coletado. Quando a coleta é parte de planta para 
multiplicação assexuada (semente assexuada), ela tem como finalidade a clonagem 
seguida de teste destes novos clones. Neste caso, todo o material coletado é conservado. 
Quando a coleta é de sementes sexuadas e sua conservação é feita em coleções mantidas 
em campo, torna-se necessário que uma seleção branda seja efetuada, antes da 
instalação definitiva, para que a quantidade de material a conservar seja adequada à 
disponibilidade da área.

O esforço na coleta de espécies arbóreas deve ser determinado pela magnitude 
relativa da variação genética entre e dentro de populações, de modo a coletar e 
conservar o máximo de variabilidade genética. Paiva (1992) destaca que a coleta de 
seringueira, com base nos parâmetros de Nei (1973), pode ser direcionada para uma 
ou poucas populações, em uma determinada região de coleta, e um maior número de 
indivíduos por população. Com este procedimento, coleta-se maior representatividade 
genética da espécie a um custo menor.

Na região Amazônica, habitat natural de inúmeras espécies vegetais de valor 
econômico atual e potencial, extensas áreas ainda estão sendo desmatadas, 
principalmente nos Estados do Acre, Rondônia, sul do Pará e norte de Mato Grosso. 
A substituição gradativa da vegetação natural condena ao desaparecimento inúmeras 
populações locais de espécies de valor genético imensurável.

A conservação da variabilidade genética existente em plantas na floresta tropical 
pode ser feita de duas maneiras: conservação in situ e ex situ. Na conservação in situ 
as espécies são deixadas em seus habitats naturais, objetivando garantir proteção ao 
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conjunto de genes das espécies e, quando necessário, preservar seu ecossistema inteiro. 
Nesse caso, para que a conservação seja eficiente, tornar-se necessário o conhecimento 
científico de biologia reprodutiva, ecologia, padrão de distribuição das espécies 
envolvidas, além do conhecimento prévio da existência de suficiente variabilidade 
genética nas populações das espécies envolvidas e de sua forma de distribuição 
comparada a outras populações naturais.

A conservação exsitu. refere-se à manutenção de genes ou complexos de genes 
em condições artificiais, fora do seu habitat natural. Este tipo de conservação pode 
ser feito através de coleções permanentes de pólen, sementes, culturas de tecidos ou 
coleções de plantas mantidas em campo, entre outros.

Em alguns programas de melhoramento de espécies regionais vêm-se 
processando, gradativamente, a perda de variabilidade genética, devido principalmente 
ao pouco interesse em conservar material que não apresente características desejáveis, 
no atual estágio de desenvolvimento das técnicas de melhoramento inerente a cada 
espécie. Material atualmente considerado de pouca importância para os melhoristas 
poderá ser de grande utilidade no futuro. Por exemplo, a constante busca de fontes 
de resistência a doença, visando a seleção de plantas resistentes, determina a eliminação 
de genes responsáveis pela produção, quando não existe correlação positiva entre os 
dois grupos de genes.

Assim é que novas fontes de resistência às enfermidades são procuradas na 
natureza, visando introduzir maior variabilidade genética nos programas de 
melhoramento. A complexidade dos ecossistemas naturais das espécies arbóreas nas 
florestas tropicais dificulta o processo de coleta e conservação, por falta de suficiente 
conhecimento científico.

As espécies arbóreas possuem três características essenciais que devem ser 
consideradas no processo de conservação das coleções: a) geralmente as coleções são 
grandes e ocupam áreas muito extensas, dificultando a representatividade de cada 
tipo para um certo número de indivíduos; b) são de longo ciclo de vida, assegurando 
permanência e estabilidade no tempo; c) são espécies selvagens, predominantemente 
alógamas, que se estabilizam ocupando grandes áreas nos habitats naturais e possuem 
um alto grau de heterozigose, além de numerosos ecótipos que apresentam grandes 
diferenças (Bouvarel, 1970).

O ambiente nos trópicos é extremamente favorável ao desenvolvimento de 
pragas e enfermidades que causam sérios problemas as espécies quando estão sendo 
cultivadas em monocultivo, principalmente, na região de ocorrência natural da espécie.

Os programas de melhoramento genético dessas espécies, objetivam, 
principalmente, resistência a enfermidades e aumento de produção. Para as culturas 
perenes, o tempo de obtenção de uma nova cultivar é bastante longo, em contraste 
com as espécies de ciclo curto. Muitas vezes, uma nova cultivar obtida é inviabilizada 
em um curto período de tempo, devido ao surgimento de uma nova raça do patógeno.

O aumento do nível de conhecimento dos ecossistemas naturais nos trópicos, 
obviamente, terá implicações diretas tanto nos processos de cultivos atualmente 
utilizados para as diferentes espécies, como nos programas de melhoramento genético, 
no que se refere à maior exploração da variabilidade existente nas espécies, mas para 
tanto, é necessário que essa variabilidade esteja disponível.
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TABELA 3. Recursos genéticos de espécies autóctones mantidos em coleções locais.

NOME COMUM NOME CIENTÍFICO FAMÍLIA N° DE 
ACESSOS

INSTITUIÇÃO

Taperebá Spondias lutca L. Anacardiaceae 1 CPATU

Sapota
Quararibea cordata (Humb.
& Bompl.) Vischer

Bombacaceae 40 CPATU, INPA

Castanha do Brasil Bertholletia excelsa H.B.K. Lecitidaceae 45 CPATU

Murici
Byrsonima crassifolia (L.)
Kunth

Malpiguiaceae 2 FCAP, INPA

Goiaba Psidium guayava L. Myrtaceae 13 FCAP

Pupunha Bactris gasipaes H.B.K. Palmae 288
INPA, FCAP,
CPATU

Cupuaçu
Theobroma grandiflorum 
(Wild. ex Spreng) Schum Sterculiacea 9

CPATU, FCAP, 
INPA

Biribá Rollinia mucosa (Jacq.) Baill Anonaceae 15 INPA, CPATU
Bacuri Platomia insignis Mart. Gutiferae 2 FCAP, CPATU
Araçá-boi Eugenia stipitata McVaugh Myrtaceae 10 INPA, CPATU

Camu-camu Myrciaria dubia (H.B.K.)
McVaugh

Myrtaceae 4 INPA

Fonte: Adaptado de Clement et al. (1982)

A conservação da variabilidade genética de espécies autóctones, feita através 
de coleções mantidas em campo, nos denominados bancos de germoplasma, vem 
sendo efetuada por várias instituições de pesquisa da região amazônica, por exemplo 
(Tabela 3). Pelos dados existentes na literatura e informações de pesquisadores 
envolvidos com tal atividade os resultados alcançados na manutenção dessas coleções 
precisam ser melhor analisados.

Afora os problemas de natureza não técnica que, muitas vezes, provocam 
solução de continuidade no sistema de conservação, os problemas de ordem técnica 
são limitantes para certas culturas e de solução onerosa para muitas, devido ao 
desequilíbrio biológico provocado pelo monocultivo. Por exemplo, o constante ataque 
de pragas e enfermidades em plantas de algumas espécies de Hevea, portadoras de 
genoma para produção de borracha, mantidas no BAG-Seringueira, no Campo 
Experimental da Embrapa Amazônia Ocidental, em Manaus (AM), praticamente 
inviabilizou a conservação desse germoplasma na região.

3.3 TAXA DE CRUZAMENTO E ENDOGAMIA

Os métodos tradicionais de avaliação de sistema de reprodução de uma espécie 
baseiam-se na observação de cruzamentos, no comportamento dos agentes polinizadores, 
no exame da morfologia floral das plantas, ou nos resultados de experimentos com 
polinizações controladas. Estes métodos, apesar de fornecerem indicações sobre o sistema 
de reprodução da espécie, não possibilitam uma medida direta do sucesso reprodutivo 
nas populações e se tornam inadequados para a análise ao nível populacional.

A determinação da taxa de cruzamento em populações naturais sempre teve 
as seguintes limitações: distância irregular entre plantas (principalmente em espécies 
arbóreas), barreiras naturais entre plantas, identificação de um bom marcador genético 
e a expressão de dominância exibida, na maioria das vezes, por esses marcadores. 
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Ritland & Jain (1981) destacam a força e a versatilidade dos processos de estimação 
quando são utilizados dados de eletroforese, considerando que muitos locos segregantes 
com alelos co-dominantes podem, frequentemente, ser encontrados nas populações.

As pesquisas com a maioria das espécies tropicais no Brasil, principalmente 
na região amazônica, sempre foram impulsionadas pela necessidade premente de 
viabilizar o cultivo comercial nesse ecossistema, ou mesmo, o aumento de produção. 
A geração de tecnologias que causassem impacto imediato sobre a produtividade de 
plantios comerciais tinham sempre prioridade em relação aos estudos básicos na 
cultura. O predomínio desse raciocínio imediatista, não resta dúvida, causou sérios 
danos à pesquisa científica com espécies perenes.

Os estudos básicos, nessas espécies, envolvendo questões importantes para o 
melhoramento genético, tais como biologia reprodutiva, identificação de agente 
polinizador, estrutura genética de populações naturais, taxa de fertilização cruzada, 
taxa de autofecundação natural, entre outros, sempre foram relegados a um plano 
secundário.

O nível de conhecimento dos ecossistemas tropicais tem aumentado nas últimas 
décadas, tirando muitas dúvidas e, em alguns casos, provocando mudanças de conceitos 
existentes anteriormente. Comer (1954) sugeriu a autogamia como sistema de 
reprodução predominante na floresta tropical, devido à assincronia na abertura das 
flores e à mobilidade limitada dos polinizadores. Posteriormente, Baker (1959) propôs 
que a estrutura complexa da floresta impediría o movimento de polinizadores entre as 
árvores e, como conseqiiência, a maioria das árvores seria autopolinizada.

Nesta mesma linha, Fedorov (1966) também defendia a autogamia e a 
existência de endogamia nas plantas tropicais, baseado no fato da assincronia do 
florescimento, isolamento espacial entre indivíduos de uma mesma espécie e a baixa 
densidade populacional. Asthon (1969) contraria os demais autores relatando que as 
árvores tropicais poderíam ser predominantemente de cruzamento. Mais tarde, Janzen 
(1971) demonstrou que certos polinizadores podiam forragear a longas distâncias, 
com possibilidade de trazer pólen de plantas distantes.

Com base em

■ Hermafrodita □ Monóica □ Dióica

FIGURA 2. Expressão sexual de espécies arbóreas nas florestas de 
clima tropical e temperado.

estudo mais profundo, 
Bawa (1974) demons
trou que a alogamia 
predominava nas espé
cies tropicais da floresta 
semidecídua da Costa 
Rica. Relatou, ainda, 
que a floresta tropical 
apresenta 68% de es
pécies hermafroditas, 
10% de monóicas e 22% 
de dióicas, o que difere 
drasticamente das flores
tas de clima temperado 
(Figura 2).
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Vários autores têm procurado obter mais evidências que assegurem a 
generalidade da predominância da alogamia para as espécies arbóreas. Os dados de 
Tomlinson, citado por Bawa (1976), sobre morfologia floral de um grande número 
de espécies arbóreas do sul da Flórida, indicam também a predominância de fertilização 
cruzada.

Bullock (1985), estudando o sistema reprodutivo de 33 espécies arbóreas e 
arbustivas do México, concluiu que 76% das espécies se apresentavam auto- 
incompatíveis. O’Malley et al. (1988), utilizando a metodologia de multilocos, 
estimaram uma taxa de cruzamento de 0,85 ± 0,03 para a castanha-do-Brasil 
(Bertholletia excelsa), destacando que a alogamia é predominante nesta espécie, porém 
não descartaram a possibilidade de ocorrer baixos níveis de endogamia.

Por outro lado, Paiva (1992) encontrou baixas taxas de fertilização cruzada e 
de coeficiente de endogamia em seringueira (Hevea spp.), calculadas a partir das 
análises das frequências de alelos em populações naturais localizadas no Estado do 
Acre, situando-se em torno de 64% e 21%, respectivamente (Tabela 4). Argumenta, 
também, que a taxa de cruzamento natural, apesar de baixa para os padrões de uma 
espécie tida como alógama, e o grau de endogamia da espécie, sejam estratégias 
biológicas desenvolvidas pela espécie, para poder manter o equilíbrio no ecossistema 
tropical. É sabido que a seringueira, cultivada em ambiente tropical, é dizimada pelo 
patógeno (Microcyclus uleí) e, no entanto, convive harmonicamente em equilíbrio 
com esse fungo em populações naturais, o que reforça a hipótese levantada.

Os ecossistemas tropicais, sem dúvida, apresentam maior diversidade de 
espécies e maior complexidade nas inter-relações entre organismos. A diversidade é 
resultante da somatória de vários fatores interagindo no ecossistema. Como 
consequência, os indivíduos de uma espécie, de certa forma, ficam isolados entre 
outros indivíduos de outras espécies. Isso tem implicações na dinâmica da floresta 
em termos de interação planta x animal, os quais são interdependentes e bem co- 
adaptados, dando uma integração e estabilidade ao ecossistema (Pianka, 1983).

Com base nesses argumentos, pode-se inferir que cada espécie da floresta tropical 
desenvolveu estratégias próprias de adaptação, objetivando conviver harmonicamente 
e em equilíbrio dinâmico com a heterogeneidade do ecossistema. É possível que as 
estratégias utilizadas por uma espécie não sirvam de referência para outras espécies.

seringueira estimados pelas frequências esperadas e observadas de heterozigotos.
TABELA 4. Valores médios do coeficiente de endogamia (F) e da taxa de cruzamento natural (t) em

População Parâmetro LOCOS MÉDIA

LAP-1 LAP-2 SKDH MDH-1

1 F 0,1400 0,2951 07148 0,2108 0,1930

t 0,7544 0,5443 0,6464 0,6518 0,6764

2 F 0,1734 0,1567 0,2742 -0,0103 0,2134

t 0,7044 0,7296 0,5696 1,0208 0,6483
MÉDIA F 0,1644 0,2179 0,2481 0,1956 0,2184

t 0,7176 0,6422 0,6024 0,6728 0,6415
Fonte: Paiva et al. (1993; 1994a)
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4. EXPLORAÇÃO DA VARIABILIDADE NATURAL

4.1 ESPÉCIES DE PROPAGAÇÃO SEXUADA

Normalmente, o primeiro passo no aproveitamento dos recursos genéticos 
de espécies silvestre é essencialmente pela exploração extrativa. A escassez de 
alimentos aliado às características de mudanças frequente dos povos indígenas, 
foram determinantes para que eles carregassem sementes das espécies mais utilizadas 
na sua alimentação. Esse processo ocorreu na região Amazônica. Logo a seguir, 
vieram os primeiros cultivos que foram com as espécies utilizadas na alimentação 
humana, cujo material de plantio foi de sementes coletadas em populações naturais, 
geralmente das plantas mais produtivas. Esses pequenos plantios familiares foram 
iniciados pelos silvícolas na região. Isso representa o marco do melhoramento 
genético das espécies autóctones da Amazônia, iniciado pela seleção massal de plantas 
mais produtivas.

Conforme relatam Kerr & Clemente (1980), os índios foram os primeiros a 
iniciarem os trabalhos de domesticação de muitas espécies vegetais (mandioca, milho 
e fruteiras), através da coleta, plantio e difusão do material. O hábito dos indígenas 
de compartilharem com os amigos as sementes de plantas das espécies mais 
aproveitadas na sua alimentação e que mais produziam, isto é, com frutos grandes e 
saborosos, proporcionou a recombinação e seleção continuada por muitas gerações. 
O intercâmbio de sementes ou partes vegetativas das plantas, foi decerto uma das 
formas mais importante de difusão cultural. Por isso, esses autores destacam a 
importância da coleta de germoplasma nessas comunidades, para continuação dos 
processos de domesticação e melhoramento genético das espécies de valor econômico 
atual e potencial.

A passagem da cultura extrativista, reinante por muito tempo na Amazônia, 
para o idealizado desenvolvimento sustentável, obrigatoriamente, seguiu o caminho 
da simples seleção massal até os métodos mais aprimorados de melhoramento, que 
utilizam a seleção de clones e progênies até cruzamentos controlados. A domesticação 
- nos tempos pré-históricos um processo gradual e em parte acidental de seleção e 
hibridação - pouco a pouco aumentou as fontes de alimentos e matérias-primas das 
comunidades indígenas. A pesquisa científica e tecnológica deve canalizar esforços 
para explorar com mais propriedade esse patrimônio, sobretudo no que concerne ao 
desenvolvimento da agricultura regional. A pesquisa com vistas a atender a atual 
agricultura existente na região, em termos de elevar a produtividade da terra e da 
mão-de-obra, pouco resultado tem apresentado.

No melhoramento genético de plantas tem sido utilizado técnicas e métodos 
que, se por um lado são perfeitamente ajustados aos ecossistemas diferentes daqueles 
da Amazônia tropical úmida, nesta região não tem apresentado resultados compatíveis 
com o esforço desenvolvido. Tem-se o problema do “mal-das-folhas” da seringueira, 
da “vassoura-de-bruxa” do cacaueiro, do Fusarium da pimenteira, da Antracnose do 
guaranazeiro, do “amarelecimento fatal” do dendezeiro, entre outros, que após décadas 
de pesquisa não foram devidamente solucionados e ainda estão a merecer uma contínua 
atenção da pesquisa.
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A somatória de experiências em relação ao problema da ocorrência de 
enfermidades e pragas nas culturas perenes, tem levado ao raciocínio de que a busca 
e incorporação de novas fontes de resistência nas cultivares é normalmente demorada 
e facilmente destruída, pelo surgimento de novas raças de patógenos. As condições 
ambientais nos trópicos úmidos são altamente favoráveis ao desenvolvimento desses 
patógenos.

Entende-se que as pesquisas com melhoramento genético das espécies regionais 
deveriam, paralelamente à utilização das metodologias tradicionais, canalizar esforços 
também para à descoberta de estratégias que procurassem a convivência equilibrada 
entre patógenos e hospedeiros em cultivos comerciais. Este procedimento tentaria 
imitar o que acontece nas populações naturais, com relação ao equilíbrio existente 
entre as plantas e o meio ambiente. Neste caso, é fundamental o conhecimento de 
epidemiologia e genética dos patógenos, para que se estude a possibilidade de modificar 
ou mesmo interromper esse processo, associado às pesquisas de desenvolvimento do 
próprio hospedeiro.

Normalmente, nas regiões tropicais são utilizadas metodologias de pesquisa 
apropriadas aos locais de climas mais amenos. Essas metodologias sofrem adaptação 
e, algumas vezes, geram tecnologias que com o passar do tempo não mostram 
sustentação ecológica.

Na seleção de cultivares adaptadas ao ambiente tropical é despendido um 
grande esforço físico e financeiro na sua obtenção, pelo fato dos programas de 
melhoramentos trabalharem com um volume considerável de variabilidade genética. 
Dispor de grande quantidade de variabilidade é garantia de aumentar a probabilidade 
da ocorrência de tipos superiores nas populações selecionadas. Como consequência, 
torna-se mais difícil o manuseio dessa variabilidade, considerando o tamanho das 
populações a serem testadas e o aumento do tempo de obtenção de cultivares 
superiores.

No melhoramento genético das espécies de propagação sexuada os problemas 
atualmente observados são de naturezas contrárias em relação àqueles ocorrentes no 
melhoramento de espécies de propagação assexuada, isto é, excesso de variabilidade 
genética. O reflexo desse excesso é sentido na população final, cujo o progresso genético 
da seleção é baixo comparativamente ao seu potencial. Por outro lado, a redução 
drástica da variabilidade nas populações iniciais não é aconselhável, haja vista a redução 
da probabilidade de encontrar tipos superiores para outras características, 
principalmente aquelas ligadas à resistência a enfermidades e pragas.

4.2 ESPÉCIES DE PROPACAÇÃO ASSEXUADA

As diferenças ecológicas peculiares a cada região do Brasil onde são 
desenvolvidas pesquisas com melhoramento genético, associadas ao nível de tecnologia 
utilizado nos plantios comerciais, são fatores que determinam uma abordagem 
diferencial dos problemas de pesquisa.

Face às limitações da baixa produção dos clones das espécies cultivadas na 
região, devido à pressão de diferentes patógenos, o objetivo maior dos programas de 
melhoramento genético tem sido de associar em uma planta as características de 
resistência a enfermidades e produção. Basicamente, a estratégia utilizada consiste 
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no cruzamento entre materiais que apresentem as características favoráveis de produção 
e resistência as enfermidades, seguida da avaliação de progênies e clonagem das plantas 
superiores.

A perspectiva de progresso na seleção de clones produtivos é maior quando a 
incidência de doença é baixa. Assim é que em outras regiões do país, com condições 
ecológicas menos favoráveis ao desenvolvimento de enfermidades é possível o 
desenvolvimento de programas de melhoramento genético de espécies nativas da 
Amazônia, em que a ênfase principal seja a maior produção. Cita-se como exemplo, 
o programa de melhoramento genético de seringueira desenvolvido no Planalto 
Paulista pelo Instituto Agronômico de Campinas (LAC), que é conduzido à semelhança 
daquele desenvolvido no sudeste asiático e com perspectivas de obtenção de progressos 
genéticos tão grandes quanto àqueles obtidos na Malásia.

A propagação vegetativa normalmente conduz à uniformidade genética dos 
plantios ao contrário do que ocorre nas populações naturais, onde o nível de 
variabilidade genética, contida dentro das populações, tem um significado biológico 
importante para o equilíbrio do ecossistema. Allard (1971) destaca que, de acordo 
com a classificação de Vavilov, o centro de origem de uma espécie coincide com as 
áreas onde existe maior quantidade de variabilidade. Esses centros reúnem também 
grande diversidade de insetos e microrganismos, que fazem parte do ecossistema. 
Assim, pode-se explicar a presença de grande variabilidade genética nas populações 
naturais.

Para o melhorista a propagação assexuada constitui-se em uma “ferramenta” 
de trabalho muito atraente na obtenção de rápido progresso genético no material 
selecionado. Tanto é que os métodos de melhoramento utilizados nas espécies que 
têm facilidade de multiplicação assexuada, o maior esforço da pesquisa é centralizado 
para a identificação de plantas com características favoráveis, para em seguida fixá- 
las geneticamente. Para as espécies onde ainda não estão estabelecidas as técnicas de 
propagação vegetativa em larga escala, os esforços de pesquisa são direcionados para 
a descoberta destes métodos. Tão logo estejam disponíveis, são incorporados aos 
programas de melhoramento como uma estratégia auxiliar à obtenção de materiais 
resistentes e produtivos.

Para que a seleção tenha sucesso, em qualquer método de melhoramento, é 
necessário haver disponibilidade de variabilidade genética na população. A redução 
drástica dessa variabilidade, através da clonagem, normalmente conduz a grandes 
saltos de produtividade. Essa estratégia é utilizada com sucesso no plantio comercial 
com clones, em ambientes fora do seu habitat natural.

Quando o melhorista utiliza dessa prática, trabalhando na seleção de plantas- 
para o plantio comercial em ambiente tropical, a tendência é sempre procurar plantas 
que apresentem todas as características favoráveis. Isto conduz a um erro clássico, 
haja vista não se dispor de evidências científicas que suportem a prática de sucesso no 
plantio com clones nesse ambiente. Pelo contrário, há indicativos que o monocultivo 
com clones de algumas espécies tropicais são bastante atacados por pragas e 
enfermidades.

A associação do melhoramento genético com métodos de cultivos mais 
apropriados às condições ecológicas dos trópicos úmidos, pode ser uma alternativa 
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no direcionamento das pesquisa para a região amazônica, com espécies que dispõem 
de facilidades para a multiplicação assexuada. É importante destacar que a 
uniformidade genética pode conduzir a maior produtividade nos cultivos, porém 
predispõe a ataques de pragas e enfermidades.

5. MÉTODOS ALTERNATIVOS DE MELHORAMENTO GENÉTICO

Apesar do pouco conhecimento científico existente sobre as espécies nativas 
da Amazônia por exemplo, a seringueira é considerada a espécie mais bem estudada, 
tendo em vista o caráter estratégico que a borracha - produto obtido pela coagulação 
do látex explorado das plantas — exerceu na industrialização do mundo de pós-guerra. 
Mesmo assim, os estudos básicos na espécie, envolvendo questões importantes para 
o melhoramento da cultura, quase sempre foram relegados a um plano secundário.

A grande quantidade de espécies nativas de importância econômica, tanto na 
alimentação humana como na transformação de riquezas, constitui em inúmeras 
oportunidades para o aprofundamento das pesquisas. Por isso, os referenciais utilizados 
para análise de estratégias de melhoramento genético são a seringueira e o dendê 
para o caso da Amazônia, considerando os conhecimentos científicos mais recentes.

A grande quantidade de variabilidade genética encontrada dentro das 
populações naturais, como em seringueira (Paiva, 1992; Paiva etal., 1994b), associada 
à forma de distribuição dos indivíduos nas populações naturais, é um forte indicativo 
de que no cultivo racional de espécies autóctones em ambiente tropical úmido, a 
uniformidade genética do material deve ser evitada. A experiência atual dos plantios 
nessas regiões tem conduzido, com raras exceções, ao insucesso no cultivo.

O enfoque do melhoramento genético de espécies perenes que se propagam 
assexuadamente, implica em profundas modificações nos métodos de melhoramento 
em uso nas instituições de pesquisa da região. Para exemplificar, a população base 
utilizada pelo melhorista constituída atualmente de um reduzido conjunto de clones, 
mudaria para um amplo conjunto de plantas sexuadas, contendo uma porção bem 
maior de variabilidade genética. Isto possibilita, também, a maior exploração da 
variabilidade genética existente nas populações naturais.

Nessa linha de raciocínio, o melhoramento genético deixa de explorar só o 
vigor de híbrido dos cruzamentos. A obtenção de clones produtivos e resistentes não 
seria o objetivo principal do programa, mas sim os descendentes de plantas com 
características favoráveis, passando-se a explorar o melhoramento de populações. 
Essa estratégia de melhoramento tem por objetivo a obtenção de sementes melhoradas, 
a médio e longo prazo, visando ao pequeno produtor, em detrimento de uma maior 
produtividade das espécies, mas com a garantia de produção e sem a necessidade de 
controle fitossanitário.

Outra forma de representar o nível de variabilidade genética, contida dentro 
das populações, é incrementar as pesquisas com policultivos. A mistura de culturas 
perenes de expressão econômica, tende a se tornar uma realidade nas regiões tropicais, 
como forma de representar a diversidade das florestas tropicais. Neste caso, o plantio 
de clones elites de espécies nativas da região em associação com outras culturas, pode 
também se constituir em uma alternativa agrícola viável, desde que sejam respeitadas 
as características básicas das populações naturais.
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A descoberta de alternativas agrícolas economicamente viáveis para a região 
Amazônica, principalmente com culturas perenes, reveste-se de um cunho social 
bastante elevado, se o modelo for adequado às características do homem regional. A 
alternativa deve atender às necessidades básicas do amazônida, além de representar 
uma solução para a ocupação do relativo vazio demográfico.

Outro aspecto a ser discutido como estratégia de melhoramento de espécies 
nativas da região, cuja forma de propagação comercial das plantas é via assexuada, 
refere-se a presença de endogamia nas populações naturais. Paiva (1992) encontrou 
elevado grau de endogamia em populações de seringueiras nativas do Estado do 
Acre, estimando-se índices que variaram de 16,4% a 24,8% (Tabela 4).

O fenômeno da depressão endogâmica em seringueira já foi estudado há 
bastante tempo (Sharp, 1940; 1951; Ross & Brookson, 1960). Tan & Subramanian 
(1976) mostraram que progênies autofecundadas são inferiores às progênies de 
cruzamento, em relação ao vigor e produção de borracha. Todavia, pouco ou 
quase nada se conhece da ocorrência de endogamia em populações naturais e o 
que isto representa para o equilíbrio biológico das espécies no ecossistema 
amazônico.

Há indicativos que clones primários de seringueira - clones originados da 
seleção de plantas matrizes com características favoráveis — conservam um certo grau 
de endogamia. Assim, é possível explicar o vigor heterótico manifestado pelas 
progênies, originadas de cruzamentos entre esses clones.

A autofecundação parece promover o desenvolvimento e a manutenção da 
adaptação dentro de populações e, ao mesmo tempo, facilitar o desenvolvimento da 
diferenciação espacial, por impedimento do fluxo gênico entre populações (Allard, 
1988).

O grau de endogamia estimado para a seringueira em populações naturais, 
seja devido a autofecundação ou ao cruzamento entre plantas aparentadas, deve 
apresentar vantagens adaptativas. Uma possibilidade é de provocar homozigose de 
genes deletérios, que associada a seleção natural causaria a eliminação de plantas 
não adaptadas ao ambiente natural. Portanto, o cruzamento entre clones 
primários de origem diferentes, que são originados de plantas que passaram pelo 
crivo da seleção natural e artificial, podem expressar diferentes graus de vigor 
heterótico.

A confirmação dessa hipótese abre um outro campo para ser explorado pelo 
melhoramento genético, desde que fossem provocados cruzamentos entre clones 
aparentados, visando atingir níveis moderados de endogamia, seguido de seleção e 
cruzamentos entre plantas geneticamente distintas.

Mettler & Gregg (1973) relatam que a autofecundação é a forma mais intensa 
de endogamia. Todavia, a endogamia também ocorre em espécies bissexuais, quando 
os indivíduos que se acasalam têm uma relação de parentesco entre si. Neste caso, há 
também uma redução de heterozigotos, porém menos intensa do que a 
autofecundação. O coeficiente de endogamia não expressa apenas a endogamia média 
de todos os membros de uma população, numa dada geração, mas expressa também 
a probabilidade de um indivíduo ter alelos idênticos por descendência num dado 
loco.
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1. INTRODUÇÃO

A origem das plantas cultivadas tem sido objeto de investigação de inúmeros 
pesquisadores. Embora seja difícil até o presente momento definir a exata origem das 
espécies, existe um certo consenso sobre a provável localização geográfica inicial da 
maior parte das plantas de interesse econômico. As viagens exploratórias, na tentativa 
de descobrir novas fronteiras, tiveram papel relevante na dispersão das plantas 
cultivadas pelo planeta.

O Brasil figura entre os países com maior biodiversidade do mundo e, mesmo 
assim, é extremamente dependente de germoplasma de outros países. Desta forma, 
pode-se afirmar que nenhum país é auto-suficiente em termos de recursos genéticos 
vegetais, ou seja, todos os povos são dependentes em maior ou menor grau de 
germoplasma.

Na literatura é possível encontrar diferentes conotações para germoplasma 
exótico. A palavra exótico é de origem grega e apresenta diferentes significados, entre 
eles: procedente de país estranho, animal ou planta que não é natural do país onde 
vive, estrangeiro, esquisito, extravagante, não nativo, entre outros.

Para exemplificar o conceito de germoplasma exótico adotado nesse capítulo 
será utilizado o milho, que é, provavelmente, a espécie mais cosmopolita entre os 
vegetais, sendo cultivado desde 58°N até 40°S de latitude, desenvolvendo-se desde 
o nível do mar até altitudes superiores a 3.800 m. Devido à importância econômica 
deste cereal e a facilidade que ele apresenta para estudos de genética, o milho é 
uma das espécies mais estudadas e que serve de modelo para as espécies de plantas 
alógamas.

Na opinião de Lonnquist (1974), milho exótico foi considerado como 
oriundo de outra área, estando representado por adaptações diferentes a altitudes, 
latitudes, tipos de solo, fatores ambientais etc. Por sua vez, Hallauer (1978) definiu 
germoplasma exótico como todas as fontes de germoplasma que não são 
imediatamente úteis ou adaptadas. Em uma extensão desse conceito, Hallauer & 
Miranda Filho (1988) consideraram que germoplasma exótico, para programas 
aplicados de melhoramento genético, envolve todo germoplasma que não tem 
utilidade imediata sem a seleção para uma determinada área. Assim, genótipos 
oriundos da região Amazônica ou do Rio Grande do Sul podem perfeitamente 
ser considerados exóticos para as condições ambientais do Estado de São Paulo 
(Santos, 1985; Nass, 1992; Santos & Miranda Filho, 1992; Nass & Miranda 
Filho, 1995). No caso de forrageiras em países com grande extensão territorial, 
observam-se situações curiosas, em que o germoplasma obtido a poucos 
quilômetros de linhas de fronteiras próximas às áreas experimentais é considerado 
exótico, enquanto amostras trazidas de centenas ou milhares de quilômetros de 
distância no mesmo país recebem o tratamento reservado às espécies nativas (Valls, 
1990).
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1. IMPORTÂNCIA DO INTERCÂMBIO

A movimentação espacial do homem e o intercâmbio de sementes e propágulos 
são práticas que remontam à era da domesticação de plantas. Migrantes, viajantes e 
exploradores sempre levaram e/ou trouxeram germoplasma que, de algum modo, 
contribuiu para ampliar a base da diversidade das espécies vegetais. No Brasil, raças 
antigas de milho foram preservadas durante séculos pelas tribos indígenas da Bacia 
Amazônica e, seguramente, as migrações e intercâmbios contribuíram para a 
miscigenação do germoplasma, ampliação da base genética e criação de oportunidades 
para o aparecimento de novas raças (Brieger et al., 1958).

O exemplo clássico da contribuição de germoplasma exótico é o das variedades 
anãs e semi-anãs de trigo e arroz liberadas na década de 60, as quais tiveram grande 
impacto tanto nos países em desenvolvimento quanto nos países desenvolvidos. As 
variedades anãs de trigo e arroz devem suas altas produtividades aos genes que as 
tornaram mais responsivas aos insumos como os fertilizantes químicos. Esses genes 
estão espalhados ao redor do mundo, sendo que foram inicialmente encontrados no 
Japão e China, respectivamente (Jain, 1993). A variedade Norin 10 (PI 156641), 
introduzida nos Estados Unidos da América em 1946 oriunda do Japão, foi 
fundamental para o melhoramento do trigo semi-anão no Noroeste do Pacífico e no 
México (Reitz, 1970). As variedades de trigo de porte reduzido são um exemplo 
marcante da produção de um complexo de germoplasma que inclui insensibilidade 
ao fotoperíodo, estatura reduzida pela introgressão de genes de Norin 10, ampla 
resistência a doenças e a capacidade de atingir altas produtividades com fertilização e 
irrigação adequadas (Creech & Reitz, 1971). Para o arroz, o primeiro grande sucesso 
foi obtido com a liberação da variedade IR 8, desenvolvida pelo Instituto Internacional 
de Pesquisa de Arroz (IRRI). Posteriormente, foram desenvolvidas outras variedades 
da série IR, na tentativa de corrigir algumas deficiências apresentada pela IR 8, sendo 
que em 1982, a IR 36 foi cultivada em 11 milhões de hectares, constituindo-se na 
variedade de arroz mais cultivada da história (Holden et al., 1993).

O intercâmbio de germoplasma tem sido realizado, na maioria das vezes, 
livremente ao longo do tempo, garantindo no mínimo uma certa ampliação da 
base genética das culturas entre os países participantes desse processo. Caso os 
novos acessos permaneçam apenas conservados nos bancos de germoplasma, 
evidentemente não estarão cumprindo a finalidade básica do intercâmbio, que 
seria a de disponibilizar novos genótipos e/ou genes para outros ambientes 
específicos. Todavia, a maior barreira para utilização dos materiais introduzidos é 
função das diferenças entre as condições ambientais existentes no local de origem 
do acesso e o novo local onde o material será introduzido. Valls (1990) salientou 
que qualquer amostra quando é retirada de sua área específica de ocorrência na 
natureza e trazida para condições de cultivo em uma estação experimental, assume 
o caráter de introdução, não no sentido político-geográfico, mas no sentido utilitário. 
Desta forma, passa a ser apenas mais um acesso a testar, devendo receber a mesma 
avaliação dinâmica de outros acessos para exame do seu potencial de adaptação e 
produção nas condições locais.
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Em uma divisão simplista do ambiente pode-se considerar dois tipos bem 
contrastantes: clima temperado e clima tropical. Paterniani (1990, 1993) identificou 
as principais diferenças entre esses tipos de ambientes, indicando que a transferência 
quase exata de técnicas e materiais empregados nos climas temperados têm sido 
responsável pelo insucesso de inúmeras tentativas de introdução de germoplasma em 
condições tropicais, especialmente no caso do milho. O autor ressaltou a importância 
da precipitação pluviométrica, a qual é bem definida em regiões de clima temperado 
se comparada aos ambientes de clima tropical. Isso determina uma estratégia distinta 
na avaliação de genótipos para os dois ambientes, sendo que em condições temperadas 
tem-se procurado utilizar maior número de locais, enquanto que para as condições 
tropicais, maior ênfase deve ser dada para época de semeadura. Tal estratégia tem por 
finalidade melhor representar a situação do agricultor, que nos ambientes tropicais, 
dispõe de uma ampla faixa de tempo para decidir o momento oportuno para efetuar 
a semeadura.

Na utilização de germoplasma exótico no melhoramento podem ser 
empregados cruzamentos tanto intra como interespecíficos, inclusive envolvendo 
gêneros distintos. Inúmeras tentativas têm sido realizadas em diferentes espécies ao 
longo do tempo, sendo que muitas foram frustradas devido a barreiras existentes 
quando utilizados métodos convencionais de hibridação. Com o advento das técnicas 
baseadas no DNA recombinante tais impedimentos estão sendo superados 
rapidamente, o que tem viabilizado as mais distintas alternativas até então não 
disponíveis. Se por um lado as modernas técnicas de biotecnologia têm favorecido a 
quebra de barreiras para os cruzamentos, por outro lado a tendência da lei de proteção 
de cultivares é dificultar a troca de germoplasma com elevado potencial de 
aproveitamento para os países em desenvolvimento, podendo trazer, como 
conseqüência, prejuízos significativos para a sociedade.

Harlan & de Wet (1971) sugeriram uma metodologia para classificar as plantas 
cultivadas para uso no melhoramento genético. Na oportunidade, os autores 
apresentaram o conceito de conjunto gênico (gene poot), sendo identificadas três 
categorias (Figura 1):

a) conjunto gênico primário (GP-1): este nível corresponde ao conceito tradicional 
de espécie biológica. Nesse conjunto gênico o cruzamento é fácil, produzindo 
híbridos férteis com adequado pareamento cromossômico, ou seja, a transferência 
de genes é geralmente simples. A espécie biológica inclui raças cultivadas e raças 
espontâneas, respectivamente, designadas de subespécies A e B.

b) conjunto gênico secundário (GP-2): inclui outras espécies biológicas que podem 
ser cruzadas com a espécie de interesse, produzindo níveis variáveis de fertilidade 
e esterilidade. A transferência de genes é possível porém com certa dificuldade, 
exigindo grande esforço por parte dos pesquisadores.

c) conjunto gênico terciário (GP-3): o cruzamento das espécies desse nível com a 
espécie de interesse (GP-1) resulta em progênies anômalas, com índice significativo 
de letalidade e/ou completa esterilidade. A transferência de genes não é possível 
com hibridações usuais, sendo necessárias outras técnicas na tentativa de se 
obter algum sucesso.
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FIGURA 1. Esquema dos conjuntos gênicos primário (GP-1), secundário (GP-2) e terciário (GP-3) de 
acordo com Harlan & de Wet (1971).

3. VULNERABILIDADE E DIVERSIDADE GENÉTICA

O início da agricultura, há cerca de 10.000 anos atrás, com a domesticação 
das plantas pelo homem, é sem dúvida um dos acontecimentos de maior importância 
na história da vida na Terra. Aproximadamente 300.000 espécies de plantas foram 
descritas e o homem usou para sua alimentação cerca de 3.000. Hoje são usadas em 
torno de 300 espécies e destas apenas 15 representam 90% de toda a alimentação 
humana (Paterniani, 1988). As 15 espécies mais utilizadas são arroz, trigo, milho, 
sorgo, cevada, cana-de-açúcar, beterraba, batata, batata-doce, mandioca, feijão, soja, 
amendoim, coco e banana (Goodman, 1990). Com base nessas estimativas é de se 
esperar que a vulnerabilidade genética seja uma preocupação constante por parte dos 
pesquisadores. O esforço no estabelecimento de bancos de germoplasma não tem 
feito com que a agricultura mundial fique menos vulnerável à doenças e pragas. 
Apesar da conservação de uma vasta quantidade de variabilidade nos bancos de 
germoplasma, as culturas de importância econômica continuam se tornando cada 
vez mais uniformes (Jain, 1993). A existência dessa vulnerabilidade deve-se 
especialmente à utilização de genótipos uniformes em extensas áreas de cultivo, sendo 
vários os exemplos na literatura de problemas advindos dessa uniformidade genética.

Em meados do século XIX, na Irlanda, houve uma catástrofe envolvendo a 
utilização de clones de batata, os quais eram, quase na sua totalidade, suscetíveis ao 
fungo Phytophthora infestans. Este fungo foi acidentalmente introduzido na Europa a 
partir do México, possivelmente via Estados Unidos da América (Robinson, 1996). 
Além dos prejuízos causados aos agricultores da época, o maior agravante foi a perda 
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de vidas humanas pela fome com estimativas de um milhão de pessoas. Outras (cerca 
de um milhão e meio) deixaram a Irlanda principalmente com destino à América do 
Norte.

Em 1860, um inseto parasita de raízes da videira (Phylloxerd) foi observado 
na França, sendo o responsável pela ruína de praticamente toda a indústria européia 
de vinho. O problema foi resolvido com a utilização de enxertia das uvas européias 
em raízes de um tipo selvagem de uva americana, a qual possuía elevada resistência 
horizontal à Phylloxera. Tal comportamento tem-se mantido eficiente até o momento.

Outro exemplo marcante e desastroso do uso de materiais com uniformidade 
genética foi observado em híbridos de milho nos Estados Unidos da América em 
1970, onde a utilização de apenas uma fonte de macho-esterilidade, conhecida como 
citoplasmaTexas (T), propiciou a ocorrência de severa epidemia causada pela raçaT 
do fungo Helminthosporium maydis. Esse problema também foi verificado em outros 
países, inclusive no Brasil em 1971 (Miranda Filho & Viégas, 1987). Na tentativa de 
resolver o problema, estudos foram conduzidos a fim de identificar novas fontes de 
esterilidade citoplasmática para utilização na produção de sementes híbridas de milho. 
Cochran (1975) relatou um experimento que envolveu 30 fontes distintas de 
esterilidade que foram inoculadas com a raça T de H. maydis, indicando duas fontes 
(C e S) como resistentes. O tipo C, originário da raça brasileira Charrua, teve a 
preferência para utilização no programa de melhoramento de Illinois (EUA), pois 
conferiu estabilidade completa as linhagens, sendo menos variável em relação às 
alterações do ambiente. Miranda Filho & Viégas (1987) relacionaram outras fontes 
de citoplasma macho-estéril disponíveis para o milho.

Um caso interessante sobre a vulnerabilidade aconteceu com a seringueira 
(Hevea spp.) que ocorre naturalmente por toda a Bacia Amazônica, seu próprio centro 
de origem. Interessada na exploração comercial da borracha, a Fundação Ford 
estabeleceu grandes plantações de clones de seringueira em municípios do Estado do 
Pará. O plantio de Hevea brasiliensis em Fordlândia ocorreu em 1928. Posteriormente, 
em 1932 outro plantio foi efetuado em Belterra, com introdução de outras espécies 
como H. benthamiana, H. guianensis, H. spruceana, H. pauciflora e outras além de H. 
brasiliensis (Valois, A.C.C. - Comunicação Pessoal). O plantio de Fordlândia sofreu 
uma das grandes epidemias que se tem notícia no Reino Vegetal, pois os genótipos 
foram totalmente dizimados pelo fongo Microcyclus ulei, causador da doença conhecida 
como “mal-das-folhas”. O fongo ocorre naturalmente na Amazônia em nível endêmico 
e não causa prejuízos sérios às plantas quando ocorrem dispersas na mata natural. 
Porém em plantações adensadas a concentração de esporos, aliada às condições 
ambientais propícias à doença, tornam a situação favorável à ocorrência de epidemia. 
Por outro lado, plantios adensados de seringueira foram viáveis em condições de 
escape, caracterizada por umidade baixa na época da troca de folhas, tendo sido este 
o motivo do sucesso da cultura no planalto paulista. A vulnerabilidade da seringueira 
em plantios conduzidos artificialmente na Amazônia, abre oportunidade de sucesso 
da cultura em ambientes estranhos em relação ao seu ambiente de melhor adaptação 
na condição natural. É possível que fatos como este tenham ocorrido em outras 
espécies, onde nem sempre o melhor ambiente de adaptação, para culturas conduzidas 
artificialmente, é o próprio local de origem.
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Em 1970 foi formado um comitê sobre vulnerabilidade genética, designado 
pela Academia Nacional de Ciências dos Estados Unidos da América, com o objetivo 
de quantificar a situação daquele país. Os dados apontaram para a dependência de 
um número reduzido de cultivares, sendo que 6 cultivares de algodão ocupavam 
68% da área plantada, 6 cultivares de soja 56%, 6 cultivares de trigo 41% e 6 linhagens 
de milho eram usadas nos híbridos que ocupavam 71% da área cultivada com milho 
nos Estados Unidos (National Academy of Sciences, 1972). A conclusão do comitê 
foi que a produção agrícola americana era de fato vulnerável geneticamente. 
Posteriormente, Duvick (1984) conduziu um levantamento sobre a situação das 
culturas de algodão, soja, milho, trigo e sorgo, nos Estados Unidos da América e 
concluiu que a base genética aumentou em relação ao levantamento de 1970, porém 
a produção americana ainda concentrava-se em poucas cultivares. As raças locais 
(Jandraces) foram consideradas, pela maioria, como a principal fonte para ampliar a 
base genética das cultivares. O autor ressaltou ainda que, para todas as culturas 
estudadas, os materiais elites adaptados foram as fontes mais utilizadas para resistência 
a pragas e doenças, assim como para outros estresses ambientais. O levantamento 
também identificou as principais críticas dos melhoristas em relação aos serviços 
oferecidos pelo sistema nacional americano de germoplasma: (a) as coleções não eram 
suficientemente grandes e as atividades de coleta não contavam com o suporte 
necessário; (b) os acessos mantidos pelo sistema estavam sendo perdidos devido ao 
suporte financeiro insuficiente para a adequada regeneração e conservação; (c) as 
coleções necessitavam ser melhor avaliadas com relação aos caracteres agronômicos 
de interesse para os melhoristas.

Uma avaliação da diversidade genética nas variedades utilizadas na América 
Latina foi realizada por Paterniani (1987), envolvendo 40 especialistas do Brasil e 14 
de outros países. O autor utilizou uma escala subjetiva de diversidade genética (0 a 
100), sendo o limite inferior representado por uma linhagem de espécie autógama e 
o superior representado por muitas variedades de polinização livre de espécie alógama. 
A porcentagem de retorno para o Brasil foi de 75%, enquanto para os demais países 
foi de 50%. Um resumo dos resultados desse levantamento pode ser verificado na 
Tabela 1. Segundo esse levantamento, para quase a totalidade das espécies existe 
variabilidade suficiente, provavelmente maior que a capacidade que os melhorista 
têm de explorá-la. Quanto à conservação da variabilidade em bancos de germoplasma, 
foi observado uma situação ótima para as espécies autógamas, enquanto que para as 
alógamas e de reprodução vegetativa prevalece uma situação de intermediária a 
deficiente. O autor enfatizou que provavelmente isso seja devido a grande dificuldade 
de manutenção adequada dessas culturas nos bancos de germoplasma. De maneira 
geral, os resultados obtidos no levantamento indicaram que na América Latina a 
situação com relação à variabilidade genética não é tão crítica.

Nass et al. (1993) realizaram um levantamento entre os melhoristas de milho 
e soja de instituições públicas e privadas do Brasil, a fim de quantificar o nível de 
utilização dos bancos de germoplasma e as principais fontes empregadas nos programas 
de melhoramento dessas culturas. Os resultados indicaram que o banco de 
germoplasma é mais utilizado pelos melhoristas de soja, provavelmente pelo maior 
nível de caracterização e avaliação dos acessos disponíveis. A qualidade das informações 
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foi considerada satisfatória para ambas as culturas, entretanto a quantidade de 
informações foi considerada insuficiente por 70% dos melhoristas de milho. Para o 
melhoramento da produtividade, as cultivares elites adaptadas são a principal fonte 
de germoplasma em ambas as culturas. Esses resultados evidenciam que os melhoristas 
encontram suficiente variabilidade genética nos materiais agronomicamente 
adaptados. As mesmas tendências foram observadas nos Estados Unidos da América 
(Duvick, 1984), na Europa (Peeters & Galwey, 1988) e no Brasil e outros países da 
América Latina (Paterniani, 1987).

Para o melhoramento visando à resistência a pragas, doenças e outros estresses, 
os melhoristas de milho utilizam principalmente sua própria coleção de trabalho, 
enquanto os de soja buscam essa variabilidade no intercâmbio de materiais (Tabela 
2). Para ambas as culturas, os materiais elites adaptados são a fonte mais utilizada em 
programas de melhoramento para resistência, embora as linhagens experimentais 
tenham sido consideradas muito importantes pelos melhoristas de soja. Os autores 
também observaram uma utilização considerável das raças locais na busca de materiais 
resistentes. Duvick (1984) enfatizou a contribuição das raças locais no sentido de 
ampliar a base genética de cinco importantes culturas (algodão, milho, soja , sorgo e 
trigo) nos Estados Unidos da América.

TABELA 1. Variabilidade genética de espécies autógamas, alógamas e de reprodução vegetativa (assexual) 
na América Latina.

Cultura Nível de variação 
genética existente

Conservação em 
bancos de 

germoplasma

Base genética das 
variedades 
cultivadas

Nível de 
diversidade

Autógamas
Sorgo Alta Intermediária Restrita 15 : ■

Trigo Alta Ótima Restrita 15
jSoja Alta ótima Restrita 15 ■

Feijão Alta Ótima Normal 25
Amendoim Média Intermediária Restrita 15 -Q

Tomate Alta Ótima Restrita 15
Alógamas
Milho Alta Intermediária Ampla 90
Milheto Alta Intermediária Ampla 60 '■

Forrageiras Alta Deficiente Restrita 60
Girassol Alta Deficiente Restrita 4o m

Brássicas Média Deficiente Ampla 60
Cucurbitáceas Alta Intermediária Normal 40 Ml

Reprodução Vegetativa
Mandioca Alta Pouca Restrita 15 ■

Cana-de-açúcar Alta Boa Normal 50
Batata Alta Boa Restrita 15 «

Batata doce Alta Boa Restrita 15
Citros Alta Intermediária Restrita 15 Wl

Banana Reduzida Deficiente Restrita 5
Fonte: Adaptada dc Paterniani (1987)
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TABELA 2. Principais fontes de germoplasma utilizadas no melhoramento para resistência a pragas (P), 
doenças (D) e outros estresses (E) em milho e soja no Brasil.

MILHO (%)6 SOJA (%)5

P D E P D E
Fontes para resistência

Bancos de germoplasma 22 14 21 35 22 21
Q Coleção de trabalho 44 50 49 19 28 24 1

Troca de materiais entre melhoristas 32 36 30 46 47 52
Outras 2 0 0 0 3 3 ■

Material no melhoramento para resistência
| Selvagem 5 2 2 14 8 29 1

Raças locais (landraces) 21 17 28 18 25 24
| Linhagens experimentais 15 14 15 36 22 24 ■

Cultivares avançadas / elites 59 67 55 32 45 43
éPorcentagem dc respondentes. Fonte: Nass et al. (1993)

4. PROPORÇÃO DE INTROCRESSÃO

Várias tentativas para determinar a porcentagem de germoplasma exótico a 
ser incorporado em populações adaptadas têm sido realizadas, porém, não há 
informações conclusivas sobre essa questão. Obviamente, tal informação depende 
tanto da espécie que se está trabalhando, quanto das condições ambientais onde se 
pretende introduzir genes exóticos.

Na realidade, a proporção (p) ideal de germoplasma exótico pode estar 
no intervalo 0 < p < 1, dependendo da origem do germoplasma e do grau de 
adaptabilidade. Em síntese, estes parâmetros devem ser estabelecidos 
experimentalmente em cada caso, respeitando-se os limites toleráveis de 
decréscimo no valor genético como conseqüência da introgressão. A introgressão 
será efetivada como resultado de cruzamentos e retrocruzamentos de acordo com 
a proporção p desejada. Após o último retrocruzamento o material deverá ser 
intercruzado para fins de recombinação de genes e quebra dos blocos de ligação, 
o que deverá proporcionar oportunidade de expressão da variabilidade potencial. 
Esse processo é teoricamente assintótico e pode requerer diversas gerações de 
intercruzamento para atingir o grau de homogeneização desejável (Miranda Filho, 
1996).

Para a incorporação de uma população exótica (V£) em uma população 
local adaptada (VQ), considere-se inicialmente o cruzamento V£ x VQ; após a 
recombinação do híbrido interpopulacional a população resultante será 
equivalente a um composto de tamanho k = 2, com 50% de genes de cada 
genitor. A média esperada deste composto é C2 = V + j h, sendo V a média dos 
pais e h a heterose em relação à média dos pais. Considere-se uma situação em 
que uma população exótica tem média igual a 50% da população adaptada e que 
não há heterose no cruzamento (h=0); mesmo em uma situação desfavorável 
como esta o composto resultante (C ) terá média equivalente a 75% de VQ , 
proporção esta que poderá aumentar substancialmente com alguns ciclos de seleção 
recorrente. Em situação similar, mas com heterose (h) de 20% , resulta C2 igual 
a 82,5% de VQ .
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Assumindo,

p: a proporção de germoplasma exótico no composto C2; 
X: média da população exótica em relação à adaptada (À. = VE / Vo ); 
CD: quociente entre heterose e a média dos pais (ú) = h/ V );
<p: proproção da média do composto em relação à média da população adaptada; 

a média do composto será expressa por:

C2 = [1- p (1 - X) + p(l -p) (0 (1+ À,)] Vo , ou seja, C2 = cp Vo

Portanto, a porção entre colchetes representa a proporção (<p) da média do 
composto em relação à média da população adaptada. Exemplos de valores de (p para 
valores variáveis de p, CD e X, são apresentados na Tabela 3.

Uma população exótica pode apresentar baixa expressão de diversos caracteres 
quantitativos, inclusive produtividade, não exatamente por uma questão de 
adaptabilidade, mas possivelmente por problemas de depressão por endogamia. Assim 
sendo, uma forte heterose deve se expressar no cruzamento entre as populações exótica 
e adaptada. Contudo, esta heterose corresponde, em parte, a uma recuperação da 
depressão por endogamia. Miranda Filho (1999) mostrou que a heterose (hQ), no 
cruzamento de duas populações não endógamas, aumenta na mesma proporção da 
depressão causada por endogamia nos pais. Assim, chamando de hp a heterose entre 
pais endógamos, com as respectivas depressões representadas por It e I2, tem-se 
hp= hQ+ 1 (I]+ I2) = hQ+ I , sendo I a depressão endogâmica média. Portanto, nem 
sempre a baixa expressão de caracteres na população deve ser interpretada de 
imediato como falta de adaptação. Este problema tende a desaparecer no primeiro 
cruzamento e em gerações avançadas quando ele advém de efeitos de endogamia; 
neste caso, a heterose tende a ser elevada, conforme mostrado acima. Quando o 
problema advém realmente de falta de adaptação, ele deve permanecer por diversas 
gerações, mas tende a dissipar-se em função da seleção tanto artificial como natural. 
Hallauer & Sears (1972) mostraram que a falta de adaptação na população ETO, 
introduzida no Com Belt americano, foi dissipada gradativamente ao longo de seis 
ciclos de seleção feno típica. Paterniani & Lonnquist (1963) constataram que a heterose 
em relação à média dos pais variou de —11% a 101% (média de 33%) em cruzamentos 
entre 12 raças tropicais de milho. Agrupando os genitores segundo o critério de alta 
(H) vs. baixa (L) produtividade, constataram heteroses de 19%, 31% e 46% nos 
TABELA 3. Valores de <p= [1 - p (1 - X) + p (1 - p)<o( 1 + 1)]+ para valores variáveis de p, <ü e X.

p

0,5 0,7 0,9

<— CD10% 20% 30% 10% 20% 30% 10% 20% 30%

0,5 0,788 0,825 0,863 0,893 0,935 0,978 0,998 1,045 1,093

0,6 0,736 0,772 0,808 0,861 0,902 0,942 0,986 1,031 1,077

0,7 0,682 0,713 0,745 0,826 0,861 0,897 0,970 1,010 1,050

0,8 0,624 0,648 0,672 0,787 0,814 0,842 0,950 0,981 1,011

0,9 0,564 0,577 0,591 0,745 0,761 0,776 0,927 0,944 0,961

1,0 0,500 0,500 0,500 0,700 0,700 0,700 0,900 0,900 0,900
♦Ver texto
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cruzamentos HxH, HxLeLxL, respectivamente, dando suporte à hipótese de 
existência de alta homozigose na classe L, a qual também revelou baixa adaptação 
nas condições do estudo. Paterniani (1980) relatou sobre heterose em cruzamentos 
entre seis populações locais de milho. A heterose média foi de 18,8%, variando de 
5,6% a 36,8%. O cruzamento mais heterótico foi Piracar x Cristal, sendo o primeiro 
um sintético de base genética estreita e o segundo um tipo de endosperma duro e de 
baixa produtividade proveniente do Paraguai. As evidências sugeriam que pelo menos 
um dos pais deveria exibir uma grande taxa de homozigose.

A seguir serão apresentados alguns estudos conduzidos para determinar a 
proporção de germoplasma exótico a ser incorporado nos materiais adaptados nas 
culturas de milho e soja.

Em milho, Griffing & Lindstrom (1954) relataram que os híbridos F1 mais 
produtivos foram aqueles em que houve a participação de linhagens com 25% a 
50% de exóticos em cruzamentos com linhagens adaptadas. Wellhausen (1965) 
recomendou incorporar proporções menores ou iguais a 25% de germoplasma exótico 
dentro de materiais adaptados do Corn Beltáos Estados Unidos da América. Hallauer 
(1978) conduziu quatro programas de seleção recorrente mostrando as taxas de 
progresso esperado e o comportamento da variabilidade genética em populações com 
diferentes proporções de germoplasma exótico. Os resultados de dois anos de ensaios 
de avaliação com progênies S2, indicaram que a variância genética e o progresso 
esperado, foram maiores para as populações semi-exóticas que para a população 
adaptada, entretanto o aumento da variabilidade não foi muito encorajador. Crossa 
& Gardner (1987) não observaram diferenças significativas para produção de grãos 
entre as populações com 75% e 100% de germoplasma adaptado, sendo que ambas 
foram superiores as populações com 50% de germoplasma adaptado. Na avaliação 
de materiais com diferentes níveis de introgressão (0%, 25%, 50%, 75% e 100%), 
Michelini & Hallauer (1993) constataram que os cruzamentos mais produtivos foram 
obtidos com 50% de germoplasma exótico. Os autores destacaram ainda o elevado 
potencial a ser explorado pelos programas de milho híbrido dos Estados Unidos do 
grupo heterótico exótico formado por Suwan-1 eTuxpeno. A proporção adequada 
de germoplasma exótico a ser incorporada é dependente dos objetivos do 
melhoramento (curto ou longo prazo), como também do desempenho do 
germoplasma exótico e adaptado (Bridges & Gardner, 1987).

O uso de germoplasma exótico em híbridos americanos de milho triplicou 
nos últimos 12 anos, passando de 1% em 1984 a 3% em 1996. A maior parte deste 
aumento é devido ao uso de germoplasma exótico temperado, sendo que o uso de 
germoplasma exótico tropical é muito reduzido, com estimativas da ordem de 0,1% 
em 1984 e 0,3% em 1996. Este cenário pode mudar rapidamente nos próximos 
cinco anos, haja vista a iniciativa que vem sendo conduzida pelo Departamento de 
Agricultura dos Estados Unidos (ARS/USDA), uma vez que o programa GEM 
(Germplasm Enhancement of Maizè) tem identificado excelentes fontes de origem 
tropical em cruzamentos com linhagens de empresas privadas de sementes, tanto 
para aumento da produtividade quanto para características qualitativas (Pollak, L.M. 
- Comunicação Pessoal). Dentre os híbridos americanos mais vendidos que 
apresentam germoplasma exótico, a maioria contém uma porcentagem pequena de 
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germoplasma temperado (2% a 6%), representado principalmente pela introgressão 
de genes de resistência a insetos a partir de uma cultivar argentina denominada Maíz 
Amargo, introduzida via B68. Outros híbridos têm uma porcentagem maior de 
exóticos, entre 12% a 25%, geralmente relacionados com as linhagens F2 e F7 de 
origem francesa. Os híbridos americanos que contêm germoplasma tropical mostram 
o mesmo padrão, porém com nível menor de germoplasma exótico; os híbridos mais 
vendidos com germoplasma tropical geralmente contêm de 1% a 5% de introgressão, 
entretanto existem outros híbridos, menos populares, que apresentam entre 25% a 
50% de germoplasma tropical (Goodman, 1999).

No Brasil, a introdução de germoplasma exótico tem sido bastante utilizada 
para ampliar a variabilidade genética na cultura do milho (Moroefzz/., 1981; Limaef 
al., 1982; Miranda Filho & Vencovsky, 1984; Magnavaca et al., 1989; Miranda 
Filho, 1992; Nishikawa et al., 1997; Regitano Neto et al., 1997; Nass et al., 1998; 
Santos et al., 2000). O potencial genético de raças brasileiras de milho, para fins de 
melhoramento, também tem merecido a atenção de diversos pesquisadores. Dentre 
as raças brasileiras estudadas por Brieger et al. (1958) e Paterniani & Goodman 
(1977) mereceram destaque a Cravo e a Entrelaçado, por apresentarem, 
respectivamente, grande número de fileiras por espiga e acentuado comprimento de 
espiga. A raça Cravo é originária do Rio Grande do Sul, enquanto a raça Entrelaçado 
é cultivada por índios da região Amazônica. Santos (1985) iniciou um estudo dessas 
raças em cruzamento com a variedade de polinização livre ESALQ-PB1, adaptada às 
condições ambientais do Estado de São Paulo, o qual evidenciou ampla variabilidade 
genética nas populações semi-exóticas (50%) para vários caracteres de interesse. O 
potencial dessas populações semi-exóticas para fins de melhoramento foi demonstrado 
por Santos et al. (1990) para arquitetura da planta, Santos & Miranda Filho (1992) 
e Nass (1992) para produção de grãos e Nass & Miranda Filho (1995) na avaliação 
da depressão por endogamia.

Trabalhando com duas variedades adaptadas e seis populações exóticas de 
clima tropical e de diferentes origens, Santos et al. (2000) procuraram estudar a 
proporção de genes exóticos que deve ser incorporada em populações adaptadas de 
origem tropical. Os resultados obtidos mostraram que para produção, acamamento, 
quebramento do colmo e espigas doentes, a melhor proporção de genes exóticos a ser 
incorporada variou de 6,25% a 12,5%. Esta tendência, entretanto, não foi observada 
para os caracteres altura da planta e altura da espiga.

Em soja, os melhoristas americanos têm utilizado as PI’s (Plant Introduction), 
denominação dos acessos mantidos pelo sistema de conservação dos Estados Unidos 
da América, na tentativa de ampliar a variabilidade genética das suas cultivares. 
Embora as PI’s contribuam com genes úteis que não estão disponíveis nas cultivares 
adaptadas, geralmente elas atuam no sentido de reduzir a produtividade (Vello et 
al., 1984). Todavia, Thorne & Fehr (1970) relataram que a utilização das PI’s no 
melhoramento de populações de soja aumentou a variabilidade para produção de 
grãos. Schoener & Fehr (1979) desenvolveram populações com diferentes 
proporções de introgressão (100%, 75%, 50%, 25% e 0%) de parentais PI’s. Os 
autores observaram produtividade média e variabilidade genética suficiente na 
população com 50% de introgressão.
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Kenworthy (1980) enfatizou que o uso de germoplasma exótico em programas 
de melhoramento amplia a base genética do germoplasma para seleção e disponibiliza 
maior variabilidade na descendência como resultado da hibridação. Além disso, a 
curto prazo, a incorporação de 25% de germoplasma exótico pode contribuir para o 
desenvolvimento de linhagens mais produtivas e, a longo prazo, manter a variabilidade 
genética para ciclos subsequentes de seleção. Populações de soja com diferentes 
proporções de PI’s também foram estudadas por Vello et al. (1984): AP10 (100%), 
AP11 (75%), AP12 (50%), AP13 (25%) e AP14 (0% de exóticos). As quatro 
populações com algum nível de introgressão apresentaram maior variabilidade genética 
e menor produtividade média que a população adaptada (AP14). Os autores 
ressaltaram a importância do uso de elevado número de PI’s no desenvolvimento de 
populações para programas de longo prazo e concluíram que 25% de germoplasma 
exótico deve permitir uma combinação adequada entre produtividade e variabilidade. 
Na continuidade desse trabalho, Ininda et al. (1996) reportaram os ganhos com 
seleção para produção de grãos após três ciclos de seleção recorrente. Os ganhos 
observados foram 5,4%, 2,8%, 3,1%, 2,0% e 2,5%, para as populações AP 14, AP 13, 
AP 12, AP11 e AP 10, respectivamente. Os resultados indicaram que, após três ciclos 
de seleção recorrente, as PI’s usadas na composição das populações AP 10 até AP 13 
não aumentaram o ganho genético para produção de grãos quando comparadas com 
AP 14, que foi desenvolvida a partir de cultivares e linhagens experimentais adaptadas.

No Brasil, Zimback (1992) avaliou as gerações F2 obtidas por cruzamentos 
em cadeia entre genótipos adaptados e exóticos de soja. Foram observadas diferenças 
entre as médias das cadeias de cruzamentos, sendo que a cadeia formada por 50% de 
materiais exóticos foi superior apenas para o caráter peso de 100 sementes, similar 
para porcentagem de óleo e inferior para a maioria das características estudadas em 
relação à cadeia com 100% de materiais adaptados. Montano-Velasco (1994) na 
análise genética das progênies F , verificou que a variabilidade observada diferiu entre 
as cadeias de cruzamentos, sendo ligeiramente superior na cadeia de cruzamentos de 
linhagens exóticas com adaptadas, apenas para os caracteres peso de 100 sementes e 
porcentagem de óleo, enquanto para os demais caracteres avaliados, incluindo 
produção de grãos e produção de óleo, a variabilidade foi maior na cadeia adaptada.

5. ALTERNATIVAS DE INTROCRESSÃO

Dentre os fatores que influenciam nos resultados de um programa de 
melhoramento, a escolha do germoplasma é o que pode ser alterado com maior 
facilidade e com menor custo, sendo talvez o fator de maior importância para o 
sucesso do programa (Goodman, 1985).

Várias são as alternativas para incorporar novas características nos materiais 
adaptados, sendo que a escolha da metodologia a ser empregada depende da natureza 
genética do caráter, número de genes envolvidos, herdabilidade e das interações com 
o ambiente. Segundo Hallauer (1978) a seleção recorrente é considerada o método 
mais indicado para adaptação de germoplasma exótico, sendo que inicialmente a 
seleção massal pode ser satisfatória para caracteres com alta herdabilidade e, 
posteriormente, métodos mais elaborados e que exploram melhor a variância genética 
devem ser empregados.
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Simmonds (1993) propôs uma distinção entre os termos introgressão e 
incorporação para as atividades que visam a ampliação da base genética. Segundo o 
autor, denomina-se de introgressão aqueles programas que têm por objetivo a 
transferência de um único gene ou um complexo de genes para um germoplasma 
elite adaptado. Isso tem sido usual na transferência de genes maiores de resistência a 
doenças e em alguns casos de tolerância a estresses. Por outro lado, denomina-se de 
incorporação aqueles programas que visam ao desenvolvimento de populações base 
para o melhoramento, como por exemplo a síntese de novos compostos de ampla 
base genética. Todavia, a distinção entre esses dois termos não parece ser necessária, 
uma vez que nos programas de pré-melhoramento (pre-breeding) ambas as estratégias 
têm sido usadas, sendo portanto, complementares. Desta forma, ambos os termos 
indicam ampliação ou enriquecimento da base genética para futuros programas de 
melhoramento, independentemente do período de tempo. Os programas de pré- 
melhoramento têm sido considerados como o mecanismo mais eficiente para aumentar 
a utilização tanto de germoplasma exótico quanto dos acessos disponíveis nos bancos 
de germoplasma (Smith & Duvick, 1989; Cooper et al., 1998; Nass, 1999; Nass & 
Paterniani, 2000).

O método do retrocruzamento é uma alternativa eficiente para a transferência 
de caracteres de herança simples e na adaptação de germoplasma exótico. O primeiro 
retrocruzamento para o germoplasma adaptado foi considerado por Eberhart (1971) 
como a melhor população base para a prática de seleção. Estudos através de simulação 
em computadores demonstraram que, com o aumento do nível de dominância e 
com a utilização de parentais mais contrastantes, é recomendável lançar mão de 
gerações adicionais de retrocruzamentos antes de iniciar a seleção (Dudley, 1982). 
Quando o germoplasma exótico não é adaptado para um determinado local, um ou 
dois retrocruzamentos para o material adaptado são necessários. Entretanto, quando a 
população exótica tiver sido previamente selecionada para adaptabilidade, podem ser 
obtidos efeitos positivos imediatos (Crossa etal., 1987; Mungoma & Pollak, 1988).

Crossa (1989) baseado na probabilidade de fixação de alelos verificou que se 
a população exótica tiver sido selecionada para adaptabilidade e possuir alelos favoráveis 
em alta freqüência, a população de cruzamento pode ser utilizada diretamente como 
população base no processo de seleção. Caso o retrocruzamento para o parental 
adaptado seja utilizado, então um aumento no tamanho da população é necessário 
para conservar os alelos favoráveis previamente incorporados.

Outra alternativa para utilização de germoplasma exótico é a síntese de novas 
populações e sua posterior introdução em programas de melhoramento. Esta é uma 
das principais contribuições do Centro Internacional de Melhoramento de Milho e 
Trigo (CIMMYT) para os programas de melhoramento de milho tropicais e temperados. 
O CIMMYT tem desenvolvido compostos (pools) com base no ciclo vegetativo dos 
materiais, zoneamento climático, coloração e endosperma dos grãos (Salhuana, 1987).

6. TIPOS DE INTRODUÇÃO

O aproveitamento das características úteis para o melhoramento presentes 
no germoplasma exótico pode ser conseguido de diferentes maneiras. Neste termos, 
exótico não significa necessariamente germoplasma de outro país, mas qualquer
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material que apresenta adaptação a condições diferenciadas em relação ao ambiente 
onde está sendo introduzido. De acordo com Miranda Filho (1996) introdução de 
germoplasma refere-se a uma designação generalizada que envolve a introdução de 
quaisquer materiais genéticos.

Quando se trata de introdução, há uma preocupação quanto ao problema de 
amostragem e/ou de tamanho efetivo populacional. Esta preocupação não existe 
quando se trata de linhagens homozigóticas e clones, pois uma única semente ou um 
propágulo pode representar o genótipo. No caso de populações, o problema de 
amostragem só é preocupante quando se tem interesse em preservar as propriedades 
genéticas da população de referência, entretanto para o melhoramento, raramente 
este é o caso. Na maioria das vezes o material introduzido entra em um esquema de 
cruzamentos e retrocruzamentos para fins de introgressão e um tamanho de amostra 
reduzido pode ser suficiente para atender as necessidades do melhorista (Miranda 
Filho, 1996). Deve-se ressaltar que, em se tratando de introdução para fins de 
conservação dos recursos genéticos, o rigor e a atenção em relação aos critérios de 
amostragem assumem papéis extremamente importantes (Vencovsky, 1986; Vilela- 
Morales et al., 1997).

A seguir serão identificados os possíveis tipos de introdução, os quais podem 
auxiliar na ampliação da variabilidade genética disponível para os melhoristas.

6.1 INTRODUÇÃO DE ESPÉCIE

A introdução de uma espécie é sem dúvida uma das formas mais eficientes de 
ampliar a variabilidade genética de um país. Uma vez que cada espécie deve ter se 
originado em locais específicos no mundo, fica evidente que praticamente todos os 
países do mundo já se beneficiaram e continuam se beneficiando desse tipo de 
atividade. Geralmente a decisão de introduzir uma nova espécie é respaldada pela 
semelhança entre o ambiente onde a espécie existe naturalmente e o novo ambiente 
no qual se deseja a sua introdução. Esse tipo de atividade é tão importante que 
muitos pesquisadores a consideram como um método de melhoramento de plantas.

Desde a época do descobrimento da América, tem-se observado inúmeros 
exemplos de intercâmbio e introdução de espécies, com resultados benéficos para 
inúmeros países. Cite-se, por exemplo, o milho (Zea mays L.), originário da América 
Central, que se espalhou rapidamente na era pós-Colombo e hoje é cultivado 
praticamente em todas as áreas agrícolas do mundo (Hallauer & Miranda Filho, 
1995). Outras espécies importantes da América que se espalharam pelo mundo foram 
o tomate (Lycopersicon esculentum), a batata (Solanum tuberosuni), o amendoim (Arachis 
hypogaea), o tabaco (Nicotiana tabacum) e o algodão (Gossypium spp.), entre outros 
inúmeros exemplos. Em contraposição, muitas espécies do Velho Mundo fora 
introduzidas nas Américas, trazendo inúmeros benefícios e inclusive alterando o hábito 
de alimentação dos povos. Dentre as espécies introduzidas, destacam-se o trigo 
(Triticum spp.), o arroz (Oryza sativa), as frutas cítricas (Citrus spp.) e o café (Coffea 
arabica e outras espécies). A cana-de-açúcar (Saccharum officinarum) no Brasil foi 
introduzida logo após o descobrimento, mas outras espécies afins (5. robustum, S. 
spontaneum etc.) foram introduzidas posteriormente como fontes de resistência a 
diversas doenças da espécie.
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Outro exemplo do sucesso na introdução de uma espécie foi o caso da soja 
no Brasil. Essa introdução foi realizada na Bahia em fins do século XIX, entretanto 
essa espécie foi melhor explorada comercialmente somente a partir de 1970, sendo 
muito cultivada entre as latitudes 22° a 30° S, uma vez que as cultivares e as linhagens 
introduzidas do sul dos Estados Unidos da América desenvolviam-se satisfatoriamente 
nessa faixa de latitude. A maioria das cultivares de soja é sensível às variações do 
fotoperíodo. Nos ambientes tropicais o fotoperíodo curto provoca, na maior parte 
do germoplasma de soja, uma floração e maturação muito rápidas não permitindo 
um crescimento adequado e, consequentemente, proporcionando uma produção 
irrelevante (Toledo et al., 1994). O caráter período juvenil longo tem sido utilizado 
eficientemente para atrasar o florescimento sob condições de dias curtos, permitindo 
que os materiais adquiram porte adequado para viabilizar a colheita mecânica. O 
desenvolvimento de cultivares com essa característica permitiu o cultivo de soja em 
regiões de baixa latitude e certamente constitui-se em uma expressiva contribuição 
do melhoramento genético para a agricultura nacional.

6.2 INTRODUÇÃO DE CULTIVAR

Neste caso, geralmente, o objetivo é a utilização direta de uma cultivar no 
sistema produtivo. Entretanto, também existe a possibilidade dela ser utilizada como 
genitor em cruzamentos com materiais adaptados. Tratando-se de variedades, há que 
se tomar cuidado com a representatividade genética da amostra introduzida, a fim 
de que os efeitos da deriva genética sejam minimizados. No caso de híbridos, pode- 
se introduzir diretamente a semente híbrida ou seus genitores homozigóticos.

Existem inúmeros casos de introdução direta de cultivares tanto por 
instituições públicas como privadas. No caso de empresas privadas, em milho, a 
maioria das introduções é usada de forma direta na composição de híbridos ou como 
fontes para a melhoria de determinada característica de interesse nos programas de 
obtenção de híbridos. Por sua vez, nas instituições públicas, após a identificação dos 
materiais introduzidos com potencial para melhoramento, os mesmos são 
incorporados aos programas passando a se constituir parte da coleção ativa de 
germoplasma. Um exemplo importante é caso da população de milho Suwan 1, que 
foi introduzida e, posteriormente, lançada como BR-105. Esta variedade foi originada 
de 36 introduções provenientes das ilhas Caribe, América do Sul, índia, México, 
América Central, de germoplasmaTuxpeno e Caribe dos Estados Unidos. Após quatro 
recombinações, feitas na Tailândia, iniciou-se o processo de seleção para doumy mildew 
(Peronosclerosporasorghi). Denominado deThai Composite - Cl, em 1971 foi cruzado 
com duas variedades resistentes ao downy mildew e retrocruzado três vezes com ciclos 
mais avançados de seleção do Thai Composite. Após forte pressão de seleção exercida 
pela doença, foi liberado em 1974 e passou a ser denominado de Suwan 1. Com sua 
introdução no Brasil, foram iniciados os trabalhos de melhoramento pela Embrapa 
Milho e Sorgo. Até o ano de 1985 havia passado por cinco ciclos de seleção recorrente 
com irmãos germanos, sendo que a partir desta data, iniciou-se um programa de 
seleção recorrente recíproca com a variedade BR-106. Este programa tem continuidade 
até hoje. A variedade BR 105 foi distribuída para diversas empresas privadas de 
sementes, que passaram a utilizá-la como fonte para extração de linhagens de excelente 
capacidade combinatória.
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Germek (1992) destacou que as cultivares de algodão norte-americanas, como 
Express, Texas Bigball, Stoneville, Album, Acala, Delfos e Delta Pineland, inicialmente 
foram utilizadas diretamente e, posteriormente, tiveram grande influência no 
desenvolvimento de novas cultivares no Brasil.

Vieira et al. (1999) relataram sobre o programa de melhoramento genético 
do feijoeiro da Universidade Federal de Viçosa iniciado em 1955. Os acessos 
introduzidos eram colocados em ensaios comparativos de produtividade, onde foi 
possível identificar a cultivar Rico 23, um feijão preto introduzido da Costa Rica e 
lançado em 1959, chegando a ser recomendado para sete Estados: Rio Grande do 
Sul, Santa Catarina, Paraná, Minas Gerais, Rio de Janeiro, Espírito Santo e Goiás.

Inúmeros exemplos podem ser citados, os quais reforçam a importância e o 
interesse na introdução de cultivares, uma vez que muitos dos acessos introduzidos 
podem ser utilizados como fonte direta em programas de melhoramento ou apenas 
como fonte para incorporação de genes específicos.

6.3 INTRODUÇÃO DE CITOPLASMA

A introdução de um determinado tipo de citoplasma pode ter interesse em 
programas de desenvolvimento de híbridos, através da exploração de fontes para 
macho-esterilidade, ou quando existe herança materna envolvida no controle genético 
da característica que se deseja melhorar.

Um citoplasma específico de milho (citoplasmaT ouTexas, dos Estados Unidos), 
que confere macho-esterilidade, foi introduzido no Brasil quando iniciou-se a produção 
de semente híbrida com fêmeas macho-estéreis, que dispensavam a operação de 
emasculação ou despendoamento, contribuindo para reduzir o custo de produção de 
sementes. Quando ocorreu a epidemia de Helminthosporium maydis, nos Estados Unidos 
em 1970 e no Brasil em 1971, aboliu-se o uso do citoplasma-T (Miranda Filho & 
Viégas, 1987). Posteriormente descobriu-se, no Brasil, uma fonte alternativa de 
citoplasma estéril (citoplasma C ou Charrua), não suscetível a H. maydis, que foi então 
exportada para os Estados Unidos para novas pesquisas sobre o uso da macho-esterilidade.

6.4 INTRODUÇÃO DE CENES

Nesta situação o interesse é centrado na introdução de um ou mais genes 
específicos. Por meios convencionais é obvio que não se consegue introduzir apenas 
o gene de interesse, entretanto, as técnicas que utilizam o DNA recombinante têm 
permitido tal procedimento. Deve-se, aqui, enfatizar o interesse pelo(s) gene(s), sendo 
que o veículo de introdução pode ser representado por qualquer material (linhagens, 
variedades etc.). Após a introdução, seguem-se cruzamentos e retrocruzamentos para 
a introgressão do gene desejado no material adaptado.

Como exemplos de introdução de genes pode ser citado o gene opaco-2 (o ), 
que na condição homozigota recessiva confere elevado teor de lisina e triptofano no 
milho; situação similar ocorreram com os genes recessivos su2 (sugary) e sh/ (shrunken) 
que são utilizados para produção comercial de milho doce. O gene Ht (dominante) 
confere resistência a Exserohilum turcicum e foi introduzido no Brasil para fins de 
incorporação nos híbridos comerciais. Inúmeros outros exemplos são disponíveis 
para ilustrar a importância da introdução de genes específicos.
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7. FORMAS DE UTILIZAÇÃO DE EXÓTICOS

Diante das diferentes possibilidades de introdução descritas no item anterior, 
inúmeras alternativas são possíveis para a seqüência dos trabalhos tanto de pré- 
melhoramento quanto dos programas de melhoramento. A seguir são apontadas as 
diferentes possibilidades de utilização dos materiais exóticos introduzidos.

7.1 USO DIRETO NA PRODUÇÃO

Refere-se ao aproveitamento de qualquer tipo de material genético diretamente 
no sistema produtivo. Aqui, podem ser incluídos os diversos tipos de cultivares 
(variedades ou híbridos), como já exemplificados no item 6.2. Além disso, híbridos 
de dendê e de coqueiro foram introduzidos da Costa do Marfim para uso direto em 
cultivos comerciais na região Nordeste do Brasil. Nas espécies de reprodução vegetativa, 
a introdução de clones para uso direto também tem ocorrido, como é o caso de 
clones de seringueira de alta produtividade, introduzidos da Malásia para utilização 
direta nas regiões de não ocorrência do fungo Microcyclus ulei.

7.1 USO DIRETO EM CRUZAMENTOS PARA PRODUÇÃO

Empresas de produção de sementes híbridas de milho têm feito introduções 
de linhagens elite que entram diretamente, sem qualquer modificação genética para 
adaptação ou quaisquer outras características, em cruzamento para produção comercial 
de híbridos. Estas linhagens são preservadas como tais e o seu valor genético só é 
explorado na condição híbrida. Germek (1992) relatou que nas introduções de videiras 
efetuadas pelo Instituto Agronômico de Campinas, predominaram as procedentes 
dos Estados Unidos, as quais contribuíram por meio de hibridações para a obtenção 
de diversas cultivares.

7.3 USO DIRETO EM PROCRAMAS DE PESQUISA

Em grande parte dos casos, o material introduzido (variedades ou populações, 
híbridos, linhagens, clones etc.) é utilizado diretamente em programas de pesquisa, 
sem qualquer informação anterior. Neste caso o material exótico pode seguir por três 
caminhos: (a) Utilização direta em cruzamento com material adaptado, seguida de 
retrocruzamentos para estabelecer uma proporção adequada de germoplasma exótico a 
ser incorporado; (b) Utilização direta em cruzamento com material adaptado, seguida 
de recombinação para fins de geração de compostos de ampla base genética. O composto 
ESALQ-PB1 de milho, foi sintetizado a partir de intercruzamentos entre variedades 
locais e exóticas, visando à redução do porte da planta (Miranda Filho, 1974); (c) 
Seleção recorrente diretamente na população introduzida, uma vez comprovada a 
existência de variabilidade genética. A população de milho Suwan-1, já mencionada 
neste capítulo, foi utilizada diretamente como especificado no item 6.2., mas em seguida 
submetida a vários ciclos de seleção recorrente intrapopulacional e interpopulacional 
(recíproca), em par com a população BR-106 (Santos etal., 2000). A seleção recorrente 
fenotípica ou seleção massal pode ser utilizada para melhorar o grau de adaptação da 
população introduzida. Hallauer & Sears (1972) relataram sobre seis ciclos de seleção 
para adaptação às condições de clima temperado dos Estados Unidos, na população 
ETO da Colômbia, tipicamente de clima tropical, obtendo resultados surpreendentes.
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7.4 AVALIAÇÃO PRELIMINAR DO MATERIAL EXÓTICO PER SC

Quando não se conhece ou se tem pouca informação sobre as características 
do germoplasma exótico, é aconselhável realizar uma avaliação preliminar para esse 
fim. Miranda Filho (1992) avaliou 13 características quantitativas de 15 populações 
de milho oriundas dê germoplasma temperado e cruzamentos temperado x tropical. 
Com base nos resultados, o autor agrupou as populações em dois conjuntos (I e II), 
cruzando-os com a população local ESALQ-PB1; deste programa surgiram quatro 
compostos: CEX-01 e CEX-02, resultantes de cruzamento de ESALQ-PB1 com os 
conjuntos I e II, respectivamente; e CEX-03 e CEX-04, resultantes de 
intercruzamentos dentro dos conjuntos I e II, respectivamente. Regitano Neto et al. 
(1997) avaliaram dez caracteres em um outro conjunto de 20 populações exóticas de 
origem similar às estudadas por Miranda Filho (1992); neste trabalho, deixaram 
indicações confiáveis sobre o possível uso das populações exóticas visando à alteração 
de caracteres específicos, principalmente os relacionados com a arquitetura da planta 
de milho.

A avaliação de populações per se pode incluir a estimação de parâmetros 
relacionados com a variabilidade. Lima et al. (1982) utilizaram progênies de meios 
irmãos e de autofecundação (S() para estimar a variância aditiva e o coeficiente de 
herdabilidade nas populações Suwan-DMR e Thai-DMR, e concluíram que a 
variabilidade genética em ambas as populações era de magnitude suficiente para 
garantir progressos em programas de seleção recorrente; de fato, dois ciclos de seleção 
recorrente fizeram aumentar a produtividade em 7,3% e 19,9% , respectivamente. 
O estudo de Lima et al. (1982) incluiu a estimação da depressão por endogamia em 
três caracteres, sendo que para produção de grãos a depressão foi de 43,0% em ambas 
as populações. A determinação da depressão por endogamia, como expressão da carga 
genética da população em estudo, pode constituir-se em informação de real valor, 
principalmente quando se tem em mente utilizá-la como fonte de linhagens 
endogâmicas para utilização em híbridos.

7.5 AVALIAÇÃO PRELIMINAR DO MATERIAL EXÓTICO l-M CRUZAMENTO

Em alguns casos há o interesse direto na exp oração da heterose em 
cruzamentos envolvendo o material exótico. A heterose pod: ser explorada totalmente 
na geração F! de um cruzamento (Exótico x Local oi Exótico x Exótico) ou 
parcialmente em gerações avançadas (compostos) en volvendo duas ou mais 
populações. Paterniani (1980) identificou o híbrido Pirac; r x Cristal como sendo o 
mais heterótico (36,8%) entre uma série de cruzamento;. Regitano Neto (1998) 
relatou sobre estimativas de heterose em 30 cruzamentos ei itre populações exóticas e 
as populações locais BR-105 e BR-106, com possibilidat e de utilização direta da 
heterose em alguns cruzamentos, como por exemplo (Cuba 173 x B73) x BR-105, 
que exibiu heterose de 32% em relação à média dos pais. Dentre as populações e 
ambientes estudados foram observadas variações de heterose entre 0% a 68% para 
produção, evidenciando a variabilidade entre as populações exóticas e o potencial 
desses materiais para a exploração da heterose.

O esquema dialélico de cruzamentos para a avaliação dos padrões heteróticos 
entre populações tem sido amplamente utilizado. Do cruzamento dialélico entre sete 
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populações (locais e exóticas) de porte reduzido, foi eliminada uma população sendo 
as demais agrupadas em dois compostos (ESALQ-PB2 e ESALQ-PB3) de tamanho 
k=3, de modo a explorar o máximo da heterose no híbrido ESALQ-PB2 x ESALQ- 
PB3 (Miranda Filho, 1974; Sampaio & Miranda Filho, 1988).

Há outros casos em que o interesse é identificar os materiais mais promissores 
como fontes futuras para programas de melhoramento de forma direta ou aumentar 
a proporção de genes de germoplasma adaptado. Um exemplo a ser mencionado é o 
acordo entre a Embrapa Milho e Sorgo e o programa GEM do Departamento de 
Agricultura dos EUA. Germoplasma de diferentes origens e com proporções de 50% 
e 75% de genes tropicais foram introduzidos no Brasil com o objetivo de identificar 
fontes com adaptação subtropical e tropical, tanto para produtividade quanto para 
características qualitativas (proteína, óleo etc.).

Neste capítulo, procurou-se enfatizar que diferentes estratégias podem ser 
usadas para um eficiente aproveitamento dos materiais exóticos, de tal forma que a 
maximização dos conhecimentos relacionados aos recursos genéticos disponíveis possa 
ser útil aos programas nacionais de melhoramento e, em última análise, trazer 
benefícios aos produtores e a sociedade em geral.
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1. INTRODUÇÃO

A diversidade biológica abrange todas as espécies de plantas, animais e 
microrganismos, envolvendo ainda os ecossistemas e os processos ecológicos aos quais 
as espécies pertencem. Este conceito, elaborado ao longo dos anos, foi reafirmado 
durante a Convenção da Diversidade Biológica, promulgada no Rio de Janeiro em 
1992.

Os países detentores da megadiversidade biológica são Brasil, Colômbia, 
Equador, México, Venezuela, Madagascar, Zaire, China, índia, Indonésia, Malásia e 
Austrália. O Brasil é o mais rico em plantas, animais e microrganismos, pois possui 
cerca de 20% do total existente no Planeta.

Dentro deste contexto, nota-se que a maior parte da biodiversidade encontra- 
se nos países em desenvolvimento, que são dependentes de tecnologias, capacitação 
de recursos humanos e infra-estrutura existentes em países desenvolvidos, que por 
sua vez são altamente dependentes de biodiversidade. Este aspecto se traduz em um 
grande poder de negociação de países do Hemisfério Sul frente a países do Norte.

Khoshoo (1996) discutiu a relação entre biodiversidade e biotecnologia 
dividindo os países do mundo em quatro grupos principais: (1) pobres em 
biodiversidade e biotecnologia; (2) pobres em biodiversidade e ricos em biotecnologia; 
(3) ricos em biodiversidade e pobres em biotecnologia; e (4) ricos em biodiversidade 
e biotecnologia (Figura 1). No grupo 1 encontram-se os países do Oriente Médio 
(por exemplo, Arábia Saudita); no grupo 2 os países desenvolvidos como Estados 
Unidos, Japão, Alemanha, França, Inglaterra; no grupo 3 Indonésia, índia, China, 
Malásia, Brasil, México e outros países tropicais ou subtropicais; e no grupo 4 não 
existe nenhum país com tais características. O autor salientou que existe um fluxo de 
biodiversidade do grupo 3 para o grupo 2. Entretanto, considerou difícil a avaliação 
do fluxo de biotecnologia na direção oposta.

A troca permanecerá desigual até que os países classificados no grupo 3 sejam 
auto-suficientes em biotecnologia, haja vista que tais países têm a possibilidade de 
alcançar o grupo 4, enquanto os países do grupo 2 não têm condição de atingir esse 
quadrante, uma vez que não dispõem de alta biodiversidade.

Fazendo-se uma análise sobre os cerca de 120 produtos que entram na dieta 
alimentar da humanidade vemos que apenas 15 espécies de plantas (arroz, banana, 
batata, batata-doce, beterraba açucareira, cana-de-açúcar, centeio, cevada, feijão, coco, 
mandioca, milho, soja, tomate e trigo) são consumidas por cerca de 80% da população 
e que apenas quatro espécies (arroz, batata, milho e trigo) são utilizadas por 60% da 
população mundial.

Diante deste quadro, é fácil o entendimento de que trata-se de um processo 
bastante vulnerável para a segurança alimentar dos povos, o que aumenta a 
responsabilidade dos países detentores de biodiversidade em aprofundar os estudos 
no desenvolvimento de tecnologias que estimulem o uso de espécies autóctones no 
sentido de aumentar a oferta e atender à demanda dos consumidores, diminuindo a
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FIGURA 1. Relação entre 
biodiversidade e biotec
nologia de acordo com 
Khoshoo (1996). (FBD: 
Fluxo de biodiversidade; 
FBT: Fluxo de biotec
nologia)

dependência por espécies exóticas e aumentando o poder de barganha com os países 
do Norte. Mesmo países como o Brasil, proprietários de rica biodiversidade, são 
extremamente dependentes de produtos externos; cerca de 80% dos produtos 
alimentícios, que nos chegam à mesa, são originários de outros países.

Todos estes fatos aumentam a importância da conservação ex situ de recursos 
genéticos, isto é, o manejo do germoplasma fora do local de origem, tanto autóctones 
como exóticos, disponibilizando materiais para uso em programas de melhoramento 
genético, biotecnologia e ciências afins, no sentido da geração de novos genótipos 
para a segurança alimentar e outras utilidades.

O presente capítulo enfoca a aplicação de tecnologias disponíveis na 
conservação ex situ de recursos genéticos vegetais, com base na competência técnica 
acumulada pela Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia ao longo dos seus vinte 
e cinco anos de atuação.

2. BIODIVERSIDADE E RECURSOS GENÉTICOS

O binômio biodiversidade e recursos genéticos forma a base sólida da 
agrobiodiversidade visando ao desenvolvimento de uma agricultura sustentável na 
dimensão do agronegócio, da utilização social e do equilíbrio ambiental.

A biodiversidade está relacionada com a variabilidade genética e com os 
aspectos evolucionários e ecológicos, podendo ser entendida como a soma da variação 
que ocorre na natureza quanto a genes, espécies e ecossistemas, se refletindo no número 
de espécies e suas combinações, além das recombinações genéticas envolvendo as 
espécies.

A diversidade genética acolhe a informação genética nas espécies da flora, 
fauna e microbiota, enquanto que a diversidade de espécies considera os graus de 
diferenciação para adaptação nos diferentes nichos ecológicos, bem como a diversidade 
de ecossistemas. Já a diversidade de ecossistemas abrange a variedade, número e 
freqüência de habitats, além dos processos ecológicos e comunidades bióticas.
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A rica biodiversidade que ocorre no Brasil está em função da grande variação 
ecológica, dimensão territorial e número de biomas. Em termos gerais, além de ser o 
mais rico em plantas, animais e microrganismos, é proprietário da maior parte das 
reservas florestais intactas do planeta, possuindo cerca de 19% dos solos agricultáveis 
do mundo.

Para o caso de plantas superiores, o Brasil tem cerca de 55 mil espécies 
identificadas, o que corresponde a quase 21% do total de 267 mil espécies já 
classificadas ao nível mundial. Esta alta concentração de genótipos se traduz em 
elevado número de genes tropicais e genomas funcionais. Além disso, esta enorme 
disponibilidade aponta para a necessidade da efetivação de um consistente programa 
de prospecção, isolamento, caracterização e expressão de genes úteis à agricultura 
sustentável, dentro de uma ação priorizada. Dentre as espécies nativas usadas na 
alimentação humana e animal destacam-se: mandioca, abacaxi, caju, cupuaçu, 
maracujá, castanha-do-Brasil, guaraná, jabuticaba, amendoim, cacau, espécies de 
palmeiras, algumas forrageiras nativas e também espécies medicinais (Goedert & 
Wetzel, 1999), além de muitas outras espécies de uso regional.

Centros de origem correspondem à região geográfica onde se originou uma 
espécie ou foi primeiramente domesticada, enquanto que centros de diversidade 
atestam a região geográfica com elevado grau de diversidade genética (IBPGR, 1991). 
Esta diversidade pode ser primária se houver a ocorrência de espécies de interesse 
econômico em associação com espécies parentes silvestres, com características 
primitivas e elevada freqüência de caracteres dominantes, podendo ser ainda 
secundária, isto é, com pouca ocorrência de parentes silvestres, com baixos níveis de 
variação genética e pronunciada ocorrência de caracteres recessivos. Todos os cinco 
biomas brasileiros, Amazônia, Caatinga, Cerrado, Mata Atlântica, Campos e Florestas 
Meridionais acolhem centros de origem e centros de diversidade genética de espécies.

No processo de exploração máxima da variabilidade genética para efeito da 
conservação exsitu tem sido considerado o conceito de genepool ou complexo gênico. 
Eles são classificados em genepool primário (GP1) onde os cruzamentos são comuns 
e geralmente geram progênies férteis, a segregação de genes é praticamente normal e 
a transferência genética geralmente ocorre com facilidade; genepoolsecundário (GP2) 
em que os cruzamentos com GP1 são possíveis apesar da existência de algumas barreiras 
que os dificultam, geram progênies com níveis variáveis de esterilidade ou fertilidade, 
pareamento cromossômico pobre ou até nulo, existindo dificuldade de levar os híbridos 
à maturidade e à gerações subseqüentes; e gene pool terciário (GP3) onde os 
cruzamentos usando o GP1 geram progênies anômalas, com graus de letalidade ou 
completamente estéreis. Nesta classe, somente a aplicação de ferramentas 
biotecnológicas torna possível a exploração da variabilidade do complexo gênico 
(Harlan & de Wet, 1971).

Os recursos genéticos estão incluídos na diversidade biológica e abrangem 
inúmeras espécies de plantas, animais e microrganismos que, em equilíbrio atuam 
em significativa interação em sistemas biológicos. Possuem interesse socioeconômico 
real e potencial visando à utilização em programas de melhoramento genético, 
biotecnologia e outras ciências afins (United Nations Environment Programme, 
1992).
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Em linhas gerais, os recursos genéticos abrangem as seguintes categorias: 
espécies silvestres, espécies de parentes silvestres, raças locais, variedades, linhagens 
melhoradas, linhagens com características genéticas e citogenéticas especiais e 
populações experimentais, dentre outras. Apesar de que na atualidade nem todas as 
espécies possuem demanda para uso, no futuro poderão ser altamente desejáveis 
levando-se em conta a utilização de genes e alelos existentes. Para aquelas espécies 
que possuem enorme importância para uso atual ou potencial deve ser dirigido um 
esforço especial no sentido da efetuação do manejo relacionado com a coleta, 
conservação, caracterização, avaliação, documentação, informação e disponibilidade 
de pronunciado nível de variabilidade genética.

Considerando que os recursos genéticos abrangem o conjunto de amostras 
de populações de plantas, animais e microrganismos que abarcam variabilidade 
genética de grande interesse para uso, os mesmos são representados pelo germoplasma 
que por seu turno, é o conjunto de materiais hereditários de uma espécie, isto é, a 
base física da herança genética (IBPGR, 1991).

3. FASES DO MANEJO DOS RECURSOS GENÉTICOS VEGETAIS

O desenvolvimento de ações para a conservação e uso dos recursos genéticos 
deve estar fundamentado em bases sólidas de planejamento e com perspectivas de 
execução a longo prazo. Desta forma, programas nacionais de conservação são criados 
para dar suporte a um complexo de ações de pesquisa, apoio e desenvolvimento de 
recursos genéticos, sendo de fundamental importância a identificação de espécies e 
atividades prioritárias na busca por tecnologias eficientes para a conservação e uso do 
germoplasma, em bases sustentáveis e com racionalização dos recursos financeiros 
(Goedert & Wetzel, 1999).

Os procedimentos para a conservação ex situ de germoplasma vegetal requerem 
o uso de metodologias técnico-científicas como base para atividades de rotina e 
pesquisa, não só para permitir a prática de uma conservação bem manejada, como 
também para promover e induzir ao uso do germoplasma armazenado.

De uma maneira geral, os processos de cunho técnico que conduzem ao 
correto manejo do germoplasma conservado envolvem as seguintes atividades:

3.1 PROSPECÇÃO E COLETA

A prospecção ou pré-coleta é uma fase de grande auxílio para a efetivação da 
coleta propriamente dita, pois permite delinear com antecedência, todas as fases 
consideradas imprescindíveis para o pleno sucesso da coleta a ser efetuada.

A coleta de germoplasma - processo de localizar os recursos genéticos no 
campo, amostrar o germoplasma e transferir esses recursos para um banco de 
germoplasma — é o passo inicial para a conservação ex situ dos recursos genéticos 
vegetais (Guarino et al., 1999). Embora o processo de coleta possa parecer uma 
atividade simples, com regras pré-estabelecidas, sua execução requer estudos prévios, 
sempre que possível, para se conhecer entre outros aspectos o mecanismo de 
reprodução da espécie, os principais polinizadores e estudos de simulação gráfica 
para a definição de áreas potenciais de coleta. Além disso, o conhecimento das 
características fenológicas, em ambientes semelhantes à região onde será efetuada a 
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coleta, é fundamental, pois poderá auxiliar na definição da época mais apropriada 
para a realização da expedição (Vilela-Morales, 1999).

As coletas são efetuadas tanto em populações silvestres ou primitivas como 
em populações domesticadas. Diversos materiais podem ser alvo de coleta, entre eles: 
sementes, bulbos, tubérculos, pólen, plantas inteiras etc. A equipe de coleta deve ter 
conhecimento adequado de botânica, ecologia, genética de populações, melhoramento 
de plantas e fitopatologia. Além disso é necessário ter um bom conhecimento do país 
ou região onde será efetuada a expedição, incluindo aspectos socioeconômicos e 
costumes locais (Esquinas-Alcázar, 1993). Inúmeros aspectos relacionados com as 
atividades de coleta são amplamente discutidos por Bennett (1970), Creech (1970), 
Chang (1985) e Guarino et al. (1995).

Para a captura da variabilidade genética existente, nas coletas devem ser 
utilizados procedimentos de amostragem, levando-se em conta os mecanismos de 
reprodução das plantas, o tamanho efetivo da população e a frequência gênica. 
Marshall & Brown (1975) reconheceram quatro classes de alelos: comum e dispersos, 
comum e restritos, raros e dispersos, e raros e restritos. Segundo os autores a classe 
comum e dispersos não apresenta problema, sendo tais alelos capturados mesmo 
dentro de pequenas amostras coletadas de poucas populações. Se os alelos são raros, 
não importando a distribuição, a probabilidade deles serem incluídos depende do 
tamanho das amostras e do número de populações que podem ser amostradas. Caso 
seja restrita, o conhecimento da distribuição pode ajudar, porém amostras maiores 
são necessárias. A classe mais importante para coleta é aquela com distribuição comum 
em áreas restritas. Em termos do tamanho da amostra no processo de coleta, esta 
deve ser mais pronunciada em espécies autógamas por possuírem o fenômeno da 
variação genética livre, em contraste com as espécies alógamas que oferecem uma 
variação genética potencial (Vilela-Morales et al., 1997). Para exemplificar tal 
fenômeno os autores usaram dois locos com dois alelos (Aa e Bb). No caso de 
autógamas os genótipos possíveis são AABB, AAbb, aaBB e aabb, enquanto que para 
as alógamas são AABB, AABb, AAbb, AaBB, AaBb, Aabb, aaBB, aaBb e aabb. No 
primeiro caso nenhum genótipo contém todos os alelos possíveis, o que dificulta a 
coleta do germoplasma. Por outro lado, nas alógamas existe a presença do duplo 
heterozigoto (AaBb) que contém todos os alelos e, conseqüentemente, facilita o 
processo de amostragem.

As expedições de coleta de germoplasma devem ser organizadas para atender 
às seguintes alternativas: a) coletar germoplasma de produtos tradicionais ou com 
interesse econômico; b) coletar germoplasma de produtos ou culturas alternativas ou 
potenciais; c) coletar germoplasma com risco eminente de destruição, em operações 
de resgate; d) coletar germoplasma em locais com diversidade genética expressiva, de 
modo a aumentar os níveis de variação genética disponível para os programas de 
pesquisa e desenvolvimento (Coradin, 1990).

Sistemas de Informação Geográfica (SIG) têm sido utilizados para realizar 
levantamentos ecogeográficos a fim de identificar áreas alvo para a coleta de 
germoplasma, entre elas: a) áreas de alta diversidade para uma determinada cultura; 
b) áreas onde a cultura e seus parentes silvestres coexistem; c) áreas para proteger 
germoplasma de interesse específico; d) áreas para identificar genótipos que estão 
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sub-representados nas coleções; e) áreas representativas de falhas ecogeográficas nas 
coleções; f) áreas de risco de erosão genética (Greene & Guarino, 1999). Um 
levantamento constatou a existência de aproximadamente 835-000 acessos (excluindo 
os 675.000 acessos existentes nos centros internacionais do Consultative Group on 
International Agriculture Research - CGIAR) em 340 bancos de germoplasma na 
América Latina e Caribe; no Brasil, até 1994, 300 expedições foram realizadas, as 
quais agregaram cerca de 40.000 acessos ao sistema de conservação (Guarino et al., 
1999).

O passaporte é considerado o documento de identidade da amostra coletada, 
sendo que os dados obtidos podem variar de uma instituição para outra. Entretanto, 
alguns dados são imprescindíveis como informações geográficas, nome do coletor, 
dados edafoclimáticos, tipo de vegetação, existência de fatores causadores de estresses 
bióticos e abióticos, possível interesse econômico e informações básicas das amostras 
obtidas (Lleras, 1988; Esquinas-Alcázar, 1993). Costa (1999) enfatizou que a 
organização dos dados de passaporte, existentes nos bancos ou coleções de 
germoplasma, é fundamental para se ter uma visão coerente das atividades realizadas 
ou a realizar com germoplasma de um produto ou grupo de produtos. Na circulação 
do germoplasma, seja como trânsito interno, introdução ou exportação, é 
recomendável a obtenção e o registro de dados de passaporte originais do acesso, 
uma vez que esse simples cuidado pode evitar duplicações inconvenientes 
economizando tempo e dinheiro. Costa & Vilela-Morales (1994) utilizando dados 
de passaporte dos acessos de mandioca existentes no Brasil, verificaram que dos 4.300 
acessos disponíveis, 30% eram duplicações. Ritschel et al. (1998) utilizando 
marcadores morfológicos na caracterização preliminar do germoplasma brasileiro de 
batata-doce detectaram 23% de duplicações.

A utilização de dados de passaporte e de descritores morfológicos permite 
orientar, de forma mais segura, futuros trabalhos envolvendo técnicas com marcadores 
moleculares (Costa, 1999). O avanço observado nas técnicas do DNA recombinante 
também tem sido incorporado nas atividades de coleta. Miller & Tanksley (1990) 
demonstraram que o uso de polimorfismo baseado em tamanho de fragmentos de 
restrição (RFLP) permitiu estimar que a probabilidade de adicionar novos genes à 
coleção de tomate poderia aumentar vinte vezes pela simples inclusão de um acesso 
de Lycopersicon peruvianum, um parente silvestre do tomate.

3.2 INTERCÂMBIO E QUARENTENA

O intercâmbio de germoplasma tem sido uma prática bastante utilizada 
visando ao enriquecimento da variabilidade genética conservada. O intercâmbio de 
germoplasma oferece oportunidade para a incorporação de “novos” genes de interesse 
para utilização nos programas de melhoramento.

Esta prática exige um controle fitossanitário rigoroso tendo em vista evitar a 
entrada de pragas e patógenos inexistentes na agricultura dos respectivos países. Assim, 
nos procedimentos de intercâmbio os seguintes critérios devem ser considerados com 
rigor: a) a amostra deve ter a representatividade genética da população de origem 
(muitas vezes esse item não é observado, por vários motivos, mas especialmente devido 
à baixa disponibilidade do material na coleção de origem); b) a amostra deve estar 
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livre de pragas (insetos e patógenos); c) a inspeção fitossanitária deve ser organizada 
de modo a possibilitar a detecção de insetos, fungos, bactérias, vírus, ácaros e 
nematóides; d) os procedimentos quarentenários devem ser rígidos quanto à 
eliminação das amostras contaminadas.

De maneira geral, as amostras movimentadas no processo de intercâmbio 
podem ser de livre intercâmbio, de intercâmbio restrito, de germoplasma avançado 
ou de pesquisa. Na atualidade, em face dos direitos de propriedade intelectual, nas 
ações de intercâmbio de recursos genéticos têm sido praticada a assinatura de acordos 
de transferência de material visando assegurar os direitos das partes envolvidas no 
processo.

A quarentena é um determinado período de incubação no qual pode ocorrer 
o aparecimento e detecção de pragas e sintomas de doenças. Esta prática é um excelente 
mecanismo de proteção para a agricultura, pois evita a entrada de pragas e doenças 
em áreas até então isentas desses organismos.

Na Tabela 1 é apresentado um resumo das atividades de intercâmbio de 
germoplasma realizado pela Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia em 1997 
e 1998.
TABELA 1. Intercâmbio realizado pela Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia em 1997 e 1998.

Descrição 1997 1998

Acessos importados 15.251 23.405

Acessos exportados 1.004 344

Acesso de trânsito interno 2.684 3.269 .
Total do intercâmbio de acessos de plantas 18.939 27.018

Fonte: Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia (1998; 1999).

3.3 CONSERVAÇÃO DE C ERMO PLASMA

Esta prática tem grande importância no sentido de disponibilizar a 
variabilidade genética para uso em programas de melhoramento genético, 
biotecnologia e ciências afins. Para a escolha do melhor procedimento de conservação 
da amostra, inicialmente devem ser conhecidos os tipos de sementes produzidas pelos 
genótipos, de acordo com a fisiologia. Assim, as sementes podem ser: a) ortodoxas - 
quando suportam secagem entre 4% a 6% de umidade, porque se apresentam secas 
em sua maturação fisiológica e devido ao baixo grau de umidade, suportam a exposição 
prolongada a temperaturas subzero (-10°C a -20°C), exemplos: arroz, milho e feijão; 
b) intermediárias - quando suportam certo grau de secagem (em torno de 10% de 
umidade), porém este não é suficiente para conservá-las ou protegê-las dos danos 
causados por baixas temperaturas, portanto, embora mais secas que em seu estado 
normal, não suportam temperaturas subzero, exemplos: café e citros; e c) recalcitrantes 
- quando não suportam secagem e não podem ser conservadas em temperaturas 
subzero devido ao alto teor de água que possuem em sua maturação.

Sementes ortodoxas podem ser conservadas a longo prazo em temperaturas 
subzero, preferencialmente variando entre -10°C e -20°C, porém o ideal é que seja 
em torno de -18°C ou abaixo, em coleção de base. Geralmente as sementes 
intermediárias têm sido conservadas a médio prazo entre 5°C e 10°C (Ellis et al., 
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1991); os períodos de sobrevivência em baixa temperatura, assim como o grau de 
secagem, variam entre espécies e até mesmo entre genótipos. Várias pesquisas têm 
sido realizadas em anos recentes na busca de métodos que viabilizem a conservação 
ex situ dessas espécies, no entanto ainda existem limitações que tornam impraticável 
sua conservação a longo prazo em bancos de germoplasma (Eira, 1996). Os resultados 
obtidos pelo congelamento de sementes ou embriões zigóticos em nitrogênio líquido 
têm sido promissores na conservação de várias espécies com sementes intermediárias 
e recalcitrantes (Normah, 1994; Berjak & Dumet, 1996; Dussert et al., 1997; 1998; 
Althoff, 1998). Espécies que possuem sementes recalcitrantes, podem ser conservadas 
a campo, in vitro ou em criopreservação (-196°C) de tecidos, pólen, embriões e 
sementes. Nesses processos de conservação ex situ, deve haver todo o cuidado para 
que sejam evitadas a erosão genética pela perda ou redução da viabilidade da semente, 
a instabilidade genética pelo aparecimento de mutações como aneuploidia, ou mesmo 
a variação somaclonal pela constante repicagem das amostras conservadas in vitro. 
Para isso a metodologia escolhida deve ser comprovadamente a mais adequada e 
deve ser estabelecido um consistente procedimento do monitoramento das coleções.

Para o caso da conservação a campo, útil para conservar as espécies que 
produzem sementes recalcitrantes e intermediárias, que não produzem sementes e 
outras que produzem sementes ortodoxas mas são altamente heterozigotas e, 
normalmente, são de propagação vegetativa, atenção deve ser dada para as seguintes 
limitações: ocupação de áreas extensas por longos períodos; grande necessidade de 
recursos humanos, financeiros e materiais para implantação, condução e manutenção 
das coleções; necessidade de duplicação das coleções para reduzir os riscos de perda 
pela ocorrência de catástrofes de ordem biótica, abiótica e antrópica; longos períodos 
para expressão das características genéticas e uso de condições ambientais não 
compatíveis com a expressão das características fenotípicas. São muito importantes 
os cuidados a serem tomados para apresentar soluções alternativas a estas limitações, 
considerando sempre a relação custo benefício, pois, muitas das importantes espécies 
que ocorrem no Brasil, especialmente perenes, produzem sementes recalcitrantes.

A biotecnologia pode ter papel relevante especialmente para as espécies de 
propagação vegetativa, espécies com sementes recalcitrantes e intermediárias e espécies 
com problemas severos de produção de sementes (Rao & Riley, 1994).Também o 
DNA de espécies com risco de erosão genética, extinção ou com interesse para o 
desenvolvimento de biotecnologias pode ser conservado em bancos genômicos, cujo 
procedimento é da maior importância para países ricos em genes tropicais, como o 
Brasil.

3.4 CARACTERIZAÇÃO E AVALIAÇÃO

Estas duas práticas são da maior importância para o conhecimento e uso do 
germoplasma conservado. Em termos gerais, a caracterização pode ser morfológica, 
reprodutiva, agronômica, bioquímica, citogenética e molecular; baseando-se na 
classificação dos acessos por seus caracteres qualitativos, enquanto que a avaliação 
considera os caracteres quantitativos (Vilela-Morales, 1988). Visando a execução de 
um procedimento adequado, deve ser definida uma lista mínima de descritores por 
espécie, sendo que na caracterização são utilizados descritores com alta herdabilidade, 
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e por conseguinte, pouco influenciados pelo ambiente. Para o caso da avaliação, 
cujos caracteres são comandados por muitos pares de genes e ocorre acentuada 
influência do ambiente, o procedimento deve ser repetido em diferentes locais de 
modo que possa ser melhor decomposto o efeito da interação genótipo x ambiente.

O InternationalPlant Genetic Resources Institute (IPGRI) tem disponibilizado 
várias listas de descritores para diversas espécies de plantas proporcionando uma 
melhor uniformização na caracterização e avaliação dos recursos genéticos vegetais 
(Rao & Riley, 1994); estas listas contêm grande quantidade de descritores que podem 
ser utilizados na íntegra ou selecionados em descritores mínimos, de acordo com a 
necessidade imediata do usuário.

Os procedimentos de caracterização e avaliação são importantes para a 
formação de coleções nucleares, que são estruturas físicas com cerca de 10% a 15% 
do número de acessos das coleções originais, mas que encerram cerca de 70% a 80% 
da representatividade genética daquelas coleções, e são elaboradas com a função de 
incentivar e orientar o uso do germoplasma conservado.

3.5 RECENERAÇÃO E MULTIPLICAÇÃO

A regeneração é o processo de renovação da amostra originalmente obtida. 
Nesse aspecto o tipo de reprodução praticado pela espécie é muito importante, sendo 
mais facilmente realizado nas espécies autógamas do que nas alógamas.

O processo de regeneração é idêntico ao processo de multiplicação para a 
produção de sementes a fim de repor os estoques dos bancos ativos ou para atividades 
de avaliação e distribuição entre os usuários, especialmente os melhoristas (Frankel et 
al., 1995). Caso o poder germinativo (PG) das sementes seja reduzido para 85% em 
relação ao PG constatado no início do processo de conservação, devem ser utilizados 
procedimentos de regeneração de modo que cada genótipo deixe a sua contribuição 
gamética para a próxima geração.

Atenção deve ser dada aos efeitos da seleção natural, os quais devem ser 
minimizados no ambiente em que é conduzida a regeneração. Vencovsky (1986) e 
Breese (1989) enfatizaram a necessidade de adequada representatividade genética, 
explorando o conceito do tamanho efetivo populacional no processo de regeneração, 
como forma de evitar problemas com deriva genética e efeitos da seleção natural. 
Frankel et al. (1995) ressaltaram que a deriva genética, causadora de perdas de alelos 
raros não-adaptativos, é menos prejudicial que a seleção natural, a qual pode afetar 
adversamente a freqüência de alelos adaptativos. Os autores salientaram também 
que ambos os inconvenientes podem ser evitados com um tamanho efetivo mínimo 
de 30, porém deve-se preferir um tamanho efetivo de 50 ou mais.

3.6 DOCUMENTAÇÃO E INFORMAÇÃO

Os avanços na área de informática vêm sendo sistematicamente incorporados 
aos trabalhos com recursos genéticos com o objetivo de facilitar tais atividades. A 
disponibilidade de tecnologias e softwares mais eficientes e de fácil manuseio constituem- 
se em ferramentas extremamente úteis para as diversas rotinas existentes no trato do 
germoplasma (Costa, 1999). Além de auxiliar nos trabalhos de documentação, os avanços 
da informática têm contribuído no intercâmbio e disseminação da informação ao redor 
do mundo. Hawtin et al. (1996) destacaram a possibilidade de troca de informações 
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pelo SINGER (System-wide Information Network on Genetic Resources) sobre o 
germoplasma disponível nos diversos centros internacionais de pesquisa coordenados 
pelo CGIAR. Obviamente a Internet apresenta-se como um veículo de grande 
importância na disseminação dessas informações.

Estas atividades são dirigidas para o monitoramento das informações referentes 
ao enriquecimento da variabilidade genética através da coleta e intercâmbio de 
germoplasma, cadastramento ou inventário das coleções, acompanhamento e análise 
do estado da conservação dos acessos, além da caracterização, avaliação e uso do 
germoplasma.

A documentação e informação em conjunto com a caracterização e avaliação 
formam a base primordial que conduz ao uso do germoplasma conservado. Isto requer 
a formação e implementação de um sistema de informação de recursos genéticos que 
seja automatizado e integrado ao nível nacional, que além dos componentes acima 
definidos, abranjam: base de dados sobre tecnologias e pesquisas relacionadas com 
recursos genéticos, base de dados bibliográficos sobre recursos genéticos e tecnologias 
apropriadas, definição de sistemas geográficos e de sensoriamento remoto para 
reconhecer, determinar e monitorar locais com diversidade genética de interesse, 
além da definição de sistemas especialistas (Vilela-Morales, 1988).

Na prática, a introdução de acessos às coleções está relacionada com o registro 
do máximo de dados que os identifiquem na coleção, tais como o número de registro 
pelo qual o acesso será conhecido na coleção (no Brasil é o BRA000000), origem e 
procedência, poder germinativo, número estimado de sementes ou de amostras; no 
caso de material oriundo de coletas, as informações de caderneta de campo, além das 
informações de caracterização e avaliação. Esse conjunto de dados, denominados de 
dados de passaporte, são essenciais no sentido de disponibilizar a coleção ao usuário.

O conhecimento etnobiológico de comunidades indígenas e tradicionais 
representa um fator inestimável que deve ser levado em consideração. Assim, 
principalmente nas bases de dados sobre a diversidade das espécies nativas, a inclusão 
de informações etnobiológicas são de alto valor estratégico para qualquer país (Vilela- 
Morales, 1999). Conforme salientou Esquinas-Alcázar (1993), quando as variedades 
desaparecem o conhecimento sobre as mesmas também é perdido, fazendo com que 
a erosão genética esteja atrelada a uma correspondente erosão de conhecimento.

4. BANCOS E COLEÇÕES DE C ERMO PLASMA

A conservação ex situ de recursos genéticos encontra nos bancos e coleções de 
germoplasma as estruturas físicas onde são armazenados os acessos para a manutenção 
da variabilidade genética visando à utilização (IBPGR, 1991).

Para o caso específico de plantas, no levantamento da FAO em 1996, o número 
de bancos ao nível mundial somava 1.308, totalizando 5,5 milhões de acessos conservados, 
assim distribuídos: África — 6% dos acessos em 124 bancos; América Latina e Caribe — 
12% dos acessos em 227 bancos; América do Norte - 14% dos acessos em 101 bancos; 
Ásia - 28% dos acessos em 293 bancos; Europa - 34% dos acessos em 496 bancos; Leste 
Europeu — 6% dos acessos em 67 bancos. Além disso, incluem-se as ações e esforços 
desenvolvidos por Centros Internacionais ligados ao CGIAR, que conservam cerca de 
0,6 milhão de acessos em 12 bancos de germoplasma (Tabela 2).
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No Brasil, existem atualmente cerca de 180 bancos, somando mais de 200 
mil acessos de espécies vegetais, com destaque para as produtoras de grãos, frutíferas, 
florestais, medicinais, ornamentais, adoçantes e estimulantes, laticíferas, 
condimentares e corantes, raízes e tubérculos, biocidas, palmeiras, leguminosas, 
fibrosas, oleaginosas, gramíneas e hortaliças, dentre outras, totalizando 84 produtos 
( Brasil, 1998; Wetzel & Bustamante, 1999). A maioria dos bancos de germoplasma 
(110 bancos) está integrada ao principal programa de conservação ex situ em 
desenvolvimento no País, que é o de Conservação e Uso de Recursos Genéticos, 
pertencente a Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuária (Embrapa), implantado 
no âmbito do Sistema Nacional de Pesquisa Agropecuária (SNPA) coordenado 
pela Empresa. O programa tem como objetivo geral o enriquecimento, a conservação 
e a documentação dos recursos genéticos autóctones e exóticos, de importância 
socioeconômica atual e potencial para o país, promovendo e aumentando, via 
caracterização e avaliação, a utilização desses recursos em programas de 
melhoramento ou diretamenre pelo agricultor, para o desenvolvimento de uma 
agricultura sustentável (Goedert & Wetzel, 1999).

Os bancos de germoplasma inseridos no referido Programa compõem o 
Sistema de Curadoria de Germoplasma (Tabela 3), coordenado pela Embrapa Recursos 
Genéticos e Biotecnologia, contando com a seguinte estrutura:

• Uma Supervisão Geral do Sistema de Curadoria de Germoplasma
• Curadorias de Germoplasma de Produtos ou Grupo de Produtos
• Curadores Adjuntos
• Curadorias de Bancos de Germoplasma
• Curadores Ad Hoc de Germoplasma de Produto ou Grupo de Produto.

O Sistema de Curadorias de Germoplasma tem por objetivo definir, 
sistematizar e integrar todas as atividades indispensáveis ao manejo, conservação e 
uso de germoplasma no âmbito da Embrapa, bem como recomendar que seja adotado 
procedimento semelhante em todas as instituições do SNPA (Goedert & Wetzel, 
1999; Costa, 1999).

TABELA 2. Acessos conservados ex situ nos Centro Internacionais do CGIAR.

Centro Principais Culturas Número de Acessos*

CIMMYT Trigo, Milho, Triticale, Cevada 106.300

ICRISAT Sorgo, Milheto, Grão-de-bico, Amendoim 103.085

1CARDA Cevada, Trigo, Grão-de-bico, Forrageiras, Lentilha 87.770

IRRI Arroz 82.670

CIAT Feijão, Mandioca, Forrageiras 56.700

IITA Arroz, Caupi, Soja, Mandioca, Batata-doce 39.860

CIP Batata, Batata-doce 11.590

ILCA Forrageiras 10.000

WARDA Arroz 6.076

INIBAP Banana 563
Fonte: Adaptado de Berthaud (1997)
^Aproximado
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TABELA 3. Constituição atual do Sistema de Curadorias de Germoplasma da Embrapa Recursos Genéticos 
e Biotecnologia.

GRUPOS CURADORIAS
Curadorias de Recursos Genéticos Animais Animais Domésticos de Grande Porte

Animais Domésticos de Pequeno Porte

Animais Silvestres
Curadorias de Recursos Genéticos de Microrganismos Microrganismos de Alimentos

Microrganismos de Controle Biológico 
Microrganismos de Sanidade Animal 

Microrganismos de Sanidade Vegetal 
Microrganismos de Solos

Curadorias de Recursos Genéticos de Adoçantes, 
Estimulantes, Condimentares e Corantes

Adoçantes e Estimulantes 

Condimentares e Corantes
Curadorias de Recursos Genéticos de Medicinais, 
Aromáticas e Biocidas

Medicinais e Aromáticas 

Biocidas
Curadorias de Recursos Genéticos de Cereais Arroz

Aveia, Centeio. Cevada, Trigo e Triticale
Milho, Milheto e Sorgo

Curadorias de Recursos Genéticos de Espécies Florestais, 
Laticíferas e Palmeiras

Espécies Florestais Nativas da Caatinga

Espécies Florestais Nativas da Floresta Amazônica 
Espécies Florestais Nativas do Cerrado / Pantanal 
Espécies Florestais Nativas da Mata Atlântica 
Espécies Florestais Exóticas
Espécies Laticíferas

Palmeiras
Curadorias de Recursos Genéticos de Fibrosas, 
Leguminosas e Oleaginosas

Amendoim
Caupi, Fava, Feijão e Soja
Colza, Gergilim, Girassol e Mamona 

Fibrosas
Curadorias de Recursos Genéticos de Forrageiras e 
Adubos Verdes

Gramíneas Forrageiras
Leguminosas Forrageiras e Adubos Verdes

Curadorias de Recursos Genéticos de Fruteiras Fruteiras Convencionais de Clima Temperado
Fruteiras Convencionais de Clima Tropical 

Fruteiras não Convencionais

Curadorias de Recursos Genéticos de Hortaliças, 
Ornamentais, Raízes e Tubérculos

Hortaliças

Hortaliças não Convencionais

Ornamentais
Raízes e Tubérculos

Fonte: Goedert & Wetzel (1999)

Os jardins botânicos e os arboretos são também importantes locais de 
conservação ex situ de germoplasma vegetal (Frankel & Soulé, 1981). Os citados 
jardins compõem áreas protegidas, herbários e coleções de plantas vivas onde se aliam 
os objetivos técnico-científicos de pesquisa e rotina de conservação e aqueles de 
educação ambiental e cultural. As coleções de plantas vivas são classificadas, 
identificadas, ordenadas e documentadas. No Brasil existem 40 Jardins Botânicos, 
para um universo de cerca de 1.700 ao nível mundial, que conservam principalmente 
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espécies medicinais, ornamentais e florestais. No País, os Jardins Botânicos estão 
incluídos na Rede Brasileira de Jardins Botânicos, criada em 1991, como ação 
incentivadora ao intercâmbio de plantas e conhecimentos técnico-científicos e 
coordenação de planos, programas e projetos em rede em relação às organizações 
conservacionistas ligadas ao tema. Arboretos são matas ou bosques compostos por 
espécies nativas e exóticas que são conservadas para efeito de produção de sementes 
e mudas, além de se constituir em infra-estrutura para fornecer suporte para ações de 
pesquisa e educação ambiental. No Brasil ainda são poucos os arboretos catalogados, 
apesar de também se constituírem em importantes bases físicas para a conservação e 
uso de germoplasma vegetal.

Outras importantes estruturas para a conservação ex situ de germoplasma são 
os próprios herbários, pois além de serem da maior importância para a classificação 
taxonômica das espécies, também encerram os materiais genéticos que podem ser 
perfeitamente usados em programas relacionados, principalmente no atual estágio 
de conhecimentos sobre o uso de ferramentas biotecnológicas. Ao nível mundial os 
herbários encerram mais de 2 bilhões de excicatas; no Brasil os mais de 115 herbários 
ativos conservam um apreciável acervo de mais de 4 milhões de espécimes vegetais.

No sentido de fortalecer o processo de conservação e uso de recursos 
fitogenéticos na América Latina e Caribe, o Instituto Interamericano de Cooperação 
para a Agricultura (IICA) coordena cinco Redes assim distribuídas: 
PROCITRÓPICOS/TROPIGEN, PROCISUR/SUBPROGRAMA DE 
RECURSOS GENÉTICOS, PROCIANDINO/REDARFIT, MESOAMÉRICA/ 
REMERFI e CARIBE/CAPGERNet, sendo que o Brasil participa das redes ligadas 
ao PROCITRÓPICOS e PROCISUR. Além disso, está organizada na Amazônia 
brasileira a “Rede de Conservação e Uso de Recursos Genéticos Amazônicos — 
GENAMAZ”, sob a coordenação da Superintendência do Desenvolvimento da 
Amazônia (SUDAM), com prioridades para plantas medicinais, fruteiras e 
microrganismos, congregando um número superior a 20 instituições.

5. TIPOS DE CONSERVAÇÃO EX SITU

A prática da conservação de germoplasma vegetal ex situ teve sua fase 
embrionária há cerca de 10 mil anos, quando o homem pela primeira vez guardava 
sementes que lhe garantiríam uma nova safra, isto é, a prática da conservação ex situ 
coincide com a domesticação das espécies e o início da agricultura propriamente dita. 
Desde então, ano após ano, sementes e órgãos vegetativos têm sido cuidadosamente 
conservados a cada final de safra. No entanto, no princípio esta conservação era um ato 
instintivo de sobrevivência e durante milhares de anos não houve o cuidado de separar 
sementes e propágulos que bem representassem as plantas matrizes; eram até mesmo 
separados aqueles que por sua aparência não tinham valor. Numa fase mais recente, 
somente os representantes mais vigorosos por ocasião da colheita eram escolhidos para 
o próximo plantio. Esta sequência seletiva foi que propiciou o surgimento dos recursos 
genéticos que serviram de base à agricultura de nossos dias.

A conservação de germoplasma hoje tem seus princípios bem definidos graças 
à iniciativa da FAO que na década de 70, com o apoio de cientistas do mundo todo, 
definiu regras e prioridades para a conservação de germoplasma. Na época surgiram 
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em vários países os primeiros centros de conservação de germoplasma. O governo 
brasileiro, sensibilizado com a causa, em 1974, criou em Brasília o Cenargen, um 
centro de pesquisa com a missão de pesquisar, conservar e promover a utilização dos 
recursos genéticos de importância para o país.

A conservação ex situ de germoplasma pode ser definida como aquela em que 
o germoplasma é conservado fora de seu ambiente natural, por estar sofrendo pressões 
que podem levá-lo à extinção ou para estar mais facilmente disponível. Na medida 
do possível esta conservação é feita sob condições de armazenamento que propiciem 
o aumento do período de sobrevivência e garantam a estabilidade genética do material 
conservado.

A necessidade da conservação ex situ geralmente é motivada pela ação 
antrópica. O fator mais ameaçador à conservação da diversidade das espécies cultivadas 
é a introdução de cultivares novas, geralmente de alta produtividade, em substituição 
às variedades tradicionais, as quais são importantes fontes de genes pelo elevado 
poder adaptativo que apresentam para os diversos fatores de estresses ambientais, 
bióticos e abióticos, existentes nos locais onde eram cultivadas. Outro fator importante 
é a destruição do habitat natural, como o que tem ocorrido com as florestas tropicais, 
cerrado, mangues e outros biomas hoje em processo de degradação, onde ocorrem 
espécies de uso atual (via extrativismo) e potencial, além de parentes silvestres de 
espécies cultivadas. Este processo de perda da variabilidade é conhecido como erosão 
genética. Além dos fatores já citados, vários outros podem levar à erosão genética, 
como pode ser observado na Tabela 4, publicada originalmente em relatório da 
Comissão de Recursos Genéticos para Alimentação e Agricultura (FAO, 1998).

As primeiras coleções ex situ foram desenvolvidas nos jardins botânicos, e no 
caso da Europa estas datam da Idade Média. Poucos sobreviventes existem daquela 
época em que os exploradores europeus coletavam espécimes em terras recém- 
conquistadas e levavam para suas coleções de plantas exóticas. Deve-se ressaltar que 
o valor de tais coleções é mais histórico que científico, pois inicialmente não visavam

TABELA 4. Principais causas da erosão genética segundo relatório da FAO (1998).

Causas Número de Países

Expansão da fronteira agrícola* 61

Pressão populacional** 46

Degradação do ambiente 33

Políticas governamentais 22

Pragas / Plantas daninhas / Doenças 9

Conflitos civis 6

Extrativismo desenfreado das espécies 52

Redução no tempo de pousio*** 6

Pastoreio excessivo 32

Substituição de variedades locais 81

Mudança do sistema agrícola >8 
* Incluindo desmatamento e queimadas.
** Incluindo urbanização.
*** Citado cm casos dc agricultura itinerante.
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a conservação genética, mas sim coleções de indivíduos que representassem um pouco 
da flora exótica de regiões recém-descobertas. Atualmente 698 dos 1.700 jardins 
botânicos do mundo praticam a conservação exsitu de germoplasma, desempenhando 
papel importante, especialmente na conservação de coleções de plantas de pouco 
interesse agronômico atual, envolvendo espécies de uso medicinal, ornamental, 
florestal e parentes silvestres de plantas cultivadas, além de germoplasma de interesse 
local (Heywood, 1990; 1993; FAO, 1998).

A conservação exsitu pode ser usada tanto para espécies cultivadas como para 
silvestres e pode ser feita das maneiras já referidas, as quais dependem em primeira 
instância de características reprodutivas específicas do germoplasma que se deseja 
conservar. Outros fatores também importantes são os objetivos da coleção, como o 
tempo que se pretende conservar e disponibilidade de recursos físicos e financeiros. 
Hoje se somam no mundo cerca de 6 milhões de acessos sendo conservados ex situ na 
forma de sementes desidratadas, embriões e meristemas criopreservados, plântulas in 
vitro e plantas inteiras em coleções de campo (FAO, 1998). No Brasil a estimativa é 
de 200 mil acessos de germoplasma vegetal, sendo conservados a médio ou longo 
prazo, distribuídos por todo o território nacional, especialmente em centros da 
Embrapa, universidades e institutos de pesquisa.

Com relação aos objetivos, uma coleção pode ser usada para conservar o 
germoplasma a longo ou a médio prazo, para distribuição e pesquisa, em coleções de 
base e ativa. Recomenda-se que as coleções ativas tenham, sempre que possível, uma 
duplicação conservada a longo prazo, pois estão sujeitas a perdas por ataques de 
pragas, doenças, fatores edafoclimáticos, roubo e perdas de identificação.

Basicamente existem três formas de conservação ex situ, que dependem de 
características reprodutivas do germoplasma que se quer conservar:

a) conservação de sementes, indicada para conservar espécies que produzem sementes 
ortodoxas e são propagadas sexualmente;

b) conservação zm vitro, para plantas de propagação vegetativa e/ou que produzem 
sementes recalcitrantes ou intermediárias;

c) conservação no campo, para espécies produtoras de sementes recalcitrantes ou 
intermediárias, de propagação vegetativa ou perenes.

A conservação de sementes é a forma mais comum de conservação de 
germoplasma vegetal, não só por sua simplicidade e eficácia, mas especialmente porque 
a maioria das espécies usadas na agricultura moderna produz sementes que na sua 
maturação podem ter o conteúdo de água reduzido até 4% a 6% e desta forma se 
conservam por longos períodos em baixas temperaturas; tais sementes são chamadas 
ortodoxas. A temperatura mais indicada na conservação a longo prazo de sementes 
ortodoxas varia de -18°C a -20°C (Hanson, 1985; Faiad et al, 1998). Testes de 
germinação são realizados para determinar o poder germinativo (PG) inicial das 
amostras, o qual deve estar acima de 85% para a maioria das espécies. Mesmo em 
condições ideais de armazenamento, as sementes podem sofrer uma redução no PG 
ao longo do tempo, portanto deve ser realizado um monitoramento periódico do 
germoplasma ao longo dos anos. Quando esta redução se aproxima de 85% do PG 
inicial, o acesso deve ser regenerado, pois a perda da viabilidade das sementes pode 
levar a uma erosão genética no próprio banco de germoplasma.
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Estima-se que entre 2 a 3 milhões dos 6 milhões acessos do germoplasma 
vegetal conservados ex situ, estejam sendo mantidos em Coleções de Base na forma 
de sementes ortodoxas. É importante lembrar que este total inclui duplicações, tanto 
entre coleções como dentro das mesmas, reduzindo este número para cerca de 2 
milhões de acessos únicos (FAO, 1998). Não é conhecido ao certo qual o número de 
duplicações de acessos existente nas coleções de germoplasma. No entanto, duplicações 
propositais das coleções são de grande importância na conservação ex situ, pois 
proporcionam maior segurança contra riscos que possam levar à erosão genética. 
Quanto mais riscos apresenta a forma de conservação, maior necessidade de 
duplicações da coleção. Coleções inteiras ou partes delas devem ser conservadas em 
outro local no próprio país ou mesmo em outro. O mais importante é que haja infra- 
estrutura adequada. Um exemplo é a coleção mundial de batata {Solanum tuberosum) 
que tem uma parte duplicada in vitro na Alemanha e outra no Equador, enquanto a 
coleção completa é mantida no Peru que é o centro de origem e domesticação da 
espécie; na forma de sementes em câmaras e clones zra vitro a 6°C em Lima e em 
Huancayo no campo, onde é replantada anualmente.

No Brasil, sementes de cerca de 400 espécies de forrageiras, cereais, olerícolas, 
florestais, oleaginosas, fibrosas, corantes, especiarias, medicinais e outras vêm sendo 
conservadas a longo prazo em câmaras à -20°C, em Brasília, na Embrapa Recursos 
Genéticos e Biotecnologia (Cenargen), totalizando aproximadamente 76.000 acessos 
de germoplasma semente.

A conservação a médio prazo de sementes ortodoxas é feita preferencialmente 
em temperaturas baixas, não sendo, necessariamente, abaixo de zero. Mesmo quando 
conservadas em câmaras com temperatura reduzida (5°C), devem ser monitoradas 
periodicamente, sendo regeneradas sempre que o PG baixar, evitando a deterioração 
do acesso.

A conservação in vitro é indicada para espécies com sementes recalcitrantes, 
tais como as da seringueira {Hevea spp.) e do cacau {Theobroma cacao) que perdem a 
viabilidade rapidamente e não suportam desidratação e/ou conservação em 
temperaturas subzero; espécies de propagação vegetativa, como a banana {Musa spp.) 
e o morango {Fragaria sp.) e mesmo para as espécies que apesar de produzirem sementes 
ortodoxas, são propagadas tradicionalmente por via vegetativa (clonagem) para que 
mantenham características desejáveis que poderiam desaparecer com a segregação na 
propagação via semente sexual, como a mandioca {Manihotesculenta), batata {Solanum 
tuberosum) e batata-doce {Ipomoea batatas).

Levando-se em consideração a estabilidade genética, os explantes mais 
indicados na conservação in vitro são meristemas ou ápices e embriões zigóticos ou 
sementes inteiras no caso destas serem de tamanho bastante reduzido como as de 
orquídeas (CLAT, 1986; Scowcroft, 1984). Os acessos são conservados de forma 
asséptica em recipientes herméticos apropriados, sob cultivo em meio nutritivo, em 
condições que reduzam o crescimento, possibilitando o máximo de intervalo sem 
que haja necessidade de subcultivos em meios nutritivos recém-preparados.

Algumas técnicas têm sido desenvolvidas para que esta redução de tempo 
entre subcultivos das coleções in vitro aconteça: alteração do meio nutritivo pela 
omissão ou redução de fatores essenciais ao crescimento das plântulas e pela introdução 



140 Recursos Genéticos e Melhoramento - Plantas

de retardantes de crescimento como ácido abscísico, manitol, sorbitol ou alteração 
física do ambiente como redução de temperatura, diminuição da intensidade luminosa, 
redução no suprimento de oxigênio pela submersão em óleo mineral, silicone líquido 
ou meio de cultura líquido (Goes, 1993; Mendes & Goes, 1996; Ashmore, 1997; 
Engelmann, 1997). O uso de duas ou mais técnicas integradas também tem dado 
bons resultados.

A conservação in vitro sob cultivo mínimo é considerada como Coleção Ativa 
por conservar o germoplasma em desenvolvimento (IBPGRI, 1986). Sendo a forma 
rotineira de conservação deste tipo de germoplasma, é amplamente usada em todo o 
mundo desde meados da década de 70. Segundo o relatório da FAO (1998), mais de 
mil espécies vêm sendo conservadas sob crescimento mínimo nos últimos 15 anos, 
porém esta não é a maneira ideal de conservação pelo fato de ser necessário um 
grande número de subcultivos ao longo do período de conservação, expondo o 
germoplasma a riscos de seleção, contaminação, perda de identificação e perda da 
estabilidade genética, além do fato de ser uma técnica dispendiosa tanto na instalação 
como manutenção, pois requer equipamentos e mão-de-obra especializada e demanda 
grande consumo de energia elétrica. Estima-se que apenas 38 mil acessos são 
conservados in vitro em todo o mundo (FAO, 1998).

Uma coleção de germoplasma conservada em nitrogênio líquido é considerada 
como Coleção de Base, pois nestas condições as atividades metabólicas e divisões 
celulares do explante são reduzidas a zero, mantendo-o teoricamente por período 
indefinido, sem que seja necessária manipulação do mesmo e garantindo a estabilidade 
genética e a segurança do germoplasma. A criopreservação em nitrogênio líquido é a 
forma ideal de conservação de germoplasma de espécies que não produzem sementes 
ortodoxas. Hoje mais de 80 espécies já foram congeladas com algum sucesso em 
nitrogênio liquido (-196°C) ou vapor (entre -154°C e -196°C). Apesar dos resultados 
de pesquisa, apenas Rubus spp., Pyrus spp., Solamim tuberosum e Elaeis spp. têm uma 
rotina de criopreservacão já definida.

O custo desse tipo de conservação é menor que o da conservação sob 
crescimento mínimo, pois, apesar de usar os mesmos equipamentos da cultura de 
tecidos para a manipulação do explante antes do congelamento e na regeneração da 
planta após a conservação, dispensa o uso de energia elétrica e os subcultivos que são 
bastante dispendiosos ao longo dos anos. Uma vez determinada a rotina, o custo da 
criopreservação depende basicamente do suprimento de nitrogênio líquido para a 
manutenção do nível dos botijões. No caso de sementes recalcitrantes é ainda mais 
barato, pois estas não requerem o uso de equipamentos para cultivo. Stanwood et al. 
(1986) relataram que o custo médio da conservação convencional de uma amostra 
de sementes de cebola por um período acima de 100 anos é estimado em US$1,65/ 
ano e pode ser reduzido para US$0,42/ano usando técnicas de criopreservação. A 
técnica é recomendada também para sementes ortodoxas, tornando a conservação 
mais segura e menos dispendiosa.

Ainda não existe uma rotina generalizada de criopreservação de germoplasma, 
pois poucos são os materiais biológicos que suportam temperaturas abaixo de zero 
em seu estado natural, sendo necessária a adição de produtos químicos de ação 
crioprotetora ou um condicionamento prévio que proporcione maior resistência ao 
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explante (Goes & Mendes, 1996). Pesquisas em criopreservação vêm sendo feitas em 
todo o mundo, sendo que na última década foram desenvolvidos protocolos cuja aplicação 
têm sido testada com sucesso para um grande número de espécies. A vitrificação é uma 
destas técnicas e consiste em usar uma solução crioprotetora altamente concentrada de 
compostos osmoticamente ativos, como o PVS2, que tem sido a mais usada atualmente 
e contém 30% de DMSO, 15% de glicerol e 15% de etileno glicol (Towill & Jarret, 
1992); tal solução impede que haja cristalização da água no congelamento, ocorrendo 
uma vitrificação, evitando assim a ruptura de membrana pelos cristais. Os maiores 
problemas desta técnica são o alto grau de toxidez das soluções crioprotetoras e a 
possibilidade de ocorrer recristalização durante o descongelamento, o que causa injúrias 
no explante.

Outra técnica, que tem sido aplicada com sucesso para várias espécies, é a 
encapsulação e desidratação, onde o explante é encapsulado como nas sementes 
sintéticas (artificiais), em meio de cultura contendo Alginato de Sódio. Estas cápsulas 
são desidratadas em câmara de fluxo laminar ou dessecador antes do congelamento 
ou através do crescimento prévio em meios adicionados de compostos de efeito 
osmótico como açúcares e polióis.

A regeneração do explante é um dos pontos dos mais cruciais no sucesso da 
criopreservação, independente da técnica usada no congelamento. Com exceção das 
sementes as quais geralmente dispensam crioprotetores e técnicas especiais de 
regeneração, a criopreservação depende da cultura de tecidos, e portanto, só pode ser 
praticada quando se dispõe de laboratório adequado. A criopreservação tende a se 
tornar cada vez mais frequente na conservação dos recursos genéticos vegetais, 
entretanto esta alternativa não substitui as metodologias ex situ convencionais 
(Engelmann, 1999).

Coleções de campo são usadas na conservação de espécies de propagação 
vegetativa, espécies que produzem sementes recalcitrantes e espécies arbóreas, além 
daquelas que produzem quantidades reduzidas de sementes como as forrageiras. São 
indicadas preferencialmente na conservação de espécies perenes, pois coleções de 
campo de plantas anuais podem ser mais caras, especialmente em países com menor 
disponibilidade de terras de uso agrícola e de invernos rigorosos; além do que os 
riscos de perda são maiores no campo. As coleções de campo devem ser localizadas 
em áreas geográfica e ambientalmente semelhantes àquelas de origem do germoplasma, 
no caso de coleções de espécies de grande abrangência territorial, envolvendo vários 
ecossistemas, recomendando-se que sejam feitas coleções regionais, como é feito com 
a mandioca (Manihot esculenta) no Brasil, que tem quatro coleções regionais, na 
Amazônia, Bahia, Brasília e Santa Catarina, garantindo a boa sobrevivência do 
germoplasma sem impor pressões além daquelas naturais.

Coleções de campo geralmente são duplicatas de coleções in vitro, usadas na 
caracterização e avaliação. Estima-se que cerca de 527 mil acessos de germoplasma 
são conservados em coleções de campo hoje no mundo.

Coleções de trabalho tanto podem ser mantidas em campo como em câmaras. 
Elas contêm geralmente espécies e acessos de interesse do melhorista e devem estar 
caracterizadas e avaliadas para que possam ser incluídas em programas de 
melhoramento.
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Coleções dinâmicas são um tipo especial de coleção de campo em que várias 
espécies silvestres, parentes de uma espécie cultivada, são conservadas em uma só 
área, não só assegurando sua sobrevivência mas especialmente possibilitando sua co- 
evolução ao lado de outras espécies do mesmo gênero, facilitando estudos filogenéticos 
e o controle da produção de sementes (Second et al., 1997; Second, 1998).

Muitas são as vantagens da conservação ex situ, com destaque para as seguintes: 
mantém o material em um espaço pequeno sob cuidado intensivo facilitando a 
aquisição pelos usuários do sistema, garante a sobrevivência de germoplasma que foi 
substituído, dá grande segurança ao germoplasma, independe da ação antrópica, 
evita erosão genética e disponibiliza a diversidade máxima do germoplasma. Além 
disso, o fato de reunir muitos acessos em um só local, facilita a caracterização/avaliação 
nas coleções de campo e nas coleções in vitro mantêm material indexado e livre de 
patógenos dispensando a quarentena na sua entrada ou saída do país ou da região. 
No entanto, dependendo da forma de conservação, existem algumas desvantagens 
como a interrupção da evolução quando são usadas técnicas que reduzem 
drasticamente as atividades vitais do germoplasma por longos períodos; o risco de 
instabilidade genética nas coleções de sementes ortodoxas e in vitro-, o alto custo de 
algumas técnicas como a regeneração no campo de coleções de sementes ortodoxas 
ou aquelas que requerem mão-de-obra especializada; o alto consumo de eletricidade 
e equipamentos sofisticados ou o uso de grandes áreas de campo de boa fertilidade 
por longos períodos. Outras desvantagens são a deriva genética (perda aleatória de 
genes devido à amostragem ou à multiplicação de amostras muito pequenas) e pressão 
de seleção (material geralmente é multiplicado em áreas com condições edafoclimáticas 
distintas do seu local de coleta). De acordo com Esquinas-Alcázar (1993) ambos os 
fenômenos, deriva genética e pressão de seleção, produzem uma erosão genética 
cumulativa, a qual pode em certos casos exceder a erosão genética verificada atualmente 
no próprio ambiente.

Com o avanço das técnicas do DNA recombinante as barreiras entre as espécies 
estão sendo quebradas e a possibilidade de transferência de genes tem despertado 
muito interesse nos pesquisadores. Desta forma, é possível pensar em bibliotecas de 
DNA, as quais conservariam genes de interesse para os programas de melhoramento 
(Ford-Lloyd & Jackson, 1986; Peacock, 1989; Rao & Riley, 1994; Adams, 1997). 
Uma grande vantagem na conservação de DNA é a facilidade com que este material 
pode ser mantido por tempo indeterminado, sem sofisticação nenhuma e com total 
garantia da estabilidade.

Hawtin et al. (1996) apontaram diversas questões que precisam ser melhor 
compreendidas na conservação ex situ: a) melhor entendimento da relação entre 
umidade da semente e longevidade, especialmente em níveis de umidade da semente 
muito reduzidos; b) desenvolver métodos de secagem de sementes de menor custo; 
c) definir melhor os protocolos para crescimento mínimo de tecidos in vitro e para 
tecidos criopreservados de uma ampla gama de espécies e genótipos; d) desenvolver 
e aprimorar técnicas de manejo para bancos de germoplasma de campo.

A conservação ex situ tem sido recomendada como duplicação de coleções in 
situ, trazendo maior segurança especialmente em áreas com riscos da ação antrópica 
e de catástrofes como vulcões, terremotos e furacões.
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6. UTILIZAÇÃO DO C ERMO PLASMA CONSERVADO

De maneira geral, o nível de utilização do germoplasma conservado ao nível 
mundial ainda é bastante baixo, não chegando a 5%. Isso faz com que consistentes 
ações e esforços sejam desenvolvidos no sentido de estimular o uso dos acessos 
estocados, pois apesar da preciosidade genotípica do material conservado é bastante 
alto o custo operacional de mantê-lo sem a devida utilização. Os principais usuários 
do germoplasma com grande dimensão de variabilidade genética são os melhoristas, 
que no entanto preferem usar as suas próprias coleções de trabalho, ou de outros 
especialistas (Nass et al., 1993), muitas das vezes com reduzida variabilidade, 
desconhecendo as outras modalidades de bancos e coleções de germoplasma que 
geralmente têm amplas condições de proporcionar bons ganhos genéticos aos 
programas e cultivares modernas.

No entanto, para a condução ao incremento do uso do germoplasma 
conservado têm-se notado a enorme necessidade de serem incentivadas e desenvolvidas 
em maior escala as atividades de caracterização, avaliação, documentação e informação, 
bem como a produção e disponibilidade de amostras de modo a atender de imediato 
as necessidades dos programas, especialmente de melhoramento genético. De fato, 
conforme salientou Vilela-Morales (1999) os níveis de utilização de germoplasma 
em programas de melhoramento genético somente deverão aumentar, se além das 
informações de passaporte e outras de controle burocrático, o material genético 
disponibilizado apresentar níveis expressivos de informações genéticas e utilitárias, 
relacionadas com adaptação ambiental, potencial genético, conhecimento 
etnobiológico, potencial industrial e potencial socioeconômico.

Para serem utilizadas pelos melhoristas as fontes de diversidade genética devem 
incluir alelos úteis não presentes nas populações elites. Os programas de melhoramento 
das culturas de maior importância econômica incluem apenas uma pequena 
porcentagem do germoplasma disponível para cada espécie (Brown, 1983). No caso 
do milho, por exemplo, a espécie vegetal melhor estudada geneticamente, das cerca 
de 300 raças conhecidas no Hemisfério Ocidental apenas 5% já foram devidamente 
exploradas pelo melhoramento (Goodman, 1990).

Dentre as inúmeras razões para o uso limitado do germoplasma disponível 
nos bancos, a falta de dados de avaliação parece ser um dos mais críticos. Nesse 
particular, os programas de pré-melhoramento (pre-breedingj assumem um papel 
estratégico, atuando como elo de ligação entre os recursos genéticos e o melhoramento 
de plantas (Nass, 1999; Nass & Paterniani, 2000). Até esses acessos serem avaliados 
per se e em cruzamentos eles continuarão de limitado valor para os melhoristas.

O screening de coleções muito grandes para características específicas pode 
ser muito caro e lento. Nesse sentido o estabelecimento de coleções nucleares (core 
collections) tem sido sugerido para facilitar o uso dos recursos genéticos vegetais (Brown, 
1989; Hodgkin et al., 1995).Caracteres adaptativos específicos podem auxiliar na 
estratificação dessas coleções (Hawtin et al., 1996).

O melhoramento de plantas depende basicamente de quatro fontes principais 
de diversidade: parentes silvestres, mutações, raças locais e cultivares modernas. Dessas 
opções, a variabilidade menos explorada até o momento é a existente entre as raças 
locais (Hawtin et al., 1996). Análises envolvendo isoenzimas e dados moleculares 
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evidenciam que as raças locais e os parentes silvestres das plantas cultivadas são os 
principais portadores de reservas de diversidade genética entre os gene pools (Miller 
&Tanksley, 1990).

O germoplasma caracterizado e avaliado para características de interesse torna- 
se atrativo para os melhoristas na busca por novas combinações genotípicas. Nesse 
contexto, a avaliação, a documentação e os programas de pré-melhoramento são 
fundamentais para aumentar a utilização do germoplasma não melhorado (Chang, 
1992). Caso os bancos de germoplasma não consigam manter seus acessos 
caracterizados, avaliados e com valor agregado oferecido pelo potencial de uso, 
certamente sua conservação despertará pouco interesse entre os melhoristas e, mais 
grave ainda, não sensibilizando os executivos que controlam os orçamentos destinados 
à pesquisa, quanto à importância dos recursos genéticos vegetais. Nos países em 
desenvolvimento este fato é comumente observado, pois os recursos genéticos 
continuam a constituir atividades estratégicas, mas com respaldo de segunda categoria 
(Vilela-Morales, 1999).

Cooper et al. (1998) enfatizaram que o Plano Global de Ação para Recursos 
Genéticos coordenado pela FAO tem por objetivo fortalecer a ligação entre 
conservação e utilização, disponibilizando melhor a informação, manejando mais 
eficientemente os acessos disponíveis, priorizando um contato mais estreito entre 
conservacionistas e melhoristas, principalmente via programas nacionais de recursos 
genéticos vegetais e também por maiores investimentos em programas de pré- 
melhoramento.

As tendências atuais de incentivo e de imprimir velocidade na criação de 
novas cultivares respaldado pelas leis de propriedade intelectual e pela relativa curta 
vida útil dos genótipos considerados elites, vão conduzir a que os melhoristas voltem 
as suas atenções, ações e esforços para o uso dos bancos de germoplasma em maior 
escala, até mesmo com o bom proveito das modernas tecnologias disponíveis de 
manejo do germoplasma conservado, visando a consistente disponibilização das 
informações e amostras para pronta utilização. Para isso é primordial a integração e 
complementação de atividades, o fortalecimento das rotinas quanto ao correto 
manuseio dos acessos, além do direcionamento das ações e esforços de pesquisa e 
validação para instruir e proporcionar a real utilização do germoplasma conservado. 
A formação de coleções nucleares, bem como o desenvolvimento de programas de 
pré-melhoramento são ações decisivas para a obtenção de bons ganhos genéticos em 
menor espaço de tempo e com menor custo operacional, principalmente diante da 
variabilidade genética disponível e das modernas tecnologias alternativas.
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1. INTRODUÇÃO

A conservação zra situ de recursos genéticos tem sido considerada a forma 
mais efetiva, principalmente para os casos em que toda uma comunidade de espécies 
está sendo o objetivo da conservação, como por exemplo os de programas com espécies 
florestais tropicais. Nesse caso, não só as espécies alvo, que têm valor econômico 
atual, como também aquelas de valor potencial, estão incluídas no programa de 
conservação genética, inclusive também os seus polinizadores, dispersores de sementes 
e predadores. É importante ressaltar que no caso da conservação in situ, muito embora 
isso seja óbvio, é necessário que se conheça geneticamente as espécies em conservação, 
não bastando que só se mantenha intocada a área onde as espécies em conservação 
estão vegetando, ou a conservação da natureza.

As florestas tropicais formam, sem dúvida, os biomas com maior diversidade 
de espécies do planeta, tendo sido o alvo da discussão para a conservação in situ, e 
objeto de um acordo mundial assinado por cerca de 170 países na Rio-92, ou a 
Convenção da Diversidade Biológica (United Nations Environment Programme, 
1994). Para o Brasil, que possui dois biomas florestais tropicais de suma importância, 
a Amazônia e a Mata Atlântica, a discussão sobre a conservação genética in situ é de 
importância estratégica, justamente neste momento em que a grande evolução do 
conhecimento da biotecnologia de ponta coloca em evidência a biodiversidade como 
uma das mais valiosas matérias-primas no mundo em termos econômicos, 
principalmente para a indústria farmacêutica e química fina.

Por outro lado, a Amazônia, com cerca de 4 milhões de km2 de área de 
floresta tropical, onde em torno de 87,5% desta ainda permanecem intactos, tem 
muita diferença com a Mata Atlântica, em que temos somente cerca de 7% de 
florestas tidas como primárias, dos cerca de 1 milhão de km2 outrora existentes 
(Brasil, 1998). Essas cifras nos coloca numa situação de muita responsabilidade 
em termos de conservação in situ do pouco que ainda resta do bioma Atlântico e 
da imensa biodiversidade que temos na Amazônia. Por exemplo, a Mata Atlântica 
do Estado de São Paulo, muito embora tenha poucos remanescentes de florestas 
pouco perturbadas, mostra uma diversidade muito expressiva, com cerca de 2000 
espécies arbóreas hoje identificadas, revelando uma necessidade urgente de 
preservação e conservação, assim como de restauração das áreas degradadas e com 
potencial de preservação.

A alta diversidade de espécies das florestas tropicais vem sendo enfatizada 
mais para as espécies arbóreas, já que estes tipos de organismos são os mais conhecidos 
botanicamente, por serem mais facilmente levantados e identificados. Porém, mesmo 
assim, ainda hoje vêm sendo identificadas espécies arbóreas novas na Mata Atlântica, 
sem contar a Amazônia onde ainda existe um número significativo de espécies a 
serem identificadas botanicamente. É muito frequente em levantamentos 
fitossociológicos em parcelas de 1 hectare encontrar-se mais de 300 espécies arbóreas 
diferentes nessa pequena área (Oliveira, 1997). Esta alta diversidade de espécies 
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arbóreas das florestas tropicais está associada a uma alta freqüência de espécies 
denominadas raras, ou aquelas que ocorrem a uma muito baixa densidade de 
indivíduos na mata, e justamente sendo a maioria delas as menos conhecidas quanto 
às suas características ecológicas e, portanto, de difícil manejo e conservação (Kageyama 
& Gandara, 1994).

Na região do Vale do Itajaí em Santa Catarina, onde as espécies vegetais da 
Mata Atlântica foram intensivamente estudadas, Reis (1993) mostrou que o número 
de espécies arbóreas representava somente cerca de 35% das espécies vegetais, sendo 
os restantes 65% das espécies referentes às epífitas (31%), às herbáceas (14%), às 
lianas (11%), e às espécies arbustivas (9%). Para completar a evidência da alta 
diversidade de espécies da floresta tropical, Kricher (1997) aponta que, nesses 
ecossistemas tropicais, a diversidade de espécies de animais e microrganismos é 
estimada em cerca de 100 vezes em relação ao número de espécies vegetais. Assim, se 
consideramos um número de espécies vegetais em um dado hectare como sendo de 
500, que é plenamente normal ocorrer, o número de espécies dos organismos animais 
e de microrganismos fica estimado em 50.000 nesse mesmo hectare. Dessa forma, 
torna-se impressionante e possível de ser entendida a cifra de que o número total de 
espécies estimado pode atingir um valor de 50 milhões ou até mais, com somente 1,5 
milhões identificados taxonomicamente, ou somente 3% do total (World 
Conservation Monitoring Center, 1992).

Com esta diversidade de espécies tão imensurável das florestas tropicais, pode- 
se depreender que a grande diferença entre esses biomas e os de baixa diversidade nos 
climas temperados, é a grande interação entre as plantas e os animais e microrganismos. 
Assim, constata-se que a maioria das espécies arbóreas tropicais (97,5%) é polinizada 
por insetos, morcegos e beija-flores (Bawa et al., 1985) e que nos ecossistemas 
tipicamente tropicais as sementes são também dispersas por animais frugívoros 
(Estrada & Fleming, 1986). Esta alta associação das espécies arbóreas com animais e 
microrganismos tem, sem dúvida, grande implicação com a conservação genética zra 
situ, já que estes organismos associados devem também estar presentes e ser 
considerados nos programas de conservação.

Dessa forma, a conservação in situ das florestas tropicais deve ser considerada 
como uma conservação da biodiversidade, se julgarmos que nos ecossistemas naturais 
onde se dá esse tipo de conservação, não só as espécies alvo que estão sendo 
monitoradas são objeto da conservação, como também as outras espécies associadas 
a elas também recebem o mesmo tratamento. Como dissociar estes dois grupos de 
espécies na conservação é principalmente o que define as metodologias de conservação 
in situ que vêm sendo propostas pelos diversos autores.

2. ESTRUTURA GENÉTICA DE ESPÉCIES ARBÓREAS

Muitos autores têm mostrado como diversos fatores podem determinar a 
estrutura genética de espécies arbóreas tropicais. Dois autores foram pioneiros nesta 
linha: Bawa (1974) mostrou que as espécies arbóreas tropicais apresentam 
predominantemente polinização cruzada e Hamrick (1983) descreveu que o fluxo 
gênico via pólen e sementes e o status sucessional são os fatores principais que 
determinam a estrutura genética de populações naturais.
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Os estudos genéticos em populações de espécies arbóreas tropicais foram 
iniciados na Malásia (Gan et al., 1981) e tiveram um grande avanço nas florestas 
neotropicais do Panamá (Hamrick & Loveless, 1986), Costa Rica (Bawa & O’Malley, 
1987), e Brasil (Harrit, 1991; Paiva, 1992).

Estudos relacionados à variação genética em populações naturais de espécies 
arbóreas tropicais requerem a utilização de técnicas de quantificação da diversidade 
genética, bem como uma adequada amostragem de espécies e populações. Para isso, 
é necessário um bom entendimento da ecologia desses ecossistemas. Em vista dessas 
dificuldades, foi apenas em meados da década de 80 que se estabeleceram linhas de 
estudo nesta área, iniciando-se o entendimento da estrutura complexa das populações 
das espécies arbóreas tropicais (Hamrick & Loveless, 1986; Bawa & O’Malley, 1987).

Avanços nas técnicas de quantificação da diversidade genética, inicialmente 
utilizando técnicas de genética quantitativa e estabelecendo testes de progênie e 
procedências (Kageyama, 1990), e mais tarde utilizando isoenzimas e polimorfismos 
de DNA, resultaram em um número razoável de estudos com espécies arbóreas 
tropicais (Gandara et al., 1997; Grattapaglia et al., 1998).

As espécies arbóreas da Mata Atlântica estudadas até o momento mostram 
alta diversidade genética e uma alta taxa de cruzamento - acima de 90% - ou são 
preferencialmente de polinização cruzada (Tabela 1).

3. ECOLOCIA DE POPULAÇÕES NATURAIS

Um problema real para os pesquisadores é como selecionar as espécies para 
estudo e conservação, quais são as informações necessárias e como aplicá-las em

TABELA 1. Estudos genéticos com espécies arbóreas da Mata Atlântica - Brasil e algumas características 
ecológicas relacionadas.

Espécie Família D' N N. P A Ho H Autor

Aspuiospenna 
pofyncuron

Apocynaceae I 8 116 50.0 1,8-2,0 0,237-0338 0,243-0,270 0,82-0,90a Maltez (1997)

Bauhinia forficata Caesalpiniaceae I 4 100,0 3.8 0,451 0,503 0,98 (0,03) Santos (1994)

Bawdichia vtrgilioidrs Fabaceae R 10 56 28.0 U 0,126 0,126 - Herritt (1991)

Cariniana legalis Lecythidaceae I 10 92 30,0 1,42 0,140 0,140 - Herritt (1991)

Chorisia speciosa Bombacaceae R 9 53 77,8 2,2 0,245 0.284 0,88 (0,09) Souza (1997)

Cordia trichotoma Boraginaceae R 10 67 40,0 1.45 0,184 0,184 - Herritt (1991)

Cryptocaria moscata Lauraceae I 20 214 85,0 2,0 0323 0351 0,87 (0,03) Moraes (1998)

Genipa americana Rubiaceae C 8 342 50.0 1,63 0,195 0,182 0,82 Sebbenn (1997)

Johanesia princeps Euphorbiaceae 1 10 60 27,0 1,45 0,141 0,141 - Herritt (1991)

Myracrodruon 
urundeuva

Anacardiaceae R 3 1020 66,7 2,8 0,140-0,160 0,358-0,243 0,34a Moraes (1993)

Cedrela fissilis Meliaceae R 14 184 76,9 231 0,222 0,243 0,92 Gandara (1996)

Euterpe edulis Arecaceae C 7 1000 100,0 3,4 0,496 0,463 0,96 Reis (1996)

*D: densidade populacional (C: comum D>10 adultos/ha, I: intermediário 10>D>l adulto/ha, R: raro D<1 adulto/ha); N: número de 
locos; N : tamanho da amostra; P: porcentagem de locos polimórficos; A: número médio de alelos por loco; Ho: heterozigosidade média 
observada; He: heterozigosidade média esperada; ta: taxa de cruzamento multilocos (* taxa de cruzamento aparente),
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programas de conservação genética. Em ecossistemas muito ricos em espécies, como 
as florestas tropicais, é fundamental ter uma boa compreensão do ecossistema como 
um todo a fim de levantar hipóteses corretas para coletar dados úteis de cada espécie. 
As espécies modelo, ou aquelas que representam guildas na comunidade, formam 
uma estratégia útil para selecionar poucas espécies para estudar e monitorar em 
programas de conservação.

As espécies da Mata Atlântica estão sendo estudadas seguindo esta estratégia 
de amostragem e podem representar alguns dos principais grupos detectados como 
importantes em florestas tropicais. As características consideradas nesses estudos estão 
baseadas na densidade populacional, polinização e dispersão de sementes e grupo 
sucessional (Tabela 1).

Vários artigos conjeturaram a existência de grupos de espécies com 
características e funções comuns, também chamados de guildas, os quais também 
devem apresentar estruturas genética e populacional semelhantes (Gandara et al., 
1997). Sugere-se, para estes fins, cinco grupos baseados em padrões ecológicos (status 
sucessional) e demográficos (densidade populacional), e respostas à perturbação 
antrópica. Estes grupos são:

Grupo 1: Espécies que são raras na floresta primária e que se tornam comuns em 
florestas secundárias após distúrbios antrópicos. São geralmente espécies 
secundárias na sucessão e emergentes ou do dossel.

Grupo 2: Espécies que são raras na floresta primária e que desaparecem em florestas 
secundárias. São espécies que necessitam do ambiente da floresta primária 
e são secundárias ou climácicas.

Grupo 3. Espécies especializadas em ambientes com características edáficas restritivas, 
como topo de morros, solos rasos ou encharcados. Estas espécies podem 
tornar-se comuns em florestas secundárias.

Grupo 4. Espécies pioneiras que ocorrem em clareiras grandes na floresta primária. 
São consideradas raras na floresta primária e ocorrem em alta densidade 
nos primeiros estágios da sucessão.

Grupo 5. Espécies tolerantes à sombra ou climácicas. São espécies comuns sob o 
dossel da floresta primária e têm diferentes comportamentos em florestas 
secundárias.

O trabalho está em monitorar os parâmetros demográficos (abundância, 
distribuição etária ou de tamanhos, mortalidade e taxa de crescimento) e genéticos 
(heterozigosidade esperada, taxa de cruzamento e autocorrelação espacial) das espécies 
modelo. Estes parâmetros são altamente dependentes das interações com outras 
espécies (polinização, dispersão de sementes, predação, competição etc.), e portanto, 
podem indicar a manutenção das interações de uma considerável parte da comunidade, 
se permanecerem estáveis. Assim, os dados obtidos de poucas espécies modelo podem 
ser extrapolados para boa parte da comunidade.

4. CONSERVAÇÃO INSITU DE FLORESTAS TROPICAIS

A conservação genética in situ de uma espécie é a manutenção de amostras 
de populações da mesma em seu ecossistema natural, com condições de diversidade 
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genética que permitam o seu desenvolvimento, a manutenção de suas populações 
e a continuidade de evolução (Frankel et al., 1995). Este tipo de conservação 
difere da ex situ, que mantém uma amostra representativa de uma ou mais 
populações de uma espécie em questão, em condições fora de seu habitat natural, 
tanto na forma de propágulos armazenados como de plantas vivas em arboretos 
ou coleções. Pode-se perceber que a conservação in situ se presta muito mais para 
programas: a) de longo prazo, ou muitas gerações; b) que envolvem um conjunto 
de muitas espécies e populações; c) que englobam também espécies de valor 
potencial; d) que incluem espécies com sementes recalcitrantes ou de difícil 
cultivo.

Para as espécies arbóreas tropicais, por serem de ciclo de vida muito longo, 
pode-se depreender que mesmo a conservação ex situ não se adequa aos modos 
tradicionais de espécies agrícolas anuais, ou através da conservação de amostras de 
sementes. Dessa forma, a conservação ex situ em espécies arbóreas tem sido também 
na forma de populações de plantas vivas cultivadas. Porém, não se deve confundir 
com coleções de poucos espécimes de uma espécie, como por exemplo a maioria dos 
jardins botânicos e de arboretos.

Como se pode depreender, portanto, a conservação genética in situ adequa- 
se perfeitamente à situação da alta diversidade das florestas tropicais, já que seria 
impossível armazenar, em condições ex situ, as centenas ou milhares de espécies de 
um desses ecossistemas, juntamente com toda a sua fauna associada e que interage 
com as mesmas. Dessa forma, a grande diferença entre as duas formas de conservação, 
in situ e ex situ, é principalmente pelo fato de a primeira não ser estática, ou permitir 
que toda a comunidade que vem sendo conservada tenha a possibilidade de 
continuidade da evolução, incluindo também os processos de coevolução entre as 
plantas e os animais e microrganismos.

Assim, nas florestas tropicais, que são o ponto focal deste trabalho, onde a 
altíssima diversidade de espécies é a predominância, e onde as espécies de valor 
potencial são em muito maior número que as de alto valor atual, faz muito mais 
sentido a conservação in situ do que a ex situ. Por outro lado, nesse caso, pode-se 
ter diferentes graus desse tipo de conservação, desde aquela pura in situ na floresta 
primária até uma plantação com uma amostra representativa de populações de 
muitas espécies em uma área específica para conservação genética, simulando 
uma condição natural. Esse caso, denominado de “conservação in situ de 
restauração”, pode ser comparado à conservação in situ do agricultor em espécies 
agrícolas.

É importante novamente ressaltar que a simples proteção de uma área com 
vegetação natural, tais como os diversos tipos de Parques e Reservas, não representa 
uma conservação genética in situ. Para que seja considerada como tal, é importante 
que a diversidade genética contida na área seja conhecida e monitorada, além de 
protegida, de forma que possibilite comprovar o que se está conservando, inclusive 
que se possa disponibilizar este recurso genético para uso pelo homem. Assim, as 
metodologias de conservação in situ da floresta tropical que vêm sendo propostas 
baseiam-se nas formas de se quantificar toda a diversidade genética das incontáveis 
espécies desses ecossistemas.
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Na impossibilidade de se quantificar toda a diversidade genética de uma área 
candidata, o que seria o estudo de várias populações de milhares de espécies, por 
exemplo, as propostas têm sido na direção de se representar toda essa riqueza de 
espécies por uma amostra delas. Como fazer essa seleção de espécies de tal forma que 
as mesmas representem o comportamento de toda a comunidade, ou que o 
monitoramento de algumas delas possa demonstrar que toda a biodiversidade está 
em plena integridade genética, vem sendo a tendência seguida.

Diversas formas têm sido apontadas para escolher espécies alvo para as ações 
na conservação in situ, com diferentes formas de se escolher as espécies a serem 
estudadas e monitoradas. As espécies denominadas “bandeira” seriam aquelas que 
teriam um carisma tal que atenderíam ao apelo da sociedade, valorizando o trabalho 
de conservação. Tais espécies devem ter também características que as façam ter 
importância para a comunidade da floresta, ou serem uma referência para a 
conservação.

Uma outra forma de selecionar espécies que sejam referência para a conservação 
seria através de espécies modelo, que representariam grupos de espécies com 
características comuns, e que teriam padrões genéticos e ecológicos extrapoláveis 
dentro de certa medida para todo o grupo. Um conjunto de espécies modelo, para os 
diversos grupos ecológicos, poderia portanto representar uma comunidade florestal.

Uma outra maneira de se considerar espécies que poderíam ser tomadas 
como mais importantes no ecossistema, e que teriam um papel de referência na 
conservação in situ, foi a proposta por Gilbert (1980) e reforçada por Terborgh 
(1986). Essa abordagem foi denominada de “Espécies-Chave”, e baseia-se no 
princípio de que as espécies vegetais fariam parte de um sistema maior e que estaria 
compartimentalizado em subsistemas, e estes estariam interligados por “Elos Móveis” 
(animais polinizadores e dispersores). Neste sistema, algumas espécies vegetais seriam 
chaves, por alimentarem esses elos móveis em períodos de carência alimentar. A 
proposta é a de que essas espécies-chave poderíam ser identificadas e seriam 
escolhidas para representar a comunidade vegetal; estas seriam então as que 
mereceríam estudos mais completos (genéticos e ecológicos) e seriam monitoradas 
na conservação in situ.

Essa metodologia de uso das espécies-chave, apesar de ter um conteúdo teórico 
defensável, e de ter tido grande aceitação quando proposta, apresenta uma dificuldade 
muito grande a ser transposta, que é, justamente, a da identificação das espécies- 
chave. Como apontado por Janzen (1980), essas espécies-chave não são indicadas 
mas sim descobertas a partir de estudos que apontariam o seu papel essencial no 
fornecimento de alimento, em períodos críticos, aos animais que fazem realmente a 
ligação no emaranhado sistema de interação entre as espécies. Somente quando um 
número significativo de espécies vegetais tiver sido estudado com profundidade é 
que espécies poderiam ser apontadas como candidatas a espécies-chave. Isso significa 
que somente o entendimento da complexidade da biodiversidade das florestas tropicais 
é que permitiría identificar essas espécies-chave.

Por outro lado, a utilização do tamanho efetivo da população de espécies 
raras, ou de muito baixa densidade na floresta natural, tem sido referida como uma 
metodologia prática para delimitar áreas de conservação in situ. Considerando que 
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as espécies arbóreas podem ser consideradas como alógamas (Bawa, 1974), e que nas 
populações naturais, sem perturbação antrópica, essas espécies teriam tamanho efetivo 
igual ao seu número de indivíduos, esse parâmetro poderia ser aplicado para definir 
áreas mínimas para a conservação zm situ (Kageyama & Gandara, 1994). Assim, se 
todas essas premissas, que são discutíveis, forem aceitas, pode-se utilizar o conceito 
do tamanho efetivo (Nc) para verificar se uma dada espécie alvo tem uma população 
adequada, conforme a fundamentação de amostragem estatístico-genética apontada 
por Vencovsky (1987).

5. CONSIDERAÇÕES FINAIS

O grande desafio da conservação in situ de espécies arbóreas tropicais é, sem 
dúvida, a altíssima diversidade de espécies associada à pouca informação genética e 
ecológica dessas espécies. Somente como referência, estima-se que existam cerca de 
2000 espécies arbóreas somente no Estado de São Paulo. Diante desse quadro, a 
estratégia deve ser para a busca de espécies modelo, baseada em características genético- 
ecológicas que possam representar padrões de variação genética em populações 
naturais.

O estado atual de conservação da Mata Atlântica, com somente cerca de 7% 
de cobertura original, aponta uma altíssima prioridade para a conservação in situ. As 
áreas remanescentes desse ecossistema (unidades de conservação e áreas particulares) 
representam, sem dúvida, ainda uma grande fonte de biodiversidade; no entanto, 
pouco ainda se sabe sobre a efetividade da conservação genética das espécies que 
restam nessas áreas.

Por outro lado, o rápido avanço do desmatamento da Floresta Amazônica 
(cerca de 12,5% desmatado) vem acarretando uma perda expressiva de populações 
de espécies arbóreas, especialmente as de madeira mais valiosa, e de sua diversidade 
genética. Nessa situação, as informações genéticas sobre essas espécies podem permitir 
um planejamento na implantação de unidades de conservação e reservas genéticas, 
bem como, auxiliar no estabelecimento de práticas de manejo sustentável das florestas 
tropicais.

Não se pode ainda esquecer de mencionar o Cerrado como um ecossistema 
de grande diversidade de espécies arbóreas, que tem sido relegado a um segundo 
plano nos programas de conservação nacionais. A aptidão agrícola das áreas de cerrado 
tem feito com que boa parte de sua área tenha sido desmatada. Estudos mais recentes 
vêm mostrando que a diversidade de plantas do Cerrado é comparável a outras áreas 
de florestas tropicais.

Finalmente, deve-se enfatizar que unidades de conservação não significam 
propriamente conservação in situ, como têm sido muitas vezes mencionado. A 
efetividade da conservação in situ exige primeiro que se conheça a diversidade 
genética das populações das espécies nelas contidas, e segundo que se monitorem os 
padrões da variação genética ao longo do tempo. A tendência que vem sendo verificada 
aponta para a escolha de espécies modelo representativas de grupos de espécies com 
características ecológicas e genéticas semelhantes que representem boa parte da 
diversidade de plantas. Essas espécies modelo são as que devem ser intensivamente 
estudadas e monitoradas.
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1. INTRODUÇÃO

São denominadas de espécies alógamas aquelas cuja forma de reprodução 
natural ocorre com o acasalamento entre plantas; assim, as plantas de uma geração 
qualquer são naturalmente oriundas de gametas femininos e masculinos de diferentes 
plantas. Esse tipo de acasalamento tem consequências fundamentais para as 
tecnologias utilizadas para o desenvolvimento de cultivares desse conjunto de 
espécies.

Dentre as espécies cultivadas alógamas importantes estão o milho, girassol, 
eucalipto, cana-de-açúcar, mandioca; hortaliças como a cenoura, cebola, beterraba e 
as brássicas; e frutíferas como a manga, abacate, maçã, kiwi etc. Algumas dessas 
espécies são propagadas assexuadamente como a cana-de-açúcar e a mandioca, 
enquanto outras são propagadas sexuadamente via sementes como o milho. Das 
espécies alógamas importantes, pode-se citar como fontes de produtos a ração para 
animais, o óleo e o xarope para refrigerantes obtidos do milho; açúcar e álcool 
combustível obtidos da cana-de-açúcar; celulose para fabricação de diversos tipos de 
papéis e embalagens e, também, a madeira para construção de móveis obtidos do 
eucalipto; frutas para consumo interno e exportação como o abacate, maçã e kiwi; e 
as hortaliças, que são excelentes fontes de vitaminas, como, a cenoura, beterraba, 
couve, couve-flor, repolho, etc. Portanto, as espécies alógamas constituem-se em um 
grupo diversificado de espécies que têm sido aproveitadas e/ou utilizadas das mais 
diversas formas.

Devido à diversidade de espécies que compõem o grupo das alógamas 
não é possível apresentar as tecnologias utilizadas para o melhoramento de cada 
espécie, uma vez que cada espécie apresenta problemas específicos que podem 
ser resolvidos, solucionados ou, ainda, amenizados via melhoramento genético. 
Por exemplo, para algumas espécies a produtividade, isto é, a quantidade de 
produto produzido por unidade de área, é o caráter mais importante; enquanto 
para outras a qualidade do produto, como por exemplo o sabor e a palatabilidade, 
podem ser mais importantes que a produtividade em si; em algumas espécies a 
obtenção de cultivares resistentes às doenças e/ou pragas norteiam os programas 
de melhoramento, enquanto em outras a importância dada a esses problemas 
pode ser secundária. Além disso, a tecnologia utilizada para se obter cultivares 
nas espécies que se propagam assexuadamente é completamente diferente 
daquelas espécies que se propagam apenas sexuadamente via sementes. 
Nesse capítulo serão apresentadas as bases genéticas das tecnologias que são 
utilizadas para o desenvolvimento de cultivares para as espécies que apresentam 
propagação assexuada e, também, aquelas para o desenvolvimento de cultivares 
das espécies que são propagadas via sementes. Assim, as bases genéticas que 
direcionam o melhoramento dos dois grupos de espécies e que necessariamente 
são utilizadas no desenvolvimento de cultivares é que serão enfocadas em 
detalhes.
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2. ESTRUTURA GENÉTICA DAS ESPÉCIES ALÓCAMAS

Aceita-se que uma espécie é alógama quando apresenta cerca de 5% de 
autofecundação, ou seja, cerca de 95% de cruzamentos naturais. Essas espécies 
apresentam uma série de mecanismos que favorecem a alogamia, ou em outras palavras, 
dificultam a ocorrência de autofecundações naturais. Os principais mecanismos são: 
Monoecia em que as plantas apresentam sexos separados na mesma planta como o 
milho, onde o pendão é a inflorescência masculina e a espiga a inflorescência feminina, 
assim, os gametas masculinos e femininos são formados em diferentes partes da planta 
dificultando a ocorrência da autofecundação; Dioecia em que as plantas apresentam 
sexos diferentes como o kiwi e a araucária, o que, naturalmente, impede a 
autofecundação; as espécies que apresentam flores completas (hermafroditas) 
apresentam mecanismos como a Protoginia em que o estigma encontra-se receptivo 
mas não ocorre a liberação do pólen de forma simultânea, e a Protandria em que 
ocorre a liberação do pólen mas o estigma não se encontra receptivo de forma 
simultânea. Exemplos desses mecanismos podem ser encontrados em frutíferas como 
o abacate em que diferentes variedades apresentam esses dois mecanismos em diferentes 
etapas do dia; também, algumas espécies como as brássicas e o cacau apresentam um 
mecanismo denominado de auto-incompatibilidade que impede que plantas que 
possuem os mesmos alelos no loco que controla esse mecanismo cruzem-se e produzam 
descendentes. Algumas espécies - como o milho - apresentam simultaneamente dois 
mecanismos, isto é, a monoecia e a protandria.

A estrutura genética desses tipos de espécies é, portanto, determinada pela 
forma de acasalamento, que em uma população os cruzamentos se dão de forma 
aleatória. Para visualizar a estrutura genética dessas espécies, considere um loco 
qualquer com dois alelos B e b cujas freqüências em uma população são: f(B) = p e 
f(b)=q; naturalmente a soma dessas freqüências é 1. Dessa forma teremos gametas 
femininos com os alelos Bebe, também, gametas masculinos com os alelos B e b, com 
as freqüências acima citadas. Como para essas espécies aceita-se que podem ter até 5% 
de autofecundação, é preciso considerar também esse aspecto em sua estrutura genética. 
O coeficiente de endogamia (F), que mensura a quantidade de locos em homozigose 
nas populações, influencia as estruturas genéticas das populações alógamas. O 
acasalamento nessas espécies se dá de forma aleatória e, então, as freqüências dos 
genótipos nessa população podem ser apresentados como na Tabela 1.

Da Tabela 1 pode-se verificar que na ausência de endogamia (F=0) as 
freqüências genotípicas são funções apenas das freqüências alélicas e, nesse caso, a 
freqüência do loco em heterozigose é máxima para p=q=0,5. Qualquer nível de 
endogamia (F^O) presente na população acarreta a redução na quantidade de locos 
em heterozigose e o conseqüente aumento nos locos em homozigose. Estendendo 
essa Tabela para um maior número de locos e alelos, pode-se verificar que as plantas
TABELA 1. Genótipos e freqüências genotípicas de uma população alógama.

Genótipos Freqüências genotípicas (F^O) Freqüências genotípicas (F=0)

BB p2 + Fpq P2
Bb 2pq - 2Fpq 2pq

bb q2 + Fpq q2
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das populações alógamas apresentam parte dos locos em homozigose e parte dos 
locos em heterozigose, e que a quantidade desses dependem das frequências alélicas e 
da presença ou ausência da endogamia nas populações. Para apenas um loco e na 
ausência de endogamia, se não ocorrer seleção, mutação, deriva genética e migração, 
as freqüências alélicas não se alteram no decorrer das gerações e, conseqüentemente, 
as freqüências genotípicas também não se alteram. Essa propriedade é denominada 
de Equilíbrio de Hardy-Weinberg. Na presença da endogamia, se o coeficiente de 
endogamia não se alterar no decorrer das gerações e, considerando as mesmas 
condições para populações não endogâmicas, as freqüências alélicas e genotípicas 
também se mantêm constantes com o decorrer das gerações. Essa propriedade é 
agora denominada de Equilíbrio de Wright. Para esses tipos de populações 
consideradas, se algum dos fatores que alteram as freqüências alélicas ocorrerem, isto 
é, se ocorrer mutação, seleção, deriva genética ou migração, basta apenas uma geração 
de intercruzamento aleatório para que as populações entrem novamente em equilíbrio. 
Evidentemente, isso ocorre para cada loco separadamente, uma vez que se 
considerarmos mais locos e, também, a existência de ligação entre locos, as populações 
não entram em equilíbrio com apenas uma geração de intercruzamento, necessitando 
de um maior número de gerações para entrar em equilíbrio, o que depende do número 
de locos e da taxa de recombinação dos locos ligados (Falconer & Mackay, 1996).

Essa forma de reprodução tem uma série de conseqüências para o 
desenvolvimento de cultivares dessas espécies, das quais podem ser citadas:

a) As plantas têm parte dos locos em heterozigose o que permite que alelos recessivos 
deletérios ou letais permaneçam nessas. Esses alelos recessivos deletérios ou 
letais são denominados de “Carga Genética” das populações e quanto maior 
a quantidade desses maior será a carga genérica da população;

b) As populações de espécies alógamas normalmente apresentam uma redução geral 
do vigor e produtividade quando submetidas à endogamia devido à carga genética 
e, também, pela redução na quantidade dos locos em heterozigose em que não há 
alelos recessivos deletérios ou letais. Esse fenômeno é denominado de “Depressão 
por Endogamia”;

c) Com exceção das espécies que podem ser propagadas assexuadamente, as plantas 
não transferem os seus genótipos à descendência, esses são formados de forma 
aleatória em cada geração;

d) A variabilidade genética das populações está associada as diferenças entre plantas 
envolvendo os locos em homozigose e heterozigose;

e) A seleção de genótipos superiores é feita utilizando-se da clonagem nas espécies 
que podem ser propagadas assexuadamente, ou via endogamia e posterior 
hibridação de linhagens nas demais espécies. Assim, a endogamia, usualmente 
praticada através da autofecundação, é utilizada normalmente nesse último grupo 
de espécies e é onde a depressão por endogamia adquire maior importância;

f) O melhoramento genético dessas espécies é feito aumentando-se as freqüências 
dos alelos favoráveis dos caracteres de importância econômica e/ou agronômica 
que serão submetidos à seleção.
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3. OBJETIVOS GERAIS DE PROGRAMAS DE MELHORAMENTO 
GENÉTICO

As cultivares desenvolvidas nos programas de melhoramento genético precisam 
atender simultaneamente os produtores (agricultores) e os consumidores como 
indústrias de transformação e a população que consome os alimentos em natura ou 
processados. Os agricultores anseiam por cultivares que apresentem maior 
produtividade, que sejam resistentes às pragas e doenças, apresentem maior estabilidade 
de produção, que resistam às ocorrências climáticas indesejáveis como veranicos, 
ventos fortes, geadas, e que facilitem os tratos culturais. Os consumidores exigem 
produtos que apresentem melhor qualidade nutricional ou maior quantidade ou 
teor de um determinado produto ou substância. Por exemplo, os produtos consumidos 
em natura devem possuir maior quantidade de vitaminas ou proteínas, os produtos 
processados pelas indústrias devem ter maior quantidade de certos produtos como 
por exemplo o teor de óleo no caso do milho, ou maior teor de sacarose no caso da 
cana-de-açúcar, e assim por diante. Como os programas de melhoramento demandam 
prazos longos, isto é, como o desenvolvimento de uma cultivar exige muitos anos até 
que seja utilizada pelos agricultores, os melhoristas precisam se antecipar às mudanças 
tecnológicas que deverão ocorrer em um futuro próximo. Isso porque os agricultores 
só aceitarão novas cultivares se essas apresentarem alguma(s) vantagem (ns) em relação 
às anteriores, como por exemplo cultivares menos suscetíveis à pragas e doenças. O 
mesmo ocorre com os consumidores, isto é, os novos produtos só serão aceitos se 
trouxerem vantagens em relação aos que eram anteriormente consumidos.

Uma população ou um híbrido interpopulacional, isto é, a geração F] do 
cruzamento de duas populações, são constituídos de uma mistura de genótipos que 
possuem parte dos locos em homozigose e parte em heterozigose e cujas estruturas 
genéticas dependem das freqüências alélicas. Os caracteres normalmente manipulados 
pelos melhoristas são denominados de quantitativos ou poligênicos e quando plotados 
em gráficos de distribuição de freqüências apresentam uma distribuição denominada 
de normal. Assim, nas populações ou híbridos interpopulacionais de espécies alógamas, 
têm-se genótipos muito inferiores, medianamente inferiores, medianos, medianamente 
superiores, superiores e, também, “o genótipo superior”. Nos programas de 
melhoramento é preciso classificar os genótipos corretamente para que “o(s) 
genótipo(s) superior(es)” Sejam reconhecidos, selecionados e multiplicados para que 
os agricultores venham a utilizá-los. Evidentemente, os dados que são manipulados 
são de natureza fenotípica, isto é, o valor de cada caráter mensurado é função do genótipo, 
do ambiente em que este genótipo se encontra, e da interação do genótipo com esse 
ambiente. Portanto, para se manipular esses dados fenotípicos é necessário utilizar técnicas 
de experimentação para minimizar os efeitos do ambiente e da interação genótipo-ambiente 
e, também, conhecer os parâmetros genéticos que permitem conhecer a herança de cada 
caráter para manipulá-los de forma tecnicamente correta.

Para se praticar seleção de forma técnica e correta, é preciso que se conheça a 
herança de cada caráter. Para isso, são necessários estudos de natureza estatístico- 
genéticas para se estimar os componentes da variabilidade genética (a^) como a 
variância genética aditi' ( o; ) e a variância genética dominante (a j,), os coeficientes 
de herdabilidade no sei ido restrito (h2= / sjj.) e/ou amplo (a^/ aj.), as respostas 
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à seleção (Rs=ds.h2), os graus médios de dominância (gmd), as interações genótipos 
por ambiente, as heteroses [h=F)- (?! + P2)/2], e as depressões por endogamia 
(DE= Sfl - S6) de todos os caracteres de importância econômica e/ou agronômica que 
serão submetidos à seleção. Nestas expressões, F! refere-se à média do cruzamento 
das populações Pt e P2, SQ refere-se à média de uma população não endogâmica e Sfi 
à média da mesma população com seis gerações de autofecundação, onde o coeficiente 
de endogamia é F ~ 1,0.

4. MELHORAMENTO DE ESPÉCIES DE PROPAGAÇÃO 
ASSEXUADA

Diversas espécies alógamas podem ser propagadas assexuadamente como a 
cana-de-açúcar, mandioca, seringueira, eucalipto etc. A propagação vegetativa dessas 
espécies é utilizada para o plantio comercial, e, portanto, a reprodução das cultivares 
se dá assexuadamente, isto é, sem o uso de sementes. Dois aspectos desse tipo de 
propagação são importantes para o melhoramento genético dessas espécies: a) os 
genótipos são transmitidos integralmente através das gerações na ausência de mutações; 
b) o número de clones de cada planta (genótipo) aumenta de forma exponencial com 
o decorrer das gerações. Esses fatos asseguram que os genótipos selecionados possam 
ser utilizados comercialmente.

4.1 FORMAÇÃO DE POPULAÇÕES

As plantas das espécies de propagação assexuada são normalmente muito 
heterozigóticas e, por isso, apresentam elevada depressão por endogamia. Isto é, 
os descendentes de cruzamentos entre plantas aparentadas apresentam queda no 
vigor quando comparadas àquelas oriundas de cruzamentos entre plantas não 
aparentadas. Assim, a geração Fj do cruzamento de dois clones apresenta 
variabilidade genética, e o nível dessa variabilidade genética depende do nível de 
heterozigose dos clones e de sua divergência genética. Por exemplo, para dois 
clones C] e C2 com genótipos AtA2 e A3A4, respectivamente, a geração F1 do seu 
cruzamento gera quatro genótipos distintos, isto é: A^, AtA4, A2A3 e A2À4, com 
frequências Vá. Portanto, na geração Fj já existe variabilidade genética disponível 
para se praticar seleção. Para mais locos, a quantidade de genótipos diferentes na 
geração Fj é: 2nl.2n2. Assim, se os clones parentais diferirem em 20 locos o número 
de genótipos diferentes será 220.220 ~ 1012, e se os clones parentais diferirem em 
50 locos o número de genótipos diferentes na geração F! será 250.250 ~ 1030. 
Portanto, a geração F apresenta variabilidade genética considerável mesmo se os 
clones parentais não forem muito divergentes geneticamente (Wricke & Weber, 
1986).

As populações a serem submetidas à seleção são formadas via cruzamentos de 
clones (genótipos), e a geração F] é a geração de referência, isto é, a geração em que 
se inicia a seleção. Os cruzamentos para gerar os F^s podem ser biparentais que se 
referem aos cruzamentos entre dois genótipos, ou multiparentais quando mais de 
dois genótipos estão envolvidos nos cruzamentos. Assim, cruzamentos do tipo Ct x 
C2 são denominados biparentais, enquanto cruzamentos do tipo (Cj x C2) x C3 ou 
(C^x C2) x (C3 x C4) são denominados de multiparentais.
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Um aspecto muito importante no melhoramento dessas espécies refere-se à 
seleção dos genótipos ou clones que serão utilizados nos cruzamentos para gerar as 
populações. Os caracteres quantitativos apresentam distribuição normal e, portanto, 
tem-se em uma população genótipos inferiores, medianos e superiores. No 
melhoramento visa-se selecionar e multiplicar o(s) genótipo(s) superior(es) de uma 
população e, portanto, o(s) genótipo(s) superior(es), isto é, aqueles que superam as 
cultivares em uso, devem estar presentes nas populações geradas para serem submetidas 
à seleção. Portanto, os clones que são utilizados em cruzamentos devem ser selecionados 
de forma que as populações geradas de seus cruzamentos tenham genótipos superiores 
àqueles em uso comercial. Para isso, são utilizados os seguintes critérios para a escolha dos 
clones parentais (Hoopes & Plaisted, 1987; Souza Jr., 1995a):

Cultivares Comerciais - procura-se aproveitar dos efeitos da seleção já praticados 
para produzi-los, aumentando-se a probabilidade de concentração de alelos favoráveis 
em alguns genótipos. Esses clones apresentam um elevado nível de produtividade e 
uma série de características favoráveis, como resistência às principais doenças, pragas 
e acamamento, precocidade, etc. Assim, a variabilidade genética para os caracteres 
menos complexos que a produtividade é menor, o que permite que a seleção para 
produtividade seja intensa.
Genealogias — é necessário que seja conhecida a genealogia das cultivares que farão 
parte dos cruzamentos para evitar que clones aparentados possam vir a ser utilizados 
em cruzamentos, uma vez que populações geradas de cruzamentos de clones 
aparentados apresentarão depressão por endogamia e conseqüente redução da 
variabilidade genética.
Divergência Genética — quanto maior a divergência genética dos genótipos envolvidos 
nos cruzamentos, maior será a variabilidade genética da população gerada. A 
divergência genética entre clones pode ser mensurada através do nível de heterose e/ 
ou capacidade específica de combinação que podem ser estimadas pela análise de 
cruzamentos dialélicos. Esse item está relacionado com o anterior, uma vez que clones 
aparentados tendem a apresentar menor divergência genética que aqueles não 
aparentados.
Complementariedade de Caracteres — procura-se cruzar clones que possam se 
complementar, principalmente em relação à resistência à pragas e doenças. Assim, se 
o clone 1 for resistente ao patógeno A e suscetível ao patógeno B, procura-se entre os 
clones disponíveis para cruzamento aqueles que sejam resistentes ao patógeno B e 
resistentes ou suscetíveis ao patógeno A, visando obter clones que sejam 
simultaneamente resistentes a ambos patógenos, isto é, visando concentrar caracteres 
favoráveis em um único genótipo.
Performance das Cultivares - o nível de performance das cultivares em um conjunto 
de ambientes também é muito importante pois indica que as cultivares superiores 
possuem concentrações mais elevadas de alelos favoráveis que as demais e, também, 
podem apresentar interações genótipo-ambiente mais favoráveis para esse conjunto 
de ambientes considerado que as demais.

Os critérios apresentados são aqueles que devem ser considerados em qualquer 
programa de melhoramento dessas espécies, entretanto, cada espécie tem as suas 
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particularidades as quais são adicionadas a esses critérios básicos. Dessa forma, é 
necessário manter um banco de dados com todas essas informações para que a seleção 
das cultivares que serão utilizadas em cruzamentos possa ser feita da forma mais 
criteriosa possível.

4.2 AVALIAÇÃO E SELEÇÃO

O primeiro passo no processo seletivo é a formação de populações que serão 
submetidas à seleção e como mostrado no item anterior, estas são formadas via 
cruzamentos de cultivares comerciais que preencham aqueles critérios básicos. Uma 
vez realizados os cruzamentos, dispõe-se de sementes que são semeadas e tem-se a 
população de refência que é a geração F . O objetivo então é classificar corretamente 
os genótipos quanto aos seus méritos econômicos e/ou agronômicos, identificar o(s) 
superior(es), selecioná-lo(s) e multiplicá-lo(s) para que seja(m) utilizado(s) 
comercialmente.

A avaliação e seleção dos genótipos superiores é realizada em diversas etapas, 
uma vez que inicialmente tem-se apenas uma planta por genótipo, e após esta etapa 
inicial as plantas selecionadas são clonadas permitindo que sejam avaliadas em 
experimentos com repetições. À medida que se avança nas etapas de avaliação e 
seleção, o número de clones por genótipo (planta aumenta permitindo que estes 
sejam avaliados em experimentos com maior número de repetições e também em 
diversos locais. No final, tem-se poucos genótipos que serão avaliados em um grande 
número de locais e repetições por local e, geralmente, em diversos anos. Finalmente, 
então, pode-se comparar os genótipos selecionados com as cultivares em uso e aqueles 
que superarem em performance essas cultivares serão selecionados para recomendação 
para plantio, originando novas cultivares. A seguir será feita uma breve descrição das 
etapas que devem ser seguidas em um programa de melhoramento dessas espécies, 
mas como cada espécie tem as suas particularidades, apenas os aspectos gerais dessas 
etapas serão mencionados e, ainda, o número de etapas de avaliação/seleção diferem 
com o tipo de espécie (Fehr, 1987; Souza Jr., 1995a).

4.2.1 ETAPA INICIAL

Nesta etapa, tem-se um campo cujas plantas são originárias de sementes, isto 
é, corresponde à geração F^ Assim, cada genótipo tem apenas uma planta, e é praticada 
seleção massal ou seleção fenotípica. No campo tem-se, geralmente, um número 
muito grande de plantas as quais são avaliadas individualmente para os caracteres de 
alta herdabilidade. As plantas só podem ser avaliadas e selecionadas se estiverem em 
competição completa, uma vez que aquelas que não estiverem nessa condição podem 
ser favorecidas e serem erroneamente selecionadas. Apenas os caracteres de alta 
herdabilidade devem ser selecionados nesta etapa, uma vez que a unidade de seleção 
refere-se a uma planta, não podendo, portanto, praticar-se seleção para caracteres de 
mediana a baixa herdabilidades.

4.2.2 ETAPAS INTERMEDIÁRIAS

As plantas selecionadas na etapa anterior são clonadas, e como tem-se apenas 
uma planta por genótipo, estarão disponíveis para avaliação poucos clones por 
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genótipo, limitando o número de repetições e o número adequado de plantas por 
parcela. Assim, pode-se ter apenas duas repetições com poucas plantas por parcela. 
Neste caso, a seleção será feita com base nas médias das repetições, mas como a 
precisão experimental ainda não é alta, a seleção deve ser feita para caracteres de alta 
e mediana herdabilidades. Em uma etapa seguinte, os genótipos selecionados na 
etapa anterior são donados, gerando uma quantidade razoável de clones por genótipo. 
Nesta fase dispõe-se, ainda, de um grande número de genótipos para serem avaliados 
e, portanto, a quantidade de clones/genótipo e o número elevado de genótipos 
impedem que estes sejam avaliados em experimentos com grande número de 
repetições. Desse modo, aumenta-se o número de repetições, podendo a avaliação 
ser realizada em alguns locais e, também, com um número adequado de plantas por 
parcela, permitindo que se faça uma seleção branda para caracteres de baixa 
herdabilidade e uma alta intensidade de seleção para os caracteres de herdabilidade 
mediana, uma vez que seleção é praticada nas médias de cada caráter. Com o decorrer 
das gerações de avaliação/seleção, gradativamente a disponibilidade de clones por 
genótipo aumenta e a quantidade de genótipos a serem avaliados diminui. 
Consequentemente, a precisão das avaliações aumenta gradativamente devido ao 
aumento gradativo do número de repetições e locais de avaliação, o que permite ir 
aumentando de forma gradativa a intensidade de seleção para os caracteres de baixa 
herdabilidade.

4.2.3 ETAPAS FINAIS

Após diversas etapas de avaliação/seleção, tem-se poucos genótipos que por 
não terem mais restrições quanto ao número de clones/genótipo, são avaliados em 
um grande número de repetições, em diversos locais e anos, incluindo-se nessas 
avaliações as cultivares em uso que servem como testemunhas ou referências para 
comparações. Após essas avaliações, identifica-se o(s) genótipo (s) superior(es) que 
darão origem às cultivares que serão liberadas para plantios comerciais.

4.3 RESPOSTA À SELEÇÃO

A seleção nestas espécies é praticada em etapas, de forma que à medida que se 
avança aumenta a disponibilidade de clones por genótipo permitindo o aumento 
gradativo do número de repetições e de locais para a avaliação aumentando 
gradativamente a precisão experimental e, consequentemente, aumenta-se 
gradativamente a intensidade de seleção. Isso ocorre até ser possível identificar com 
precisão o(s) genótipo(s) superior(es) que é(são) liberado(s) como cultivar(es). A 
intensidade final de seleção é elevada e corresponde ao produto das intensidades de 
seleção de cada etapa (Wricke & Weber, 1986).

Como os genótipos selecionados são clonados, isto é, são transmitidos 
integralmente às gerações seguintes, a seleção explora toda a variabilidade genética 
de cada geração. A reposta à seleção para a etapa inicial onde é praticada a seleção 
fenotípica é: Rs = i a2al Gp onde i é o diferencial de seleção estandardizado, aj éa 
variância genética total (ctg = cr* +<jp)eOí.éo desvio padrão fenotípico da unidade 
de seleção. A variância fenotípica da unidade de seleção na primeira etapa onde é 
praticada seleção massal ou fenotípica é: = Gg + a2E, onde éa variância ambiental
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do campo experimental. Na etapa seguinte, onde tem-se avaliação em experimentos 
com repetições em apenas um local esta variância é: a) = Gc + s|/R; nas etapas 
seguintes onde as avaliações são realizadas em experimentos com repetições em diversos 
locais tem-se: cs2f = cSg+ cslL/L + <flRL e nas etapas finais quando as avaliações são 
realizadas em experimentos com repetições em diversos locais e anos, tem-se: 
a*=CTc+ OgL/Z+ cs2CÁIA-r QaLAILA+ <s2EIRLA. Nestas expressões, e
referem-se às variâncias das interações genótipos com locais, genótipos com anos e 
genótipos com locais e anos; R, L e A, referem-se ao número de repetições, locais e 
anos. Verifica-se por essas expressões que a seleção torna-se mais eficiente 
gradativamente com o aumento do número de repetições, locais e anos de avaliação 
devido ao fato de a variância fenotípica reduzir-se gradativamente e, 
consequentemente, reduzindo o denominador da expressão da resposta à seleção. 
Estas expressões das variâncias fenotípicas de cada etapa seletiva, mostram, também, 
porque na etapa inicial deve-se praticar seleção apenas para os caracteres de alta 
herdabilidade e na etapa seguinte deve-se praticar seleção ainda para caracteres de 
alta herdabilidade e para caracteres de herdabilidade mediana; e somente quando 
tem-se avaliações em experimentos com repetições em mais que um local deve-se 
começar a praticar seleção para caracteres de baixa herdabilidade.

A resposta à seleção final é o somatório das respostas à seleção de cada etapa, 
isto é:

Rs = Rs, + Rs. +..... + Rs, ,, + Rs...1 2 (n-l) (n)

4.4 ÍNDICE DE SELEÇÃO

Como visto, a seleção de genótipos superiores em espécies de reprodução 
assexuada é realizada em diversas etapas. Assim, os genótipos avaliados em uma dada 
etapa corresponde àqueles selecionados na etapa anterior e, com exceção da primeira 
etapa em que é praticada uma seleção individual fenotípica, nas demais etapas a 
seleção é baseada na média de repetições. Supondo três etapas de avaliação, tem-se 
informações das performances dos genótipos que estão sendo avaliados na última 
etapa oriundos das avaliações da primeira e da segunda etapa. Essas informações 
podem ser aproveitadas e agrupadas na forma de um índice de seleção visando 
aumentar a eficiência da seleção nas etapas posteriores. Portanto, na segunda etapa 
tem-se informações da primeira etapa, na terceira etapa tem-se informações da primeira 
e da segunda etapa e assim por diante.

Sendo n e rí (n’>n) duas etapas de avaliação, onde os genótipos avaliados na 
etapa rí são aqueles selecionados na etapa n, o índice de seleção de um caráter j com 
as informações das duas etapas é (Wricke & Weber, 1986; Souza Jr., 1995a):

I. = b F.. + b ,F . ., ij n ijn n íjn

onde I.. é o índice de seleção do genótipo i para o caráter j agrupando as informações 
das etapas n e rí, b e bn, são os pesos ponderados associados aos valores fenotípicos 
das gerações n e rí, e F. e F..n, são os valores fenotípicos (médias) do caráter j do 
genótipo i nas gerações n e rí, respectivamente. Como se dispõe dos valores fenotípicos, 
para esse índice ser estimado é necessário estimar os pesos relativos de cada etapa.
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Esse índice é uma equação de regressão múltipla, onde esses pesos são os coeficientes 
de regressão parciais dos valores fenotípicos sobre o índice e que geram os melhores 
valores de bn e bn.. Dessa forma, tem-se um conjunto de equações lineares que são 
resolvidas pelo processo dos quadrados mínimos, em que a correlação entre o índice 
e o valor genotípico do caráter j seja o maior possível. Para se estimar esses pesos 
ponderados para cada geração utilizando-se desse processo, é necessário a obtenção 
de estimativas de variâncias e covariâncias fenotípicas e genéticas. Entretanto, como 
o que importa são os valores relativos destes pesos, pode-se obtê-los de forma mais 
simplificada, sem a exigência de se obter estas estimativas fazendo-se as seguintes 
restrições: bn + bn. = 1,0, = 0^. e =o|n.. Com essas restrições, os pesos são:
bn = rn/(rn + rn.) e bn,= rn,/(rn + rj, e o índice de seleção torna-se (Souza Jr., 1995a):

I..= [r /(r + r .)] F.. + [r ,/(r + r ,)] F.... ij L n v n n'J ijn L n ' n n7 J íjn

Portanto, esse índice independe de estimativas de variâncias e covariâncias 
genéticas e é facilmente obtido pois depende apenas do número de repetições e dos 
valores fenotípicos do caráter em questão em cada etapa.

Considerando diversas etapas de seleção, o índice I .. é: u

onde:
b, = r./ír, + r2 + ...+ rj, 

b2 = r2/(r1 + r2+...+ rn)e 

bn = rnZ(ri + r2 + -+r„)>

assim, o peso ponderado para qualquer etapa de avaliação é:

A resposta à seleção baseada no índice é:

Rs, — i( ctg / ,

onde = oG + a|/(r +r ) é a variância fenotípica do índice de seleção e, portanto, a 
expressão da resposta à seleção para duas etapas de seleção baseando-se no índice é:

Rs, = ij

Para que este índice seja utilizado, é preciso que a seleção baseada nele seja 
superior àquela baseada apenas nas informações da etapa n, cuja resposta à seleção é:

Rsn. = in. aâ/VCTâ+(CTÍ/rJ>
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e supondo-se que as intensidades de seleção sejam as mesmas, isto é, i] = i „ a eficiência 
relativa (Ef) da seleção baseada no índice em relação àquela baseada na geração n, é:

Ef = Rs( / Rsn, = ctFn. /ctw , isto é:

Ef= ylo2a+(o2E/rn.)/ CT^+[CT|/(r„+rn,)].

O valor dessa eficiência é superior a 1,0, isto é: Ef > 1,0, uma vez que o desvio 
padrão fenotípico do índice é inferior ao desvio padrão fenotípico da etapa ri. Portanto, 
o uso do índice de seleção acarretará uma resposta à seleção superior àquela baseada 
apenas na informação da geração n. É óbvio, que essa eficiência será tanto maior 
quanto maior for a variância ambiental, e portanto, o índice de seleção trará maiores 
benefícios para caracteres muito influenciados pelo ambiente, isto é, para caracteres 
de baixa herdabilidade (Souza Jr., 1995a).

Outro aspecto que deve ser considerado é que o índice de seleção pode ser 
utilizado a partir da segunda etapa de avaliação e, portanto, ele é cumulativo. Assim, 
o uso do índice de seleção pode gerar no final do processo seletivo uma eficiência 
acumulada elevada mesmo com valores relativamente baixos para cada etapa. Além 
disso, pode-se com o uso do índice de seleção aplicar uma intensidade de seleção 
mais elevada o que aumentaria ainda mais a sua eficiência e, ainda, poderá auxiliar a 
reduzir o número de etapas de seleção (Souza Jr., 1995a).

5. HÍBRIDOS DE LINHACENS

5.1 BASE CENÉTICA

Nas espécies alógamas que não possuem reprodução assexuada, os embriões 
das sementes são formados pela fusão de gametas oriundos de diferentes genitores. 
Assim, as plantas de uma população em uma geração qualquer são formadas por 
cruzamentos aleatórios de plantas da geração anterior. Portanto, uma população de 
uma espécie alógama compartilha de um mesmo conjunto gênico através das gerações, 
se não ocorrer migração. Nestas populações, os alelos recessivos deletérios e/ou letais, 
que compõem a carga genética destas, se mantêm escondidos nos locos em heterozigose 
e, então, essas populações, geralmente, apresentam uma depressão por endogamia 
acentuada. Também, cruzamentos de populações de origens diferentes, que são 
geneticamente divergentes, apresentam, geralmente, performances superiores às das 
populações parentais, cuja expressão é denominada de heterose.

As plantas das populações destas espécies alógamas são constituídas por parte 
dos locos em homozigose e parte dos locos em heterozigose e, como visto, não 
transferem o seu genótipo para a geração seguinte como aquelas que possuem 
reprodução vegetativa. Assim, é preciso uma tecnologia que permita fixar os genótipos 
de uma população, avaliá-los em experimentos com repetições, classificá-los quanto 
aos seus valores genotípicos corretamente, selecionar os genótipos superiores e 
multiplicá-los para serem liberados como cultivares. Esta tecnologia foi descrita no 
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início do século por Shull (1908, 1909, 1910) e consta, basicamente, de um sistema 
de endogamia seguida de hibridação, conforme descrito a seguir.

As plantas de uma população são submetidas à endogamia, geralmente via 
autofecundações sucessivas, até se obterem linhagens homozigóticas ou puras. Para 
fins de melhoramento, são utilizadas seis a oito gerações de autofecundação para se 
considerar que as linhagens são homozigóticas. Como cada linhagem homozigótica 
produz apenas um tipo de gameta, elas podem ser mantidas e multiplicadas 
cruzando-se artificialmente plantas da mesma linhagem, ou deixando-as cruzar 
livremente em campos isolados. Dessa forma, o genótipo de cada linhagem 
homozigótica é transmitido integralmente através das gerações, permitindo a sua 
multiplicação em larga escala. A seguir, as diferentes linhagens homozigóticas são 
cruzadas gerando os híbridos, e como as linhagens podem ser mantidas e 
multiplicadas, os genótipos dos híbridos também podem ser reproduzidos com 
precisão através das gerações e, consequentemente, podem ser produzidos e 
multiplicados quando necessário. Assim, tem-se uma tecnologia que permite fixar 
os genótipos de uma população alógama que não tem reprodução vegetativa. É 
preciso enfatizar, que esta metodologia não gera novos genótipos, apenas permite 
reproduzir aqueles existentes em uma população e, com isso, os genótipos de uma 
população podem ser fixados e multiplicados, permitindo avaliá-los, classificá-los 
corretamente e selecionar os genótipos superiores de uma população que serão 
posteriormente multiplicados e liberados como cultivares. Note, também, que 
quando se utiliza uma população como cultivar, denominada variedade, os 
agricultores estarão cultivando uma mistura de genótipos superiores, medianos e 
inferiores, enquanto que quando se utilizam híbridos de linhagens, os agricultores 
estarão cultivando apenas o(s) genótipo(s) superior(es) desta população.

5.2 POPULAÇÕES BASE

Os híbridos são, geralmente, obtidos de cruzamentos de linhagens oriundas 
de populações diferentes, com o intuito de se explorar a heterose existente nos 
cruzamentos das populações de origem. Assim, os híbridos são interpopulacionais, 
isto é, a sua produção final se dá com materiais oriundos de diferentes populações. 
Para se direcionar os cruzamentos, as populações são alocadas em Grupos 
Heteróticos distintos e esses grupos heteróticos são formados incluindo-se 
populações, linhagens ou sintéticos em grupos de tal forma que dentro de grupos 
os cruzamentos não manifestam heterose ou esta heterose é muito baixa, enquanto 
que entre grupos os níveis de heterose são elevados. Como a expressão genética da 
heterose é h= Z(p — r)2d, onde per são as frequências dos alelos favoráveis em 
populações de grupos heteróticos distintos e d o efeito de dominância, a heterose só 
se manifesta quando as populações são divergentes geneticamente e quando o caráter 
tiver alto nível de dominância direcional (d) (Falconer & Mackay, 1996). Dessa 
forma, pode-se direcionar os cruzamentos para capitalizar a heterose nos híbridos e, 
conseqüentemente, os híbridos formados por cruzamentos de linhagens oriundas de 
diferentes grupos heteróticos apresentarão performances superiores daqueles híbridos 
formados por cruzamentos de linhagens oriundas do mesmo grupo heterótico 
(Hallauer etal., 1988).
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Os grupos heteróticos são produzidos utilizando-se, geralmente, de um 
delineamento genético denominado de cruzamentos dialélicos, em que uma série de 
materiais são cruzados entre si em todas as combinações possíveis. Esses cruzamentos 
e as populações parentais são avaliados em experimentos com repetições e a partir 
das médias dessas é possível se estimar as heteroses de cada cruzamento e suas 
significâncias, assim como um parâmetro denominado de capacidade específica de 
combinação que mensura a complementação das linhagens quanto aos alelos favoráveis 
nos locos com níveis altos de dominância.

As populações base são, então, formadas ou produzidas dentro de cada grupo 
heterótico. Podem ser formadas populações de base genética ampla que são produzidas 
pelo intercruzamento de diversas populações, ou populações de base genética restrita 
denominadas de sintéticos e que são produzidas pelo intercruzamento de algumas 
linhagens homozigóticas e, também, as populações formadas pelo cruzamentos de 
duas linhagens (cruzamentos biparentais). Essas linhagens ou populações utilizadas 
para se formar novas populações são escolhidas baseando-se nas suas performances per 
se e em cruzamentos com materiais de outros grupos heteróticos (Hallauer, 1990).

5.3 TIPOS DE HÍBRIDOS

Os tipos de híbridos encontrados no mercado são: híbridos simples, híbridos 
triplos e híbridos duplos. Um híbrido simples é produzido pelo cruzamento de duas 
linhagens; um híbrido triplo é produzido pelo cruzamento de um híbrido simples 
com uma linhagem; e um híbrido duplo é produzido pelo cruzamento de dois híbridos 
simples. Como visto no item anterior, os híbridos são produzidos por linhagens 
oriundas de grupos heteróticos distintos visando capitalizar a heterose. Assim, os 
híbridos simples são produzidos por cruzamentos de linhagens oriundas de um grupo 
heterótico A com linhagens de outro grupo heterótico B; os híbridos triplos são 
produzidos pelo cruzamento de um híbrido simples, oriundo do cruzamento de 
duas linhagens do mesmo grupo heterótico (por exemplo A), com uma linhagem de 
outro grupo heterótico B; e os híbridos duplos são produzidos pelo cruzamento de 
um híbrido simples oriundo do cruzamento de duas linhagens do mesmo grupo 
heterótico, por exemplo A, com outro híbrido simples oriundo do cruzamento de 
duas linhagens do mesmo grupo heterótico, por exemplo B.

Como as populações de espécies alógamas apresentam elevada depressão por 
endogamia, as linhagens endogâmicas geralmente apresentam baixa produtividade, 
o que pode tornar inexeqüível a produção de híbridos simples para algumas espécies. 
Assim, os híbridos triplos e duplos foram propostos para se contornar esse problema, 
uma vez que, ao contrário dos híbridos simples, as sementes destes híbridos são 
colhidas em híbridos simples que são muito mais produtivos que as linhagens pois 
nestes a depressão por endogamia é nula.

Para a produção de um híbrido simples são necessários dois campos para a 
multiplicação das linhagens e outro campo para a produção do híbrido simples, isto 
é são necessários três campos para a sua produção. Para um híbrido triplo, são 
necessários cinco campos para a sua produção, isto é, três campos de multiplicação 
das linhagens, um para a produção do híbrido simples e outro para a produção do 
híbrido triplo. Finalmente, para o híbrido duplo, são necessários sete campos, isto é, 
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quatro campos para a multiplicação das linhagens, dois campos para a produção dos 
híbridos simples e outro para a produção do híbrido duplo.

Além desses tipos de híbridos, que são os mais comuns, existem os híbridos 
simples obtidos de linhagens irmãs. Neste caso, linhagens aparentadas são 
desenvolvidas e os cruzamentos destas geram as linhagens denominadas de 
modificadas, uma vez que cruzamentos de linhagens aparentadas geram linhagens 
por terem um certo nível de endogamia. As linhagens modificadas de um determinado 
grupo heterótico podem ser cruzadas com linhagens modificadas ou não de outro 
grupo heterótico gerando os híbridos simples modificados. Esses tipos de híbridos 
foram propostos para se reduzir os custos de produção dos híbridos simples, uma vez 
que neste caso as sementes são colhidas nas linhagens modificadas que têm um nível 
de endogamia menor que as linhagens endogâmicas ou puras e, consequentemente, 
são mais produtivas.

5.4 OBTENÇÃO DE LINHAGENS

Como visto, os híbridos são produzidos de cruzamentos de linhagens e 
híbridos simples pertencentes a grupos heteróticos distintos para explorar a heterose 
dos cruzamentos das populações e, também, viu-se que os híbridos correspondem a 
genótipos existentes nos híbridos interpopulacionais. Portanto, a média de um híbrido 
interpopulacional corresponde à média de todos os híbridos produzidos de 
cruzamentos de linhagens extraídas das populações que geraram o híbrido 
interpopulacional. Desse modo, as performances de híbridos interpopulacionais são 
indicativos das performances dos híbridos de linhagens e, consequentemente, devem 
servir como base para a seleção das populações que serão utilizadas para a extração de 
linhagens. Outro aspecto que deve ser considerado é a depressão por endogamia 
dessas populações, uma vez que esta é, geralmente, muito elevada, e as linhagens 
devem ter um nível de performance mínimo para serem utilizadas comercialmente. 
Então, além da performance em cruzamentos, as populações devem ser avaliadas quanto 
à depressão por endogamia e selecionadas aquelas menos sensíveis à endogamia.

Escolhidas as populações, estas são submetidas a endogamia para se obter as 
linhagens. O processo mais rápido para se obter as linhagens se dá pela utilização de 
autofecundações sucessivas. Nesse processo, o nível de heterozigose é reduzido à metade 
em cada geração de autofecundação, de forma que na primeira geração de 
autofecundação (Sf) tem-se 50,00% de locos em homozigose, na segunda geração 
(S2) 75,00%, na terceira geração (S3) 87,50%, na quarta geração (S4) 93,75%, na 
quinta geração (S5) cerca de 96,88%, na sexta geração (S6) cerca de 98,44% e na 
sétima geração (S?) cerca de 99,22%. Na sétima geração de autofecundação, portanto, 
quase 100,00% dos locos estão em homozigose e, para fins de melhoramento, 
considera-se que as plantas já atingiram a homozigose. Nesta geração, as linhagens 
estão com os caracteres fixados e são facilmente distinguíveis umas das outras e, 
também, as variações entre plantas dentro de cada linhagem são praticamente 
imperceptíveis.

As populações sob autofecundações sucessivas são conduzidas pelo método 
denominado de genealógico (Hallauer, 1990). Este método é utilizado para o 
melhoramento de espécies autógamas e que, portanto, encontra-se descrito em detalhes 
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no capítulo referente ao melhoramento dessas espécies. Durante as gerações de 
autofecundação pratica-se alta intensidade de seleção para os caracteres de alta 
herdabilidade e descartam-se aquelas linhagens com elevada depressão por endogamia, 
isto é, aquelas com vigor muito reduzido e, portanto, pouco produtivas. Quando 
atinge-se a sexta ou sétima geração de autofecundação, em que os locos estão 
praticamente homozigotos com os caracteres fixados, enfatiza-se a seleção para 
produção de grãos que é um caráter de baixa herdabilidade. Nesta fase, portanto, as 
linhagens são selecionadas pelas suas performances per se, uma vez que para serem 
utilizadas na produção comercial de híbridos estas devem ter um nível mínimo de 
produtividade e excelentes características agronômicas como resistência à pragas e 
doenças, acamamento, etc. Em cada geração são mantidas as genealogias de cada 
linhagem com suas respectivas características para auxiliar a seleção e, também, para 
se conhecer o nível de parentesco destas.

5.5 SELEÇÃO DE LINHAGENS E HÍBRIDOS

Após a obtenção das linhagens selecionadas pela suas performances per se, 
estas deveriam ser avaliadas em cruzamentos com linhagens oriundas de populações 
de outro grupo heterótico, gerando os híbridos, para se proceder a seleção final 
daquelas que comporiam os híbridos a serem liberados comercialmente. Entretanto, 
o número de híbridos que podem ser produzidos a partir de um número baixo de 
linhagens é muito grande o que impede a obtenção e avaliação de todos os híbridos 
possíveis. Sendo nt e n2 o número de linhagens de populações oriundas dos 
grupos heteróticos 1 e 2, respectivamente, o número de híbridos simples (NHS), 
duplos (NHT) e triplos (NHT) possíveis são: NHS = n(.n ; NHT= n|.n2.(n]-l)/2 
e NHT = n|.n2.(n2-l)/2 para híbridos simples oriundos dos grupos 1 e 2, 
respectivamente, e NHD = nj.n^fi^-lHn^ll/ú. Por exemplo, para 100 linhagens 
de cada grupo podem ser obtidos 10.000 híbridos simples, 495.000 híbridos triplos 
de cada tipo e 24.502.500 híbridos duplos. Como para um programa de 
melhoramento o número de linhagens utilizado como exemplo é baixo, verifica-se a 
inexequibilidade de obtenção e avaliação de todos os híbridos possíveis de serem 
obtidos e avaliados em experimentos com repetições.

A correlação entre as performances per se das linhagens e as de seus híbridos é 
alta para os caracteres de alta herdabilidade, média para os caracteres de herdabilidade 
mediana e baixa para os caracteres de baixa herdabilidade. Portanto, para os caracteres 
de alta e mediana herdabilidade as performances das linhagens podem servir para 
prever as performances dos híbridos, mas para os caracteres de baixa herdabilidade, 
como produção de grãos, as performances das linhagens não podem ser utilizadas 
para prever as dos híbridos, uma vez que a correlação entre as linhagens e híbridos 
não tem valor preditivo. Como, geralmente, os caracteres de maior importância 
econômica se enquadram nesta última categoria, existe uma dificuldade inerente de 
prever a performance de híbridos com base nas das linhagens.

Assim, como o número de híbridos possíveis de serem obtidos é muito alto e 
não é possível a seleção dos mesmos a partir das performances das linhagens para os 
caracteres de baixa herdabilidade, deve-se fazer uma seleção prévia das linhagens 
para reduzir o seu número e, consequentemente, permitir produzir os híbridos para 
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serem avaliados e selecionados. A técnica utilizada para isso é denominada de seleção 
para capacidade de combinação. Para isso, as linhagens de um grupo heterótico são 
cruzadas com algum material de outro grupo heterótico e estes cruzamentos, 
denominados de testcrosses, são avaliados em experimentos com repetições em diversos 
locais. Os testcrosses que apresentarem performances superiores são selecionados e 
referem-se às linhagens que têm a maior concentração de alelos favoráveis, isto é 
aquelas que apresentarem capacidades de combinação superiores. Evidentemente, 
isso é feito para as linhagens extraídas de cada grupo heterótico. Nesta fase a intensidade 
de seleção é alta para reduzir o número de linhagens e permitir a obtenção de todos 
híbridos simples interpopulacionais. A seguir, as linhagens selecionadas dos dois grupos 
heteróticos são cruzadas em um esquema dialélico, onde são produzidos os híbridos 
simples, e estes são avaliados em experimentos com repetições em diversos locais e, 
muitas vezes, em alguns anos. Com os dados das médias dessas avaliações, pode-se, 
então, selecionar o(s) híbrido(s) simples superior(es) que poderá(ão) ser liberado(s) 
como cultivar(es) comercial (is).

Para a produção de híbridos triplos e duplos o problema permanece, isto é, 
com um pequeno número de linhagens são possíveis de serem obtidos um número 
muito alto desses tipos de híbridos. Por exemplo, com apenas 20 linhagens extraídas 
de cada um dos dois grupos heteróticos, o número de híbridos triplos é de 3.800 de 
cada tipo totalizando 7.600 híbridos, e o número de híbridos duplos é de 36.100. 
Esse exemplo, mostra a inexequibilidade de serem obtidos e avaliados em experimentos 
com repetições os híbridos que podem ser obtidos com um número pequeno de 
linhagens.

Entretanto, é possível de se predizer as performances dos híbridos triplos e 
duplos a partir das performances dos híbridos simples a partir das seguintes expressões 
(Vencovsky & Barriga, 1992):

HTBB . (l/2)[ HS„, . HS0J e

HDW„ . (1/4)(HSm ♦ HS(J, ♦ HSW ♦ HS,.,,],

onde HT(..)(k) refere-se à média predita do híbrido triplo formado pelo cruzamento 
do híbrido simples, oriundo do cruzamento das linhagens i e j, com a linhagem k; 
HD( .)(k|) refere-se à média predita do híbrido duplo formado pelo cruzamento dos 

zl ", HS(ik), HS(i|), HS(jk) e HS(j|) referem-se às médias dos

Verifica-se por essas expressões, que as médias preditas dos híbridos triplos e 
duplos referem-se às médias dos híbridos simples não parentais, isto é, dos híbridos 
simples que não participam na formação dos híbridos a serem preditos. Com essas 
expressões, portanto, pode-se prever as performances de todos os híbridos triplos e 
duplos possíveis para todos os caracteres sob seleção. A partir das médias preditas, 
pratica-se elevada intensidade de seleção e apenas aqueles selecionados serão avaliados 
em experimentos com repetições em diversos locais e anos para se proceder a seleção 
final dos híbridos triplos e duplos superiores que poderão ser liberados como cultivares 
comerciais.

nionaos simples pjj com ( 
híbridos simples avaliados.



176 Recursos Genéticos e Melhoramento - Plantas

Ressalte-se que quando se dispõe de linhagens elites de um determinado grupo 
heterótico, estas podem ser utilizadas como testadoras das linhagens obtidas. Assim, 
se o objetivo do programa de melhoramento é a produção de híbridos simples, o 
número de cruzamentos a serem avaliados refere-se ao número de linhagens elites 
testadoras multiplicado pelo número de linhagens. Mas, com diversas linhagens 
testadoras, o número de híbridos simples a ser avaliado pode ainda ser alto. Assim, 
normalmente, as linhagens obtidas são cruzadas com uma ou duas linhagens elites, e 
esses cruzamentos são avaliados em experimentos com repetições. Com as médias 
desses híbridos simples pratica-se dois tipos de seleção: a) uma seleção visando a 
produção de híbridos simples com estas linhagens elites testadoras e, neste caso, uma 
alta intensidade de seleção é aplicada, e b) uma seleção para capacidade de combinação 
onde é aplicada uma intensidade de seleção mediana. As linhagens selecionadas em 
(b) são novamente cruzadas com outras linhagens elites e serão submetidas novamente 
aos esquemas seletivos (a) e (b) até se esgotarem as linhagens elites. O esquema (b) de 
seleção é utilizado devido ao fato de as correlações entre as capacidades de combinação 
das linhagens com diversos tipos de testadores serem muito baixas para se ter algum 
valor preditivo e, portanto, uma alta intensidade de seleção só pode ser aplicada para 
um testador específico pois a probabilidade de selecionar linhagens com alta capacidade 
de combinação para testadores distintos é muito baixa. Entretanto, com uma 
intensidade de seleção mediana é possível selecionar as linhagens que possuem 
concentrações de alelos favoráveis mais elevados. Assim, o descarte das linhagens 
inferiores é feito por etapas. Evidentemente, o mesmo procedimento pode ser adotado 
quando o objetivo do programa de melhoramento é a produção de híbridos triplos. 
Neste caso, os testadores de um grupo de linhagens serão híbridos simples obtidos do 
cruzamentos de linhagens de um grupo heterótico diferente das linhagens a serem avaliadas.

5.6 SELEÇÃO PRECOCE

A seleção para capacidade de combinação das linhagens quando realizada em 
gerações precoces de endogamia, isto é, antes de atingir a geração Sfi ou S? de 
endogamia, aumenta a eficiência do processo. Isto porque o número de linhagens 
seria reduzido substancialmente antes de atingir a homozigose completa o que reduziría 
a quantidade de recursos e esforços envolvidos nas atividades de autofecundação. 
Além disso, o programa iria se concentrar em um número menor de linhagens e, 
também, ampliar o programa pois com a redução do número de linhagens 
precocemente pode-se aumentar o número de populações que serão submetidas à 
autofecundação.

A seleção precoce só será possível de ser aplicada se a correlação dos testcrosses 
das linhagens parcialmente endogâmicas e os testcrosses dessas mesmas linhagens 
quando atingirem a homozigose, isto é, nas gerações Sfiou Sy, apresentar valor elevado. 
Nestas condições as posições relativas desses testcrosses não se altera e, portanto, as 
linhagens selecionadas precocemente seriam as mesmas selecionadas no final do 
processo quando as linhagens já estariam totalmente homozigotas. Entretanto, se 
esta correlação for baixa, a seleção precoce não é possível de ser aplicada uma vez que 
as linhagens parcialmente endogâmicas selecionadas seriam diferentes das linhagens 
homozigotas ou puras selecionadas.
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Considere, então, um grupo de linhagens que serão avaliadas na geração n de 
endogamia, linhagens parcialmente endogâmicas, e essas mesmas linhagens quando 
atingirem a homozigose após seis ou sete gerações de autofecundação na geração n, 
sendo que ambos os grupos de linhagens serão avaliados em testcrosses para capacidade 
de combinação. A correlação genética entre as médias dos testcrosses nas gerações n e 
n’ é (Bernardo, 1991):

r<?(n,n1) = J(l + F,)/(l + F,.) 

onde F, e F correspondem aos coeficientes de endogamia das gerações n e n’ de 
endogamia das linhagens.

Assim, a correlação genética das médias de testcrosses das mesmas linhagens 
avaliadas em duas gerações de endogamia (n’> n) depende apenas dos coeficientes de 
endogamia das linhagens. Evidentemente, a correlação entre testcrosses de linhagens 
com endogamia parcial e de linhagens homozigóticas onde F. = 1,0 é:

rG (n,n') = 7(1 +An)/2

Os valores das correlações genéticas entre os testcrosses das linhagens em diversas 
gerações de endogamia, apresentados na Tabela 2, mostram que esta aumenta com o 
aumento do nível de endogamia da geração n. O valor mínimo da correlação é de 0,71 
envolvendo linhagens St da geração n e linhagens homozigóticas da geração rí. Como 
os valores das correlações aumentam a partir daí, pode-se verificar que a capacidade de 
combinação das linhagens são determinadas em gerações precoces e permanecem 
relativamente estáveis com o decorrer das gerações de autofecundação. A partir de 
linhagens S3 da geração n, a correlação com S°o já pode ser considerada muito elevada 
(rG (», rí) =0,93), e os acréscimos para as demais gerações são muito pequenos. Portanto, 
a geração S3 deve ser considerada ideal para se praticar a seleção precoce, isto é, não 
existem argumentos técnicos para se postergar a avaliação e seleção das linhagens para 
capacidade de combinação além dessa geração.

TABELA 2. Correlações genéticas entre médias de testcrosses de linhagens em duas gerações de endogamia n 
e n’ (n > n).

Geração n Geração n'
Planta Linhagem Fn* s2 s, s, ss s, Soo

So S. 0 0,82 0,76 0,73 0,72 0,71 0,71 0,71
S. S2 1/2 0,92 0,89 0,88 0,87 0,87 0,87
S2 S3 3/4 0,97 0,95 0,94 0,94 0,93
S3 \ 7/8 0,98 0,97 0,97 0,97

S5 15/16 0,99 0,99 0,98

S5 S6 31/32 1,00 1,00
* Fo e Fb. correspondem aos coeficientes de endogamia das plantas que geram as linhagens.
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5.7 RESPOSTAS À SELEÇÃO E COMPARAÇÕES DOS TIPOS DE HÍBRIDOS

Diversos tipos de híbridos podem ser produzidos, como visto 
anteriormente. A escolha do tipo de híbrido depende de uma série de fatores 
como as peculiaridades de cada espécie e as condições sócio-econômicas de cada 
região. Dessa forma, é preciso conhecer as respostas à seleção de cada tipo de 
híbrido para que se possa compará-los, uma vez que quanto maior a resposta à 
seleção melhor será a performance do híbrido. Com isso, pode-se selecionar o 
tipo de híbrido que melhor preencha os requisitos de melhor performance para 
uma dada situação.

A resposta à seleção de híbridos é: Rs = ía^ /ctw , onde i é o diferencial de 
seleção estandardizado, g2h é a variância genética de híbridos e a FH é o desvio padrão 
fenotípico de médias de híbridos. A variância fenotípica de médias de híbridos é: 

= g2h + <3^1 L+1RL, onde o2H é a variância genética de híbridos, é a 
variância da interação híbridos por locais, a2 é a variância residual (erro), R é o 
número de repetições e L o número de locais de avaliação. Evidentemente, a FH 
refere-se à raiz quadrada da variância fenotípica. Dessa forma, deduzindo-se as 
variâncias genéticas dos diferentes tipos de híbridos têm-se as respostas à seleção 
correspondentes.

Para a dedução das variâncias genéticas de híbridos, utilizam-se de conceitos 
de covariâncias genéticas entre parentes (Souza Jr., 1989) que não serão apresentadas 
por não serem do escopo desse livro. Também, como os híbridos são produzidos via 
cruzamentos de linhagens de populações alocadas em diferentes grupos heteróticos, 
as variâncias genéticas de híbridos são ao nível interpopulacional. Denominando as 
populações de onde foram extraídas as linhagens de 1 e 2, a variância genética 
interpopulacional, isto é, a variância genética da geração F! do cruzamento dessas 
populações é (Souza Jr., 1988; 1997): °g<i2> = (^2)[oJn + a^2I] + ctd(I2), ou definindo 
°Í(i2) =(1/2)l°Li +CTLil > a variância genética interpopulacional é: aG(i2> =CT4<i2) + CTo(i2>. 
Nessas expressões, ct^12 é a variância genética aditiva interpopulacional com a 
população 1 de referência, ct^21 é a variância genética aditiva interpopulacional com 
a população 2 de referência e ctp(12) é a variância genética dominante 
interpopulacional.

A variância genética interpopulacional de híbridos é: ct^ = ci®^i2 +c2aA2i + ci2ctd(12)> 
onde Cp c2 e c[2 são funções de parâmetros relacionados ao parentesco dos 
diferentes tipos de híbridos (Souza Jr., 1988; 1997). Para qualquer nível de 
endogamia das linhagens, as variâncias genéticas dos diferentes tipos híbridos 
são (Souza Jr., 1992):

o = (1 / 4)(1 + A)o 212 + (1 / 4)(1 + F)q 221 + O' 4)d + A)2a2 (12),

o 2m = (1 / 8)(1 + F)a i2 + (1 / 4)(1 + F)o 22l + (1 / 8)(1 + F)2a 2(12),

= (1 /4)(1 + F* 212 + (1 /8)(1 + F)q 221 + (1 /8)(1 + F)2o2(12) e

o 2m = (1 / 8)(1 + F)o 212 + (1 / 8)(1 + F)o 221 + (1 /16)(1 + F)2 a2 (12), 
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onde ^HS’aHn>cHni e referem-se às variâncias genéticas de híbridos simples, 
híbridos triplos tipo I e tipo II e de híbridos duplos, respectivamente. Tem-se dois 
tipos de híbridos triplos, onde no tipo I o híbrido simples é oriundo da população 1 
e a linhagem é oriunda da população 2, e no tipo II o híbrido simples e a linhagem 
são oriundos das populações 2 e 1, respectivamente. Nestas expressões, o coeficiente 
de endogamia (F) refere-se à planta que deu origem à linhagem e não ao da linhagem. 
Por exemplo, para linhagens Sj o coeficiente de endogamia a ser utilizado nessas 
expressões não é l/à, que é o F de linhagens Sp mas sim 0,0 que é o coeficiente de 
endogamia da planta que a originou. Estas expressões foram deduzidas de forma 
geral, isto é, para qualquer nível de endogamia das linhagens e, portanto, substituindo- 
se os valores apropriados de F nelas tem-se as variâncias genéticas de qualquer tipo de 
híbrido para qualquer nível de endogamia das linhagens.

A situação mais comum é ter-se estes tipos de híbridos produzidos a partir de 
linhagens completamente homozigotas (F=l,0). Neste caso, as variâncias genéticas 
desses híbridos são:

CT hs = (1 / 2)ct ^I2 + (1 / 2)ct ^21 + o D(12),

= d / 4)<t’12 + d / 2)q j21 + (1 / 2)o^(12) ,

ct = (1 / 2)a ^12 + (1 / 4)o j21 + (1 / 2)ct p(12) e

o;D=(l/4)QÍ2 +(1/4)q’21 +(1/4X,2).

Esses resultados mostram que a variância genética de híbridos simples é 
superior às dos híbridos triplos e, este último, é superior ao dos híbridos duplos, isto 
é: > C52HD ■ Para um caráter complexo como a produção de grãos que é muito
afetado pelas condições ambientais, a variância fenotípica, como visto anteriormente, 
é, obviamente, também, muito afetada pelas variações ambientais e pelas interações 
genótipo-ambiente. Nesse caso, as variâncias fenotípicas dos diferentes tipos de 
híbridos apresentarão valores muito próximos. Portanto, as respostas à seleção para 
os diferentes tipos de híbridos serão funções de suas variâncias genéticas. 
Conseqüentemente, as respostas à seleção seguem a mesma ordem de grandeza e 
sequência que as variâncias genéticas e, então, Rs >RsHT >RsHd- Note-se que 
contém toda a variância genética e, portanto, na seleção de híbridos simples explora- 
se toda a variabilidade genética disponível; a a contém parte da variância genética 
total, mas muito maior que a Assim, de uma mesma fonte, os híbridos simples 
selecionados serão sempre superiores aos híbridos triplos selecionados e, estes, serão 
sempre superiores aos híbridos duplos selecionados. Dessa forma, sempre que 
possível, deve-se optar pelo uso de híbridos simples, seguidos dos híbridos triplos 
e duplos.

Quando não for possível de serem obtidas linhagens endogâmicas devido à 
depressão endogâmica ser muito elevada, uma forma de contornar esse problema 
seria a utilização de linhagens parcialmente endogâmicas. Linhagens Sj ouS, ainda 
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apresentam muita variabilidade genética dentro, o que poderia dificultar sobremaneira 
a sua manutenção, mas linhagens S3 em que o coeficiente de endogamia é F = 0,875, 
o que significa que em média 87,50% dos locos estão em homozigose, a variabilidade 
genética dentro de linhagens é muito baixa o que pode viabilizar o uso deste tipo de 
linhagem para se produzir híbridos simples. A variância genética de híbridos simples 
obtidos a partir de linhagens S? é:

CTMS(S3) = (0,438)0^ + (0.438)<j^21 + (0,766)ct2(12) .

Note que a variância de híbridos simples obtidos de linhagens S3 é próxima 
da de híbridos simples de linhagens completamente endogâmicas; é superior à 
variância genética de híbridos triplos e, também, superior à de híbridos duplos. 
Dessa forma, híbridos simples de linhagens S3 selecionados devem apresentar 
performances próximas as de híbridos simples e superiores as de híbridos triplos e 
de duplos de linhagens homozigóticas. Evidentemente, a superioridade de híbridos 
simples de linhagens S3 é maior em relação aos híbridos duplos que em relação aos 
híbridos triplos. A produtividade de linhagens S é superior à de linhagens 
completamente endogâmicas o que deve acarretar redução dos custos de produção 
de sementes desse tipo de híbrido.

As variâncias genéticas de híbridos simples modificados são (Souza Jr., 1992):

a^ff=(l/4)(l + F£tf)o212+(l/4)(l + F£M)Q221+(l/4)(l + Fü/)2Q2(12), 

aL«,=(l/4)(l + FUÍ)QÍ2+(l/2)Q221+(l/2)(l + F£M)o2(12), 

a U// = d / 2)o 212 + (1 / 4)(1 + )o 221 + (1 / 2)(1 + )o2 (12),

onde ^hsmi > chsmu e aHSMiu referem-se às variâncias genéticas dos híbridos simples 
modificados tipo I, tipo II e tipo III, respectivamente. No tipo I as duas linhagens 
que formam o híbrido simples são modificadas, isto é, são formadas pelo cruzamento 
de linhagens aparentadas; no tipo II uma linhagem modificada oriunda da população 
1 é cruzada com uma linhagem pura oriunda da população 2, e no tipo III a 
linhagem pura da população 1 é cruzada com uma linhagem modificada da 
população 2. O coeficiente de endogamia (FLM) das linhagens modificadas, isto é, 
do cruzamento das linhagens irmãs, é expresso por: FLM = (1/2)(1+Fp), onde Fp é o 
coeficiente de endogamia da planta que gera a progênie em que as linhagens irmãs 
foram isoladas. Por exemplo, se as linhagens irmãs foram isoladas na geração S2 de 
endogamia, tem-se F = 16 e, portanto, F = %. Note que as linhagens utilizadas são 
endogâmicas, os cruzamentos de linhagens irmãs geram linhagens com níveis de 
endogamia inferiores a 1,0 e, portanto, são mais produtivas que as linhagens puras. 
Também, o nível de endogamia das linhagens modificadas dependem da geração em 
que foram isoladas. Evidentemente, quanto menor o parentesco das linhagens, maior 
a produtividade das linhagens modificadas.
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O híbrido simples modificado tipo I é produzido a partir do cruzamento de 
duas linhagens modificadas, enquanto os tipos II e III são produzidos à partir do 
cruzamento de uma linhagem modificada com uma linhagem pura. Devido a isso, as 
variâncias genéticas dos tipos II e III são superiores às do tipo I e, portanto, a resposta 
à seleção dos tipos II e III são superiores aos do tipo I, para qualquer nível de endogamia 
das linhagens modificadas. A variância genética do tipo I é superior à do híbrido 
duplo de linhagens endogâmicas para qualquer nível de endogamia das linhagens 
modificadas, e a partir da geração S de parentesco das linhagens modificadas a 
variância genética deste tipo de híbrido é superior à do híbrido triplo de linhagens 
endogâmicas. Como a resposta à seleção segue a ordem das variâncias genéticas, a 
partir da geração S2 de parentesco das linhagens irmãs, os híbridos simples tipo I 
selecionados apresentarão performance superiores aos dos híbridos triplos normais. 
Os tipos II e III apresentam variância genética superior à do híbrido triplo em qualquer 
geração de parentesco das linhagens irmãs e, desse modo, os híbridos simples 
modificados selecionados apresentarão performances superiores aos híbridos triplos 
normais selecionados.

A partir da geração S2 de parentesco das linhagens irmãs, as variâncias genéticas 
dos híbridos simples modificados tipos II e III aproximam-se bastante da variância 
genética de híbridos simples normais, isto é:

^hsmo = (0,438)a* 12 + (0,500)o* 21 + (0,875)CTo(I2) e

o2„w =(0,500)ct*12+(0,500)q*21 + (1,000)gJ>(I2)

e, assim, podem ser selecionados híbridos simples modificados tipos II ou III cujas 
performances se aproximam bastante das dos híbridos simples normais. Neste caso, o 
vigor das linhagens modificadas, onde serão colhidas as sementes, será igual a de 
linhagens S2 e, consequentemente, muito mais produtivas que linhagens 
completamente endogâmicas.

Deve-se notar, que à medida que o nível de parentesco das linhagens 
modificadas aumenta, as variâncias genéticas desses híbridos modificados se 
aproximam das dos híbridos simples normais. Entretanto, o vigor das linhagens 
modificadas diminui o que reduz a vantagem desses tipos de híbridos em relação aos 
híbridos simples normais. Devido a isso, as linhagens irmãs devem ser isoladas nas 
gerações mais precoces possível e, como mostra a comparação acima, a geração S2 
parece ser a mais apropriada para esse objetivo, isto é, obter híbridos cujas performances 
se aproximem das dos híbridos simples normais e com redução dos custos de produção 
de sementes.

Para tentar resolver o problema da depressão por endogamia, Mota (1984) 
sugeriu o uso de híbridos produzidos a partir de progênies de meios-irmãos, e Cordova 
(1986) sugeriu o uso de híbridos produzidos a partir de progênies de irmãos germanos. 
Dessa forma, progênies, ao invés de linhagens, seriam produzidas, selecionadas e 
utilizadas para a obtenção de híbridos. As variâncias genéticas destes tipos de híbridos 
são (Souza Jr., 1992):
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°hmi =(l/16)(oj12+oj21) + (l/64)<t*(I2) e

CThig =(^^)(ctx12 + ct^21) + (1/16)oD(12),

onde cs2M1 e cs2mG referem-se às variâncias de híbridos de meios-irmãos e de irmãos 
germanos, repectivamente.

Nota-se, portanto, que a seleção destes tipos de híbridos exploram muito 
pouco a variância genética total e, conseqüentemente, estes tipos de híbridos 
selecionados deverão apresentar performances muito inferiores aos dos híbridos de 
linhagens endogâmicas. Além disso, devido ao tempo necessário para se obter, avaliar 
e selecionar estes tipos de progênies e das dificuldades em se manter a integridade 
genética dessas progênies, o uso desses tipos de híbridos não seria recomendável.

5.8 MELHORAMENTO DE LINHACENS ELITES

As linhagens elites, isto é, aquelas que são utilizadas para a produção de híbridos 
comerciais, possuem uma série de características desejáveis já selecionadas devido a 
alta concentração de alelos favoráveis. Entretanto, estas linhagens não contêm todos 
os alelos favoráveis que se encontram espalhados nas diversas linhagens e, com isso, 
procura-se concentrar os alelos favoráveis que se encontram nas diversas linhagens 
em poucos genótipos, isto é, nas novas linhagens. Esse processo é geralmente 
denominado de reciclagem de linhagens. Desse modo, essas linhagens são os materiais 
mais apropriados para a formação de novas populações base como sintéticos, F2’s e 
retrocruzamentos. Com isso, procura-se aproveitar dos efeitos da seleção praticados 
para a obtenção dessas (Bauman, 1977; Hallauer, 1990).

As populações são obtidas a partir de cruzamentos de linhagens pertencentes 
ao mesmo grupo heterótico. Os cruzamentos são feitos, seja para obter populações 
F2’s, sintéticos ou retrocruzamentos, e a partir desses, obtêm-se as novas linhagens 
através de autofecundações sucessivas seguindo o método genealógico. Os 
retrocruzamentos são utilizados quando uma linhagem elite possui algumas 
características desfavoráveis que se encontram em linhagens consideradas não elites, 
denominadas de doadoras. Nesse processo a linhagem elite é cruzada com a doadora e, a 
seguir, diversos retrocruzamentos são feitos para a linhagem elite acompanhado de intensa 
seleção para incorporar os caracteres desejáveis e para a recuperação, pelo menos parcial, 
da performance da linhagem elite. Normalmente, podem ser feitos dois ou três 
retrocruzamentos para a linhagem elite, que recuperam de 75,0% a 87,5% do genoma 
desta, respectivamente, e na sequência esses materiais são submetidos de três a quatro 
gerações de autofecundações sucessivas selecionando-se intensamente para os caracteres 
que se desejam transferir e tentando-se obter novas linhagens com fenótipos similares às 
da linhagem elite. O número de retrocruzamentos depende da divergência genética das 
linhagens parentais e quanto mais diferentes em performance forem essas linhagens maior 
deve ser o número de retrocruzamentos e vice-versa.

A transferência de caracteres qualitativos ou quantitativos de alta herdabilidade 
pode ser feita utilizando-se o processo do retrocruzamento. Mas esse processo difere 
do anterior devido ao fato que nesse caso procura-se recuperar a quase totalidade do 
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genoma da linhagem elite parental. Por exemplo, para a transferência de apenas um 
alelo, no final do processo deve-se obter a linhagem original com apenas esse alelo 
transferido. Nestes programas, portanto, o número de retrocruzamentos é maior que 
o anterior. Geralmente são feitos seis a sete gerações de retrocruzamentos para a 
linhagem elite para garantir a sua recuperação. Para os caracteres de alta herdabilidade, 
o processo é similar, mas o número de plantas a serem manipuladas deve ser maior 
para que a seleção possa ser efetiva. Também, dificilmente a linhagem elite parental 
será totalmente recuperada.

O melhoramento de linhagens utilizando-se desses processos faz parte da 
rotina dos programas de desenvolvimento de híbridos. Assim, dentro de cada grupo 
heterótico, procura-se incorporar em poucas linhagens a maior quantidade possível 
de alelos favoráveis de todos os caracteres de importância econômica e/ou agronômica. 
Visa-se, com esse procedimento, liberar híbridos comerciais com regularidade e com 
economia de tempo. Dessa forma, esse processo é cíclico, levando ao melhoramento 
de linhagens e híbridos de uma forma contínua. Entretanto, com o decorrer do 
tempo a base genética do germoplasma dos progxamas de melhoramento será reduzida 
e, conseqüentemente, o ganho genético ficará comprometido, isto é, as taxas de 
melhoramento irão reduzir. Para evitar isso, é niecessário incorporar novas linhagens 
obtidas de populações que não tenham sido pnoduzidas a partir de cruzamentos das 
linhagens elites disponíveis. Para isso, populações de ampla base genética, ou mesmo 
de base genética restrita, são submetidas a uim processo denominado de seleção 
recorrente que visa prepará-las para que possann ser utilizadas para os programas de 
desenvolvimento de híbridos.

6. SELEÇÃO RECORRENTE

A seleção de clones superiores em esp>écies de propagação assexuada e de 
híbridos em espécies que não têm propagação assexuada permitem a extração dos 
genótipos superiores de uma população, que são liberados como cultivares comerciais. 
Neste tipo de programa as populações, normailmente, tem base genética restrita e 
não há nenhuma preocupação na manutenção da variabilidade genética destas, isto 
é, a variabilidade genética destas populações é eisgotada no final do processo e novas 
populações são formadas via reciclagem dos cloines superiores ou de linhagens elites. 
Assim, com o decorrer dos programas de melharaimento ocorre uma inevitável redução 
da variabilidade genética que limita as taxas ce melhoramento. Outro aspecto, é que 
destas populações são extraídos os genótipos superiores e, portanto, novas amostragens 
nas mesmas populações não serão capazes de permitir a seleção de genótipos superiores 
àqueles já extraídos (Souza Jr. & Zinsly, 1985).

Para contornar esse problema, foi siugerido o uso de uma tecnologia 
denominada de Seleção Recorrente, que cdesigna todo processo cíclico de 
melhoramento. O objetivo desta tecnologia émielhorar a performance de populações, 
sejam estas de base genética restrita ou amp.a, de forma que possam ser utilizadas 
como fontes de novos híbridos ou de clones.

Na seleção recorrente, melhora-se a performance das populações de forma 
contínua e progressiva através do aumento dis í freqüências dos alelos favoráveis dos 
caracteres sob seleção. Este processo difere fuindamentalmente da reciclagem de 
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linhagens ou clones devido ao fato de que a variabilidade genética deve ser mantida 
em níveis adequados para permitir o melhoramento nos ciclos subsequentes. Portanto, 
este esquema seletivo é utilizado para programas de melhoramento delineados para 
médio e longo prazos. Assim, com o decorrer dos ciclos de seleção recorrente, a 
performance média da população melhora, permitindo que cada ciclo possa ser utilizado 
como fonte de novas linhagens ou clones. Essas linhagens ou clones podem, então, 
ser empregadas para a produção de novos híbridos ou clones comerciais e, também, 
irão participar do processo de reciclagem de materiais elites o que permite manter a 
base genética desses programas de desenvolvimento de cultivares em níveis adequados 
e, consequentemente, impedir a redução das taxas de melhoramento. Portanto, os 
programas de desenvolvimento de cultivares, sejam de híbridos ou clones, devem ter 
programas de seleção recorrente para manter as taxas de melhoramento em níveis 
adequados. Assim, programas de seleção recorrente e de desenvolvimento de cultivares 
são considerados complementares.

Os esquemas de seleção recorrente são classificados em duas categorias: Seleção 
Recorrente Intrapopulacional (SR] ) e Seleção Recorrente Interpopulacional (SRlntcr), 
também denominada de Seleção Recorrente Recíproca. Na seleção recorrente 
intrapopulacional o objetivo é melhorar as performancesper se das populações, enquanto 
na seleção recorrente interpopulacional o objetivo é o melhoramento do cruzamento 
de duas populações, ou seja, do híbrido interpopulacional (Hallauer, 1985; Souza 
Jr„ 1993; 1998).

6.1 FASES DA SELEÇÃO RECORRENTE

Com exceção da seleção fenotípica individual, também denominada de seleção 
massal, cada ciclo de seleção recorrente é constituído de quatro etapas: obtenção de 
progênies, avaliação destas em experimentos com repetições, seleção das progênies 
superiores e recombinação destas ou de outros tipos de progênies ou genótipos 
relacionados àqueles selecionados. Cada ciclo, portanto, só termina com a 
recombinação das progênies ou genótipos que originam a nova população. Destas 
etapas, apenas a avaliação das progênies em experimentos com repetições em espécies 
anuais deve ser realizada no ano agrícola, enquanto as demais fases como a obtenção 
de progênies e a recombinação podem ser realizadas fora do período agrícola normal. 
Este procedimento deve ser adotado para reduzir o número de anos necessários para 
se completar cada ciclo seletivo.

6.2 OBTENÇÃO DE PRO6ÊNIES

A primeira etapa da seleção recorrente consiste na obtenção de progênies que 
serão utilizadas para a avaliação em experimentos com repetições e/ou utilizadas para 
a recombinação. Em alguns processos utilizam-se do mesmo tipo de progênie para a 
avaliação e recombinação, enquanto em outros utilizam-se de diferentes tipos de 
progênies para a avaliação e recombinação. Em espécies que podem ser propagadas 
vegetativamente pode-se utilizar clones das plantas que deram origem às progênies 
para a recombinação, e em espécies perenes ou semi-perenes, em que se têm 
superposição de gerações, as próprias plantas que deram origem as progênies podem 
ser utilizadas para a recombinação.
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O uso de progênies permite avaliar o valor genotípico das plantas através da 
performance fenotípica média de seus descendentes. Como esta avaliação é realizada 
em experimentos com repetições, as estimativas dos valores genotípicos das plantas 
são mais precisas do que aquelas obtidas apenas com a avaliação individual destas, 
uma vez que com este procedimento as contribuições dos efeitos ambientais, residuais 
e das interações genótipos-ambientes são reduzidas, o que aumenta a precisão das 
médias das progênies. Dessa forma, os caracteres cujos coeficientes de herdabilidades 
ao nível de planta são baixos, o que dificulta sobremaneira a seleção baseada na 
avaliação individual, tornam-se passíveis de seleção com alto grau de precisão, uma 
vez que os coeficientes de herdabilidades das médias das progênies destes caracteres 
têm valores muito mais elevados. Os caracteres cujos coeficientes de herdabilidades 
são altos ao nível de plantas devem ser selecionados por ocasião da obtenção das 
progênies. Assim, deve-se utilizar um número de plantas cerca de dez vezes superior 
ao número de progênies que se pretende obter e praticar elevadas intensidades de 
seleção fenotípica para os caracteres de alta e mediana herdabilidades e somente nas 
plantas selecionadas produzir as progênies a serem avaliadas.

O número de progênies a ser obtido deve ser decidido considerando que este 
deve representar a variabilidade genética da população e a intensidade de seleção a 
ser utilizada. Assim, o número de progênies deve ser tal que a variabilidade genética 
que se expresse entre e dentro de progênies represente a variabilidade genética da 
população de onde foram obtidas. Em milho, diversos estudos com diversos tipos de 
progênies têm apontado para um tamanho genético, ou tamanho efetivo populacional 
(NJ mínimo de 200. Assim, como cada progênie de meios-irmãos, irmãos germanos, 
SjS e S2’s tem tamanhos efetivos de 4, 2, 1 e 0,67, deve-se ter um mínimo de 50 
progênies de meios-irmãos, 100 progênies de irmãos germanos, 200 progênies S^s e 
de 300 progênies S2’s, respectivamente, para amostrar adequadamente a variabilidade 
genética da população (Omolo & Russell, 1971; Lima Neto, 1994; Pinto, 1996).

Os tipos de progênies usualmente utilizados são aqueles acima citados, isto é: 
progênies de meios-irmãos, irmãos germanos ou completos e progênies endogâmicas 
Sj e S2. Estes tipos de progênies podem ser utilizados simultaneamente para avaliação 
e recombinação ou utiliza-se um dos tipos para a avaliação (unidade de seleção) e 
outro tipo para a recombinação (unidade de recombinação). Por exemplo, pode-se 
utilizar progênies de meios-irmãos para a avaliação e St’s para recombinação. Como 
será visto posteriormente, os diferentes tipos de progênies a serem recombinados 
permitem manipular a resposta à seleção e, também, o tamanho efetivo populacional 
das populações melhoradas.

6.3 AVALIAÇÃO DE PROGÊNIES

As progênies obtidas são avaliadas em experimentos com repetições. Esses 
experimentos devem ser instalados em locais representativos do ambiente em que o 
material deverá ser cultivado. Usualmente, tem-se utilizado de 2 a 3 repetições por 
local e dois a três locais. Esta é uma fase de experimentação agrícola e, portanto, os 
seus princípios básicos como repetições, casualização e controle local devem ser 
considerados para que os experimentos forneçam dados confiáveis. Isto envolve a 
escolha do delineamento adequado, escolha cuidadosa dos locais onde os experimentos 
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são alocados, preparo uniforme das áreas experimentais, cuidados fitotécnicos aplicados 
uniformemente em todas as parcelas, plantio em excesso com posterior desbaste, uso 
de bordaduras etc.

O número de progênies a serem avaliadas é usualmente grande e, por isso, 
utilizam-se delineamentos experimentais como blocos incompletos, látices ou blocos 
casualizados com tratamentos comuns. O tamanho da parcela a ser utilizada é 
determinado pelo caráter mais complexo, isto é, pelo caráter de menor herdabilidade. 
Para outros caracteres menos complexos, usualmente, tomam-se dados em apenas 
parte da parcela. O número de repetições, do tamanho da parcela e o número de 
locais de avaliação dependem da disponibilidade de sementes por progênie, da 
magnitude da interação genótipo-ambiente em relação ao erro experimental e, 
obviamente, da disponibilidade de facilidades e recursos para o programa de 
melhoramento. Portanto, apesar da recomendação geral para programas de seleção 
recorrente é a de utilizar 2 a 3 repetições por local e dois a três locais, esses valores 
podem mudar com a espécie que está sendo submetida à seleção.

A avaliação das progênies é a fase mais crítica do processo de seleção recorrente 
por depender muito das condições climáticas e por requerer maior quantidade de 
recursos e tempo. O objetivo dessa fase é obter as médias de cada progênie de forma 
que tenham a maior precisão possível. Com essas médias tem-se os valores genotípicos 
médios de cada progênie e, assim, essas podem ser classificadas para serem selecionadas. 
Portanto, se esta fase não for bem conduzida, isto é, se a precisão experimental não 
for adequada, não será possível classificar de forma correta os valores genotípicos das 
progênies e, conseqüentemente, a seleção não será efetiva.

6.4 SELEÇÃO

A seleção das progênies superiores é baseada nas médias de seus caracteres, 
que são, portanto as unidades de seleção. Estas médias representam os valores 
genotípicos médios de cada caráter, e são obtidas dividindo-se o valor total fenotípico 
de cada parcela pelo número de plantas, número de repetições e de locais em que 
foram avaliadas. Estas médias são, então, comparadas com a média da população 
ou com as médias das testemunhas alocadas nos ensaios, que podem ser outras 
populações, híbridos ou clones comerciais, e as progênies superiores são selecionadas. 
O objetivo da seleção recorrente é melhorar as populações para os diversos caracteres 
de importância agronômica e/ou econômica. Assim, deve-se selecionar para 
aumentar a produtividade, diminuir o acamamento, diminuir os dias do plantio a 
colheita, aumentar o teor de sacarose, diminuir o teor de lignina, aumentar o teor 
de celulose, aumentar a resistência ou tolerância a fatores bióticos como pragas e 
doenças, aumentar, também, a tolerância a fatores abióticos como alumínio tóxico 
no solo, veranicos, etc. Evidentemente, os caracteres variam com a espécie 
considerada.

Para praticar seleção para todos os caracteres de forma simultânea, é preciso 
considerar que estes caracteres podem ser correlacionados e, portanto, a seleção em 
um deles pode acarretar alterações desejáveis ou indesejáveis em outros. Para contornar 
essa situação utilizam-se de índices de seleção. Este índice de seleção fornece um 
valor denominado de valor genotípico agregado de cada progênie em que são 
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considerados todos os caracteres sob seleção. Este índice pode ser expresso da seguinte 
forma (Baker, 1986; Falconer & Mackay, 1996):

onde Eé o índice da progênie j, bt, b2,...,bn são valores de ponderação dos caracteres 
1, 2, n, e XltX?...Xn são os valores fenotípicos médios dos caracteres 1, 2, ..., n, 
respectivamente. Os valores de ponderação são obtidos considerando-se os pesos 
relativos de cada caráter atribuídos conforme a sua importância e as correlações 
genéticas entre os caracteres envolvidos. Neste índice, os valores de ponderação ou 
pesos (b.) devem ser estimados uma vez que os valores de ponderação econômicos(a.) 
são atribuídos aos valores genotípicos de cada caráter, isto é:

W.=a G +a G +...+# G ., 
y / // 2 2; » ”)

que se refere ao índice genotípico (W.) sobre o qual a seleção deveria ser praticada. 
Como não se dispõe de valores genotípicos mas dos valores fenotípicos médios de 
cada caráter, os valores de b devem ser estimados de forma que a correlação entre os 
índices genotípico(W.) e fenotípico (Y) seja maximizada. Sendo P a matriz de 
variâncias e covariâncias fenotípicas, G a matriz de variâncias e covariâncias genéticas 
envolvendo os caracteres que compõem o índice, b o vetor dos pesos a serem estimados 
e a o vetor dos valores econômicos atribuídos a cada caráter, as estimativas de b que 
maximizam a correlação entre Y. e IFsão obtidas por: b = P_1 Ga onde os acentos 
circunflexos indicam que nas matrizes P e G os seus componentes referem-se a 
estimativas dos parâmetros (Wricke & Weber, 1986; Baker, 1986). Inúmeros índices 
de seleção podem ser obtidos e utilizados, inclusive impondo-se restrições para que 
alguns dos caracteres não sejam alterados com a seleção. Esses diferentes índices de 
seleção podem ser comparados quanto às suas respostas à seleção e, então, pode-se 
utilizar o índice que acarretar resposta superior para o melhoramento da população.

A intensidade de seleção a ser aplicada é uma decisão importante uma vez 
que se for muito elevada pode ocorrer deriva genética devido ao tamanho efetivo 
reduzido das populações geradas da recombinação das progênies selecionadas. O 
coeficiente de endogamia em uma geração t em função do tamanho efetivo (N__) é 
(Falconer & Mackay, 1996):

F=(\UNe) + [l-(l/27Ve)]A,

e, portanto, a endogamia pode ser introduzida nas populações sob seleção devido ao 
tamanho restrito da amostra, isto é, devido a alta intensidade de seleção aplicada. 
Esta endogamia é cumulativa com o decorrer das gerações e afeta, além das médias 
das populações, a variabilidade genética destas.

O tamanho efetivo populacional depende, também, do tipo de progênie 
utilizada para a recombinação, uma vez que cada tipo de progênie tem um tamanho 
efetivo particular. Assim, uma progênie de meios-irmãos, irmãos germanos, S( e S2 
tem de 4, 2, 1 e 0,67, respectivamente. Por exemplo, se forem recombinadas 
apenas 10 progênies, os tamanhos efetivos das populações geradas serão de 40, 20, 
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10 e 6,7 se as progênies utilizadas forem de meios-irmãos, irmãos germanos, S, e S2, 
respectivamente. Como as espécies alógamas normalmente apresentam elevada 
depressão por endogamia, principalmente para os caracteres mais complexos, 
tamanhos efetivos reduzidos podem acarretar a introdução e o acúmulo da endogamia 
nas populações e reduzir de forma drástica os ganhos com seleção. Além disso, a 
deriva genética pode levar a perda de alelos favoráveis ou fixação dos alelos 
desfavoráveis. Como consequência, pode ocorrer redução acentuada da variabilidade 
genética comprometendo as taxas de melhoramento genético via seleção recorrente 
(Smith, 1983; Hallauer et al., 1988).

A intensidade de seleção também é afetada pela precisão experimental. Isso 
ocorre porque com alta precisão experimental, isto é, com baixos valores para os 
coeficientes de variação experimental, as diferenças entre as médias das progênies 
podem ser detectadas com elevado nível de precisão, permitindo aplicar alta 
intensidade de seleção. Quando a precisão experimental é baixa (altos valores para os 
coeficientes de variação experimental) as diferenças entre as médias das progênies 
podem tornar-se difíceis de serem detectadas, o que impediría de se reconhecer as 
progênies que deveríam ser selecionadas. Outro fator que afeta a intensidade de seleção 
é a ocorrência de anos agrícolas atípicos. Nestes casos, deve-se aplicar intensidades de 
seleção não muito elevadas para não selecionar as progênies que apresentarem uma 
interação muito forte com esta situação atípica, o que pode, evidentemente, acarretar 
problemas para o programa. Além disso, o número de progênies a serem avaliadas 
também afeta a intensidade de seleção a ser utilizada. Quanto maior o número de 
progênies avaliadas, maior pode ser a intensidade de seleção a ser utilizada, embora 
ultrapassar a amostra necessária para representar a variabilidade genética da população 
pode acarretar gastos desnecessários.

A intensidade de seleção a ser utilizada em programas de seleção recorrente 
depende, então, do número de progênies avaliadas, do tipo de progênie utilizada 
para a recombinação, da precisão experimental, da normalidade climática do ano 
agrícola em que as progênies foram avaliadas e, também, se os programas são delineados 
para serem conduzidos a curto, médio ou longo prazos. O tamanho efetivo 
populacional adequado para se reduzir os efeitos da endogamia nas populações deve 
ser de aproximadamente 40, 20 e 10 para programas de longo, médio e curto prazos, 
cujo objetivo é a utilização das populações como fontes de linhagens e híbridos. Se as 
populações forem utilizadas para o desenvolvimento de clones em espécies de 
propagação assexuada ou de variedades de polinização livre nas demais espécies, deve- 
se reduzir a possibilidade de ocorrência de endogamia nelas e, nesses casos, tamanhos 
efetivos entre 30 e 40 seriam mais adequados. Devido a esses fatores, a intensidade 
de seleção em programas de seleção recorrente é um parâmetro que pode ser 
estabelecido apriori apenas parcialmente, istoé, pode-se estabelecer apenas o tamanho 
efetivo mínimo adequado que se deseja manter no decorrer do programa.

6.5 RECOMBINAÇÃO

A recombinação das progênies selecionadas, ou de genótipos relacionados a 
elas, é a última fase de um ciclo de seleção recorrente. Esta fase tem como objetivo 
gerar variabilidade genética para o próximo ciclo seletivo. A recombinação é feita 
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intercruzando-se as plantas das progênies selecionadas, evitando-se cruzamentos entre 
plantas dentro das progênies. Visa-se com isso, evitar cruzamentos de plantas 
aparentadas e ter-se os gametas das progênies selecionadas representados da forma 
mais eqüitativa possível na população gerada após a recombinação. Nas espécies de 
reprodução assexuada pode-se utilizar clones das plantas que geraram as progênies 
selecionadas, e nas espécies perenes ou semi-perenes, onde ocorre superposição de 
gerações, podem ser utilizadas para a recombinação as próprias plantas que geraram 
as progênies selecionadas.

O esquema mais comum para se fazer a recombinação é denominado de 
cruzamentos dialélicos, onde cada progênie, planta ou clone deve ser cruzada com 
todas as demais gerando n(n-l)/2 cruzamentos. Retira-se uma amostra eqüitativa de 
sementes de cada cruzamento e a mistura destes cruzamentos geram as populações 
melhoradas. Se o número de progênies for muito alto esse processo torna-se inviável 
nas espécies propagadas por sementes, uma vez que as progênies devem ser 
representadas por um número adequado de plantas. Assim, outros esquemas como 
os cruzamentos utilizando-se linhas de machos e fêmeas podem ser utilizados. Neste 
esquema, uma mistura eqüitativa de sementes das progênies que serão recombinadas 
são misturadas e utilizadas como macho, enquanto as progênies selecionadas são 
utilizadas como fêmeas. Assim, em cada grupo de 4 a 6 linhas de fêmeas é intercalada 
uma linha de macho. As linhas de fêmeas são emasculadas e as sementes colhidas 
nestas linhas correspondem ao produto do cruzamento e são, portanto, colhidas; a 
seguir, de cada linha fêmea é retirada uma amostra eqüitativa de sementes cuja mistura 
origina a população recombinada que refere-se à população melhorada.

Evidentemente, existem outros esquemas de recombinação uma vez que estes 
dependem da biologia reprodutiva de cada espécie. Entretanto, se bem conduzidos, 
todos os esquemas têm a mesma eficiência. Normalmente, utiliza-se apenas uma 
geração de recombinação que apesar de não ser suficiente para que a população 
melhorada entre em equilíbrio de ligação, é eficiente para gerar quantidades suficientes 
de variabilidade genética para novos ciclos seletivos (Guimarães & Fehr, 1989; Lima 
Neto, 1998).

6.6 RESPOSTAS ESPERADAS À SELEÇÃO

A seleção recorrente aumenta de forma gradativa e contínua as freqüências 
dos alelos favoráveis dos caracteres sob seleção, melhorando de forma gradativa as 
performances das populações na seleção intrapopulacional e as performances dos 
híbridos interpopulacionais na seleção recorrente interpopulacional ou recíproca. 
Como visto, diversos tipos de progênies podem ser utilizadas para a avaliação 
(unidades de seleção) e/ou para a recombinação (unidade de recombinação). Dessa 
forma, existem diversos esquemas de seleção recorrente os quais têm eficiências 
diferentes. Para que se possa decidir o esquema apropriado para as condições e 
facilidades disponíveis é preciso saber a priori o esquema que proporciona maior 
retorno, isto é, aquele que proporciona maior taxa de melhoramento das populações 
ou do híbrido interpopulacional. Assim, deve-se conhecer as expressões que 
quantifiquem as respostas esperadas à seleção de cada esquema seletivo para que se 
possa compará-las.
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A média da população após um ciclo seletivo de seleção intrapopulacional é: 
onde Jlc/, \i-oe Rsreferem-se à média da população após um ciclo seletivo, 

média original da população e a resposta à seleção, respectivamente. A média do 
híbrido interpopulacional após um ciclo de seleção interpopulacional é: 
Ww + Rsm’ onde e ^wreferem-seà média do híbrido
interpopulacional após um ciclo seletivo, média original do híbrido interpopulacional 
e a resposta à seleção no híbrido interpopulacional. Assim, o melhoramento das 
populações ou dos híbridos interpopulacionais são diretamente proporcionais às 
respostas à seleção.

6.7 SELEÇÃO RECORRENTE INTRAPOPULACIONAL

A expressão geral da resposta à seleção recorrente intrapopulacional (Souza 
Jr. et al., 2000) é:

Rs = [ic(c2A +FDx)/<5f]-DE/2N' ,

onde i é o diferencial de seleção estandardizado, c é um valor que depende do esquema 
seletivo, aA é a variância genética aditiva, F é o coeficiente de endogamia, é a 
covariância entre os efeitos aditivos e de dominância dos homozigotos (um dos 
componentes da variância genética de populações endogâmicas), éo desvio padrão 
fenotípico da unidade de seleção, DE é a depressão por endogamia e N o tamanho 
efetivo populacional.

Esta expressão mostra que a taxa de ganho ou de melhoramento é função da 
intensidade de seleção, das unidades de seleção e recombinação utilizadas e que define 
o esquema seletivo empregado, das magnitudes da variância genética aditiva edo Dp 
do desvio padrão fenotípico, da depressão por endogamia e do tamanho efetivo 
populacional da população melhorada que, por sua vez, é função do tipo e do número 
de progênies recombinadas. O componente D , por ser uma covariância, pode ser 
negativo, zero ou positivo (Souza Jr., 1989) e sua permanência na expressão depende 
do coeficiente de endogamia da população melhorada que é: F= 1 /2Nc. Para tamanhos 
efetivos (Nc) elevados, a expressão da resposta à seleção reduz-se a Rs = ico2A / a F que 
é a fórmula mais conhecida (Falconer & Mackay, 1996).

Estas expressões das respostas esperadas à seleção são inversamente 
proporcionais ao desvio padrão fenotípico da unidade de seleção, ou seja, é a raiz 
quadrada da variância fenotípica das médias. Esta variância fenotípica das médias é 
g2f = o* + cs2pl/L + c1 /RL , onde o2 , a2pl e o2 correspondem às variâncias de 

progênies, da interação progênies com locais e do resíduo; L e R são os números de 
locais e repetições, respectivamente. Esta variância fenotípica deve ser a menor possível 
para aumentar a resposta à seleção. Para diminui-la deve-se utilizar o delineamento 
apropriado, e aumentar sempre que possível o número de repetições e locais. Esta 
variância fenotípica é específica para o tipo de progênie que é utilizada para avaliação, 
isto é, é específica para cada unidade de seleção.

Na Tabela 3 estão apresentados os diversos esquemas de seleção recorrente 
intrapopulacional, com os coeficientes que multiplicam a cr^ e o D\, assim como os 
tamanhos efetivos populacionais de cada tipo de progênie. Com esta tabela, é possível 
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comparar os diversos esquemas seletivos quanto as suas eficiências relativas. Por 
exemplo, o esquema com progênies de meios-irmãos como unidade de seleção e 
recombinação de S.s acarreta o dobro da resposta à seleção em relação ao esquema 
em que se utiliza do mesmo tipo de unidade de seleção mas recombina-se progênies 
de meios-irmãos, uma vez que a variância fenotípica da unidade de seleção são iguais. 
Entretanto, o tamanho efetivo de uma progênie de meios-irmãos é 4 enquanto a de 
Sj é 1. Assim, apesar de a resposta à seleção com recombinação de SjS ser superior, o 
tamanho efetivo desse esquema é 14 daquele em que se recombina progênies de meios- 
irmãos. Situação diferente tem-se ao analisar o esquema em que a unidade de seleção 
é de irmãos germanos. Nesse caso, as repostas à seleção são iguais, mas o tamanho 
efetivo do esquema em que se recombina progênies de irmãos germanos é o dobro 
daquele em que se utiliza progênies S^s. Comparando-se os esquemas de meios- 
irmãos com irmãos germanos, verifica-se que o esquema onde a unidade de seleção é 
composta por progênies de meios-irmãos e recombinação de S^s é superior aos 
esquemas em que a unidade de seleção é composta de irmãos germanos e a 
recombinação é feita por irmãos germanos ou Sj ’s, uma vez que, embora, todos esses 
esquemas explorem a mesma quantidade de variância genética aditiva, o desvio padrão 
fenotípico de irmãos germanos é maior que aquele de meios-irmãos. Isso se deve ao 
fato de que a2pMI = fl / 4)g2a e v2f/G =(1/2)cs2a+(U4)g2d e, portanto, a variância de 
progênies de meios-irmãos é muito menor que a de progênies de irmãos germanos e, 
como estas variâncias são componentes da variância fenotípica como acima mostrado, 
tem-se ® F/C > fmi •

O uso de progênies endogâmicas pode parecer muito atrativo uma vez que 
as quantidades de variâncias genéticas aditivas exploradas por esses métodos são 
muito altas quando comparadas às progênies de meios-irmãos e de irmãos germanos. 
Entretanto, na expressão da resposta à seleção tem-se o componente Dt que pode 
ser negativo (Souza Jr., 1989) e, portanto, pode reduzir substancialmente o ganho 
com seleção. Também, em espécies onde a depressão por endogamia é muito elevada, 
a avaliação desses tipos de progênies pode acarretar problemas experimentais graves 
devido a deficiências de germinação. Além disso, devido a exposição da carga 
genética pela endogamia, progênies que tenham elevada concentração de alelos 
favoráveis podem ser descartadas devido à presença de locos heterozigóticos cujos 
alelos recessivos deletérios ou letais são expostos. Todos estes aspectos negativos 
aliados ao fato do Ne de cada progênie ser baixo, podem resultar em insucesso dos 
programas e, portanto, o uso desses tipos de progênies devem ser vistos com reservas. 
Resultados com milho têm mostrado que o uso de progênies endogâmicas em 
programas de seleção recorrente não tem tido sucesso no melhoramento de 
populações (Lamkey,1992).

A seleção massal só deve ser utilizada para caracteres cujos coeficientes de 
herdabilidades tenham magnitudes elevadas. Exemplos desses caracteres são altura 
das plantas, precocidade, resistência ou tolerância à pragas e doenças. Esses 
caracteres, em programas de melhoramento aplicados, devem ser selecionados por 
ocasião da obtenção das progênies. Da Tabela 3, nota-se que quando é possível se 
praticar seleção nos dois sexos, isto é, faz-se intercruzamento apenas de plantas 
selecionadas, a resposta à seleção é o dobro daquela em que o intercruzamento é 



192 Recursos Genéticos e Melhoramento - Plantas

realizado com plantas selecionadas e não selecionadas. No primeiro caso, 
normalmente, o caráter pode ser avaliado e selecionado antes do florescimento, 
enquanto no segundo caso o caráter só pode ser avaliado após o florescimento. Em 
espécies perenes, semi-perenes e de reprodução assexuada, a seleção massal pode 
ser praticada nos dois sexos para qualquer caráter uma vez que pode se utilizar da 
superposição de gerações ou de clones das plantas selecionadas para se praticar a 
recombinação.

O efeito da endogamia causada pela redução do tamanho efetivo populacional 
(Nf) deve ser considerada com cuidado, uma vez que deve ser manipulada para ou 
impedir a sua ocorrência ou introduzi-la de forma intencional. Note que na expressão 
da resposta à seleção o termo DE/2Nc é subtraído da mesma, onde DE refere-se à 
depressão por endogamia total. Dessa forma DE é ponderado por 2Ne e, portanto, 
pode-se manipular o tamanho efetivo populacional para reduzir ou impedir a 
ocorrência de endogamia nas populações sob seleção, uma vez que a mesma pode 
diminuir ou até anular o ganho com seleção. A única forma de impedir que isso 
ocorra é manter N alto, seja pelo tipo de progênie a ser utilizada para recombinação 
como pela intensicíade de seleção a ser aplicada. Nos programas de seleção recorrente 
onde o objetivo é melhorar as populações para serem utilizadas como variedades ou 
para servirem de fontes para o desenvolvimento de clones, Nc deve ser mantido em 
níveis altos para impedir a ocorrência da depressão por endogamia. Entretanto, nos 
programas onde se visa a utilização das populações como fontes de linhagens para o 
desenvolvimento de híbridos, deve-se utilizar progênies endogâmicas para a 
recombinação para submeter as populações à endogamia com o intuito de se reduzir 
as suas cargas genéticas e, consequentemente, facilitar a obtenção de linhagens 
endogâmicas. Neste caso, a endogamia é introduzida gradativamente nas populações, 
utilizando-se Nc’s relativamente baixos em cada ciclo seletivo. Deve-se lembrar que o 
tamanho efetivo populacional reduz, também, as magnitudes dos componentes da 
variância genética e, portanto, se reduzi-las de forma drástica o melhoramento de 
populações pode ficar comprometido pela redução da variância genética aditiva (Souza 
Jr„ 1995b).

TABELA 3. Unidades de seleção (US) e recombinação (UR), quantidades de variâncias e covariâncias 
exploradas ( e Dt) e tamanhos efetivos (Ne) de uma unidade de recombinação de diversos 
esquemas de seleção recorrente intrapopulacional.

Esquema ÍZS1 Í//F A N e

Meios irmãos
MI MI 1/4 0 4
MI s. 1/2 0 1

Irmãos germanos
IG IG 1/2 0 2
IG s, 1/2 0 1

Endogâmicas
s s 1 1/2 11
S:

1
S2 3/2 5/4 0,67

Massal PI PI 1/2 0 4
Um sexo PI PI 1 0 2
Dois sexos
Dois sexos

PI 1 U 1

1, s -PI refere-se à planta individual. Para plantas perenes, semi-perenes e de reprodução vegetativa, S, refere se às plantas ou clones
destas que deram origem às progênies.
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6.8 SELEÇÃO RECORRENTE INTERPOPULACIONAL

A seleção recorrente interpopulacional ou recíproca tem como objetivo o 
melhoramento da geração F( do cruzamento de duas populações, ou seja, do híbrido 
interpopulacional (Comstock et al. 1949). Na implementação desse processo seletivo, 
genótipos de duas populações, denominadas de 1 e 2, são avaliadas em cruzamentos 
recíprocos, onde cada população é utilizada como testadora da outra. As progênies 
de cada população, em cruzamentos com a recíproca, que apresentarem capacidades 
de combinação superiores são selecionadas e os genótipos relacionados a estas progênies 
selecionadas são recombinados para gerar as populações melhoradas. Assim, a avaliação 
e seleção é feita ao nível interpopulacional, mas a recombinação é feita dentro de 
cada população mantendo as suas identidades. Neste processo seletivo são necessários, 
então, dois tipos de progênies ou genótipos de cada planta, isto é: progênies 
interpopulacionais para a avaliação e genótipos intrapopulacionais para a 
recombinação. Para espécies que se reproduzem apenas sexuadamente utilizam-se 
dois tipos de progênies; para espécies perenes e semi-perenes utilizam-se das próprias 
plantas que deram origem as progênies interpopulacionais para a recombinação; e 
para espécies que se reproduzem assexuadamente utilizam-se clones das plantas que 
deram origem as progênies para a recombinação.

Esse processo seletivo é dirigido para programas de obtenção de híbridos de 
linhagens, híbridos interpopulacionais e híbridos de cruzamentos de clones. Isso 
porque enfatiza-se o melhoramento do híbrido interpopulacional e não o 
melhoramento das populações per se. Dessa forma, procura-se melhorar a heterose 
do cruzamento de duas populações. O melhoramento do híbrido interpopulacional 
depende do melhoramento das populações per se e da heterose de seu cruzamento 
(Souza Jr., 1992; 1993). Como na seleção recorrente recíproca enfatiza-se o 
melhoramento do cruzamento de populações, a heterose aumenta com o decorrer 
das gerações de seleção. Assim, o efeito direto da seleção interpopulacional se dá no 
híbrido interpopulacional, enquanto as alterações nas populações per se são 
consideradas como efeitos indiretos.

Os esquemas mais utilizados de seleção recorrente recíproca são aqueles 
envolvendo progênies de meios-irmãos ou de irmãos germanos interpopulacionais 
para a avaliação e progênies S^s para a recombinação (Hallauer,1984; 1985). Outros 
esquemas envolvendo a avaliação de progênies de meios-irmãos ou de testcrosses de 
meios-irmãos e recombinação de progênies de meios-irmãos foram sugeridos 
(Paterniani & Vencovsky, 1977; 1978) mas não têm sido utilizados por motivos que 
se verá a seguir. A expressão geral da resposta esperada à seleção recorrente 
interpopulacional é (Souza Jr, 1992):

/ af l2) + (z2cct^21 / of21)

em que zje z’2são os diferenciais de seleção estandardizados (intensidades de seleção) 
aplicados nas populações 1 e 2; ct*12 e ct^21 são as variâncias genéticas aditivas 
interpopulacionais relacionadas às populações 1 e 2; afl2 e of21 são os desvios- 
padrão fenotípicos das unidades de seleção associados às populações 1 e 2, 
respectivamente, e c é o coeficiente que multiplica as variâncias aditivas e que dependem 
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do esquema seletivo utilizado. Evidentemente, os desvios-padrão fenotípicos das 
unidades de seleção dependem do tipo de progênie que é utilizada para a avaliação, 
como já visto. Note, que nesta expressão não faz parte os efeitos da depressão por 
endogamia causada pela redução do tamanho efetivo populacional. Isto ocorre porque 
este efeito se manifesta nas populações per se e não em seus cruzamentos.

Os esquemas de seleção recorrente interpopulacional sugeridos estão 
discriminados na Tabela 4, com as quantidades de variâncias genéticas aditivas 
interpopulacionais exploradas por cada método e os tamanhos efetivos populacionais 
de uma unidade de recombinação. Esta tabela mostra que os esquemas em que se 
utilizam progênies de meios-irmãos e de irmãos germanos como unidades de seleção 
exploram as mesmas quantidades de variâncias aditivas e, também, o tamanho efetivo 
de cada unidade de recombinação são iguais. O desvio padrão fenotípico de médias 
de progênies de irmãos germanos é superior àquele de meios-irmãos (Souza Jr., 1998) 
e, portanto, a resposta à seleção com o esquema de meios-irmãos é superior ao de 
irmãos germanos. Entretanto, com progênies de irmãos germanos utiliza-se metade 
da área para a avaliação que aquele requerido com progênies de meios-irmãos e, 
assim, no esquema com progênies de irmãos germanos pode-se avaliar o dobro de 
progênies do que seria possível com o esquema de meios-irmãos, considerando a 
mesma área experimental. Conseqüentemente, a intensidade de seleção pode ser 
duplicada e, então, o esquema seletivo com progênies de irmãos germanos pode ser 
superior ao de progênies de meios-irmãos. Contudo, como já visto, uma vez amostrada 
a população corretamente, o aumento no número de progênies não aumenta de 
forma proporcional o número de progênies superiores (Souza Jr. & Vencovsky, 1978).

Os esquemas com progênies de meios-irmãos interpopulacionais e testcrosses 
de progênies de meios-irmãos como unidades de seleção e progênies de meios-irmãos 
intrapopulacionais como unidades de recombinação (Paterniani & Vencovsky, 1977; 
1978), exploram quantidades muito baixas das variâncias genéticas aditivas 
interpopulacionais e, portanto, apresentam baixas eficiências quando comparados 
aos demais esquemas acima citados (Tabela 4). Outra modificação de seleção recorrente 
interpopulacional utiliza-se de progênies de meios-irmãos interpopulacionais para a 
avaliação obtidas alternadamente de plantas SQ e Sp e a recombinação é feita de 
forma alternada com progênies S^s e de meios-irmãos. Esse esquema seletivo permite 
que a recombinação e a obtenção de progênies se faça de forma simultânea, 
diminuindo, portanto, uma fase e, com isso, um ciclo seletivo pode ser completado 
em um ano com a utilização de geração de inverno (Souza Jr., 1987). Resultados 
desse esquema seletivo em milho, mostraram que ele é muito mais eficiente que os 
esquemas de meios-irmãos e de irmãos germanos, uma vez que apresentou respostas 
à seleção para diversos caracteres comparáveis às desses esquemas, mas cada ciclo 
completa-se em um menor número de anos (Souza Jr. & Pinto, 2000).

É preciso ressaltar, que para as espécies perenes, semi-perenes e de reprodução 
assexuada, a recombinação pode ser feita com as próprias plantas que deram origem 
às progênies selecionadas ou clones destas. Isso pode facilitar sobremaneira o esquema 
seletivo, uma vez que nestes casos não há necessidade de se produzir dois tipos de 
progênies. Assim, na Tabela 4, a unidade de recombinação deve ser substituída 
para PI (planta individual) para estas espécies.
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TABELA 4. Unidades de seleção (tZS) e de recombinaçáo (UR), quantidades de variâncias aditivas 
interpopulacionais exploradas (a^12 e a^21) e tamanhos efetivos (/V) de uma unidade de 
recombinaçáo de quatro esquemas de seleção interpopulacional.

Esquema US UR" _2 
a421 N e

Meios irmãos MI s, 1/4 1/4 1

Irmãos germanos IG s, 1/4 1/4 1

Meios irmãos Mod. MI MI 1/8 1/8 4

Testecrosses MI TMI MI 1/16 1/16 4
8Para plantas perenes, semi-perenes ede reprodução vegetativa, S( refere-se às plantas ou clones destas que deram origem às progênies.

6.9 SELEÇÃO RECORRENTE INTRA VERSUS INTERPOPULACIONAL

Como visto, a seleção recorrente intrapopulacional melhora as performances 
das populações per se, enquanto a seleção interpopulacional melhora as performances 
dos híbridos interpopulacionais. Assim, para o desenvolvimento de variedades ou 
populações em espécies onde a heterose não é importante, a escolha óbvia recai sobre 
a seleção intrapopulacional. Por outro lado, se a heterose é importante a escolha, 
também óbvia, recai sobre a seleção recorrente interpopulacional. Isto, porque com 
a seleção intrapopulacional a heterose dos cruzamentos tende a diminuir e com a 
seleção interpopulacional a aumentar (Souza Jr. & Miranda Filho, 1985). Entretanto, 
devido a própria biologia reprodutiva e história evolutiva, as espécies alógamas 
normalmente apresentam heteroses com elevadas magnitudes e que são exploradas 
comercialmente.

Nos programas de seleção recorrente é preciso que tanto as performances das 
populações per se quanto as dos seus híbridos sejam melhoradas a taxas adequadas. 
Assim, tanto a seleção recorrente intrapopulacional quanto a interpopulacional não 
preenchem esses requisitos simultaneamente. Isso ocorre, porque na seleção 
intrapopulacional o melhoramento das populações per se é superior aos dos seus 
híbridos e, portanto, a heterose de seus cruzamentos diminui; na seleção 
interpopulacional ocorre o contrário, ou seja, o melhoramento dos híbridos 
interpopulacionais é superior às das populações e, portanto, a heterose dos seus 
cruzamentos aumenta. Além disso, na seleção interpopulacional uma das populações 
apresenta taxas adequadas de melhoramento, enquanto a outra apresenta taxas muito 
baixas ou mesmo negativas (Souza Jr., 1993, 1999).

O melhoramento dos híbridos interpopulacionais (RSH(n) é função do 
melhoramento das populações per se (7?^,, + Rspf e da heterose (7?5A), isto é (Souza Jr, 
1983; Souza Jr. & Miranda Filho, 1989):

^W(12) = + R^' 2] + Rsh-

Com a seleção intrapopulacional, Rsp] e Rsp2 apresentam valores altos mas R h 
diminui; com a seleção interpopulacional uma das populações é melhorada a taxas 
altas (exemplo Rsf), a outra apresenta taxas muito baixas e até negativas (exemplo 
Rç ) e Rsh aumenta. Portanto, nenhum dos dois processos seletivos são capazes de 
melhorar as populações e seus híbridos interpopulacionais simultaneamente. Este 
fato pode ser compreendido da seguinte forma: para populações divergentes de grupos 
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heteróticos distintos, normalmente, tem-se uma das populações superior (exemplo- 
população 1) à outra (população 2) em performance e, neste caso, a população 1 tem 
em média frequências dos alelos favoráveis superiores às da população 2. Desse modo, 
a população 2 é uma excelente testadora para a população 1, mas esta é uma péssima 
testadora para a população 2, ocasionando os problemas citados com a seleção 
interpopulacional (Souza Jr., 1993).

Como há necessidade do melhoramento das populações per se, principalmente 
em programas de híbridos em que as performances das linhagens dependem das 
performances das populações de onde foram extraídas (Souza Jr., 1985), e dos híbridos 
interpopulacionais, é preciso introduzir uma alternativa para contornar o problema 
(Souza Jr., 1993). Assim, essa alternativa seria um esquema intermediário entre a 
seleção intra e interpopulacional. Nesse esquema, a população com performance inferior 
(por exemplo - população 2) seria utilizada como testadora da população 1 e dela 
mesma (população 2), acarretando dessa forma o melhoramento a níveis adequados 
das performances das populações per se e também da heterose, uma vez que a população 
1 será melhorada para capacidade de combinação com a população 2. Evidentemente, 
a taxa de melhoramento da heterose ocorrerá em um nível inferior que com a seleção 
interpopulacional, mas as duas populações serão melhoradas a taxas adequadas. Como 
o híbrido interpopulacional é função do melhoramento das populações per se e da 
heterose, este esquema é tão eficiente quanto a seleção interpopulacional no 
melhoramento do híbrido interpopulacional, uma vez que o melhoramento da 
população 2 compensaria a redução da taxa de melhoramento da heterose (Souza Jr., 
1993; 1999).

7. SELEÇÃO RECORRENTE E PRODUÇÃO DE CULTIVARES

No desenvolvimento de cultivares usualmente utilizam-se de reciclagem de 
materiais genéticos elites para se formar populações. Assim, linhagens elites são 
cruzadas e a população resultante desses cruzamentos são utilizadas para a extração 
de linhagens que serão utilizadas para a produção de híbridos; da mesma forma 
clones elites são cruzados para formar populações de onde novos clones são 
selecionados. Nestes processos a variabilidade genética é esgotada no final de cada 
programa, de forma que a população formada é utilizada apenas uma vez. Com este 
tipo de programa, a base genética disponível das espécies reduz-se drasticamente 
com o decorrer dos anos e com isso aumenta a vulnerabilidade genética diante de 
novas pragas e doenças.

Com a seleção recorrente, o objetivo é melhorar as populações e manter a 
variabilidade genética no decorrer dos ciclos seletivos de tal forma que pode-se praticar 
seleção por longos períodos. Assim, as populações sob seleção recorrente são utilizadas 
como fontes de linhagens ou clones com o decorrer dos ciclos seletivos e, portanto, 
novos materiais genéticos elites podem ser desenvolvidos e serem introduzidos nos 
programas de reciclagem de materiais elites. Dessa forma, pode-se evitar a redução 
da base genética dos materiais disponíveis para reciclagem e, conseqüentemente, o 
risco de vulnerabilidade genética é atenuado.

Melhorando-se as populações via seleção recorrente, aumenta-se a 
probabilidade de obter-se novos híbridos ou clones, aumentando-se, portanto, as 



Melhoramento de espécies alógamas 197

taxas de melhoramento genético dos programas de desenvolvimento de cultivares. 
Para visualizar os efeitos benéficos da seleção recorrente na produção de cultivares, 
considere uma população sob seleção recorrente e que são extraídas cultivares (híbridos 
ou clones) dessa população original (CQ) e após n ciclos de seleção recorrente (CJ. A 
média de um caráter qualquer após n ciclos de seleção recorrente é:

H„ = Ho *nRsp

em que |J.n é a média da população após n ciclos de seleção, |l0 é a média da população 
original, n refere-se ao número de ciclos de seleção e Rsp à resposta média à seleção 
por ciclo dos n ciclos seletivos.

As médias esperadas de cultivares (híbridos ou clones) selecionadas da 
população original (MC(/0) e após n ciclos de seleção recorrente (M-Cy„) são, 
respectivamente:

^cuo = + Rscuo e

^CUn = H„ + RSCUn >

onde Rscuo e RSCUn são as respostas à seleção de cultivares derivadas da população 
original e dessa mesma população após n ciclos seletivos, respectivamente.

Substituindo-se a expressão de na ultima expressão, obtém-se:

HcUi = Ho + nRSP + RSCUn

e, portanto, a média das cultivares selecionadas da população após n ciclos de seleção 
recorrente é função da resposta à seleção das cultivares e, também, do melhoramento 
da população via seleção recorrente.

Comparando-se as médias das cultivares selecionadas da população original 
e após n ciclos de seleção recorrente, têm-se que:

AjX = pcy„ — Pc</0 ~ nRsP + ^SCUn ~ RsCUO )

cuja expressão pode ser reescrita da seguinte forma:

Ap = nRsp + l(íOGn /oFn) —(<CTC0 /oFo)

onde i é o diferencial de seleção estandardizado, ct;L„ e Oç0 são as variâncias genéticas 
de cultivares (híbridos ou clones) nos ciclos n e zero de seleção recorrente, e a F„ e 
o F0 são os desvios-padrão fenotípicos das unidades de seleção dos ciclos n e zero de 
seleção recorrente, respectivamente. Supondo-se que as intensidades de seleção são 
iguais, isto é, in = io e os desvios-padrão são similares ~ctfo =of > têm-se:

Ap — nRsp + (z / cs F) (oc„ oC0) .
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Portanto, a diferença das performances das cultivares selecionadas da população 
original e da população melhorada com n ciclos de seleção recorrente é função do 
número de ciclos («), da resposta média da população à seleção recorrente (Rf e das 
diferenças das variabilidades genéticas das cultivares que estão sendo desenvolvidas 
nos ciclos original e n ( cs2Gn — CTg0 ). Se as variâncias genéticas não se alterarem de 
forma substancial esta diferença se aproxima de zero; como isto é esperado porque na 
seleção recorrente as variâncias genéticas devem ser mantidas em níveis adequados, a 
expressão anterior reduz-se a:

A|1 = nRsp

e a diferença das performances das cultivares selecionadas antes e após o melhoramento 
da população é diretamente proporcional aos efeitos da seleção recorrente. Com isso, 
demonstra-se a importância da seleção recorrente para a obtenção de cultivares 
superiores àqueles em uso e as taxas de melhoramento de cultivares podem se manter 
em níveis adequados. Essas deduções mostram também a importância de se manter 
a variabilidade genética das populações em níveis adequados para a obtenção de 
cultivares melhoradas (Souza Jr., 1999).

Dessa forma, a reciclagem de materiais elites para o desenvolvimento de novas 
cultivares deve ser complementada com programas de seleção recorrente. Enquanto 
a reciclagem de materiais elites é muito importante para a liberação de cultivares a 
curto prazo, ela acarreta a redução da variabilidade genética expondo essas cultivares 
aos riscos da vulnerabilidade genética. Os programas de seleção recorrente reduzem 
substancialmente esses riscos liberando novos materiais elites, não relacionados àqueles 
oriundos da reciclagem de linhagens ou cultivares elites, para serem utilizados 
diretamente na produção de híbridos de linhagens ou novos clones e, também, 
incorporando esses novos materiais elites para os programas de reciclagem de linhagens 
e clones.
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1. INTRODUÇÃO

As plantas autógamas incluem as espécies que possuem flores hermafroditas 
e que se reproduzem predominantemente por meio da autopolinização. Esse sistema 
de polinização ocorre principalmente devido à morfologia floral que força a liberação 
do pólen dentro da própria flor, ou o amadurecimento e liberação do pólen antes da 
abertura da flor, cleistogamia. Assim, ocorre a autofecundação, pois os grãos de pólen 
de uma flor unem-se aos óvulos da mesma flor. Na verdade, entre as espécies 
autógamas, há uma taxa variável de cruzamentos, principalmente promovidos por 
insetos que visitam as flores. Entretanto, a reprodução é, como já mencionado, 
predominantemente por autofecundação e aceita-se um máximo de 5% para que a 
espécie seja considerada autógama.

Entre as espécies autógamas anuais mais importantes e utilizadas no Brasil 
estão o alface, o amendoim, o arroz, a aveia, a berinjela, o caupi, a ervilha, o feijão, o 
feijão-fava, a soja, o sorgo, o tomate e o trigo. As perenes autógamas ocorrem em 
número reduzido, porém algumas importantes são o pêssego e a nectarina.

A autofecundação sucessiva leva à homozigose. Assim, nas espécies autógamas, 
uma cultivar é representada por um genótipo homozigótico — linhagem —, ou uma 
mistura de linhagens fenotipicamente semelhantes. Essa linhagem ou linhagens podem 
ter a sua constituição genotípica mantida indefmidamente, a menos que ocorra mistura 
mecânica de sementes ou algum cruzamento com outras cultivares. Do exposto, 
qualquer agricultor poderá utilizar como sementes, os grãos colhidos na geração 
anterior. Esse fato tem desestimulado muitas empresas de pesquisa, especialmente 
privadas, a investirem em programas de melhoramento destas espécies. Contudo, 
com a recente aprovação da lei de proteção de cultivares no Brasil, espera-se que 
empresas de sementes façam maior investimento no melhoramento de espécies 
autógamas.

Nesse capítulo serão discutidas as propriedades genéticas das populações 
segregantes de plantas autógamas e os métodos de melhoramento aplicáveis a esse 
tipo de planta.

2. SIMBOLOCIA UTILIZADA NA DESCRIÇÃO DE INDIVÍDUOS, 
POPULAÇÕES E FAMÍLIAS

Entre os melhoristas pode ocorrer confusão na simbologia que é adotada 
para representar o material que se está trabalhando. Essa confusão, evidentemente, 
di iculta a comunicação entre os mesmos. Por essa razão, nesse tópico será apresentada 
a ,‘imbologia utilizada nessa publicação.

O símbolo F, derivado de planta filial, é amplamente utilizado pelos 
mdhoristas. Seu emprego, entretanto, é restrito aos casos de hibridação entre duas 
lirhagens, ou seja, quando a freqüência alélica nas gerações segregantes é igual a 16. 
Pcderá ser também utilizado em situações em que a freqüência alélica for diferente 
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de V2, mas que os cruzamentos são direcionados, como ocorre nos retrocruzament<os 
ou em certos casos de cruzamentos múltiplos.

As plantas da geração Fp derivadas de cruzamentos simples o>u 
biparentais, são homogêneas geneticamente, isto é, são heterozigóticas para todos <os 
locos em que os pais diferem. A população derivada do intercruzamento dos F s ou 
da autofecundação dos mesmos é a geração F2. A partir daí, a população derivada por 
autofecundações sucessivas estará na geração Fx (F3, F4,..., F~). Vale salientar que o 
índice do F sempre indica a geração da semente - embrião - e não da planta.

O símbolo S será usado quando há intercruzamento ao acaso de vários 
indivíduos, como ocorre na seleção recorrente, ou quando a população segregante é 
proveniente do cruzamento de vários pais em proporções não definidas. Nesse caso, 
não é possível saber a freqüência alélica dos locos segregantes. O índice do S é 
semelhante ao comentado para o símbolo F. A diferença básica é que será adotado SQ 
para a população de referência ou população em equilíbrio e, portanto, equivale à 
geração F2. Se a população Sf) é autofecundada tem-se o Sr que corresponde a Fy e 
assim por diante.

Dependendo do modo como a população segregante será conduzida, há 
notações especiais que possibilitam aos melhoristas, apenas pela simbologia, inferir 
qual procedimento foi adotado nas gerações anteriores sem a necessidade de outras 
explicações.

Se as plantas da população F2 ou SQ forem colhidas individualmente, as famílias 
derivadas serão simbolizadas por F ou SQ4, isto é, o primeiro número do índice 
refere-se à geração da planta que originou a família e o segundo índice à geração 
utilizada para a sua avaliação. De modo análogo, pode-se inferir que F2 
corresponderá a avaliação de famílias derivadas de plantas F2 na geração x. Por 
analogia, F , F4x, etc irão corresponder às famílias derivadas de uma população 
segregante que foi mantida misturada até as gerações F3 ou F4, quando as plantas 
foram colhidas individualmente. Maiores detalhes a esse respeito serão 
fornecidos quando forem discutidos os métodos de condução das populações 
segregantes.

A simbologia a ser adotada no retrocruzamento é análoga ao que foi 
apresentado anteriormente. Nesse caso, a geração F, é novamente cruzada com um 
dos genitores. Se for o genitor 1 (P^ a denominação é RCU e com o genitor 2 (P?) 
será RC21. Isto é, o primeiro número do índice indica qual pai foi utilizado como 
recorrente e o segundo quantos retrocruzamentos foram efetuados. Nesse caso também 
é necessário proceder a notação quanto à geração da população do retrocruzamento. 
Como já mencionado, como a freqüência alélica é previsível, será adotado o símbolo 
F e os mesmos critérios enfatizados. Seja por exemplo:

F^C,^ refere-se às sementes F! obtidas no primeiro retrocruzamento com o pai 1. 

F2RC21: corresponde às sementes F2 obtidas no primeiro retrocruzamento com o pai 2. 

F3 4RC2): corresponde às famílias F4 derivadas de plantas da população F3 do primeiro 
retrocruzamento com o pai 2.
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3. EFEITO DA ENDOCAMIA NA CONSTITUIÇÃO CENÉTICA DAS 
POPULAÇÕES SECRECANTES

Antes de qualquer comentário a respeito dos métodos de melhoramento 
aplicáveis às plantas autógamas é necessário discutir o que ocorre com a constituição 
genotípica das populações com o decorrer das gerações de autofecundação.

Do cruzamento entre duas linhagens é obtida uma geração Fp heterozigótica 
para todos os locos em que as duas linhagens diferem. Na geração F2> 50% dos locos 
estarão em heterozigose e 50% em homozigose. Na geração seguinte, F3, a freqüência 
de heterozigotos será reduzida à metade e assim sucessivamente. Desse modo, em 
uma geração F qualquer, a freqüência de heterozigotos será fornecida por (l/2)x_1 e a 
freqüência de komozigotos l-(l/2)xl. Assim, no decorrer das autofecundações há 
incremento na freqüência de locos em homozigose e diminuição dos locos em 
heterozigose. Na geração F~, a população será constituída apenas por uma mistura 
de indivíduos totalmente homozigóticos.

Se forem considerados n genes pode-se inferir sobre a freqüência de 
homozigotos e heterozigotos numa geração F* qualquer. Neste caso ocorre uma 
situação típica de distribuição binomial, isto é, locos em homozigose ou heterozigose. 
Pode-se então prever a probabilidade de cada um dos eventos por meio da expansão 
do binômio (a + b)n, em que a é a freqüência dos locos em homozigose e b a 
freqüência em heterozigose, que como já comentado correspondem, 
respectivamente, a 1 -(1 /2)x l e (1 /2)x_l. Substituindo a e b na expressão do binômio 
tem-se: [l-(l/2)xl + (l/2)xl]n. Após algumas operações matemáticas chega-se a 
expressão apresentada por Allard (1971), ou seja, [(2X_I-1) +1 ]n.

Assim, por exemplo, se o interesse for o de verificar o que é esperado quando 
se tem quatro genes segregando (n=4) na geração F , isto é, após quatro gerações de 
autofecundação (x-l=4), tem-se: [(24-l)+l)]4=[15+l]4=(15)4+4x(15)3xl+6x(15)2xl2+ 
4x(15)xl3+l4, o que resulta 65536 indivíduos dos quais:

50625 indivíduos com todos os 4 locos em homozigose 
13500 indivíduos com 3 locos em homozigose e 1 loco em heterozigose 

1350 indivíduos com 2 locos em homozigose e 2 locos em heterozigose
60 indivíduos com 1 loco em homozigose e 3 locos em heterozigose 
01 indivíduo com todos os 4 locos em heterozigose

Depreende-se que de um total de 65536 indivíduos, 50625 serão 
completamente homozigóticos, correspondendo a 77,2 %, ao passo que apenas 1 em 
65536 ainda é esperado ser totalmente heterozigótico. Infere-se ainda, por exemplo, 
que 22,8 % ainda terão pelo menos um dos locos em heterozigose. Observe também 
que, considerando todos os locos, a freqüência média de heterozigotos será de 
0,0625=1(1x4+60x3+1350x2+13500x1+ 50625x0)/4x65536)], isto é, (l/2)x’‘ = (1/2)4.

É interessante constatar que após algumas autofecundações a maioria dos 
locos estará em homozigose. Contudo, é esperado que ocorram indivíduos na 
população, embora em freqüência baixa, que serão heterozigóticos para a grande 
parte dos locos que estão segregando. Desse modo pode ser esperado que famílias 
derivadas de indivíduos após cinco ou mais gerações de autofecundação poderão 
ainda segregar.
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Outro aspecto a ser considerado durante as gerações de autofecundação refere- 
se ao número de plantas a ser utilizado em cada geração para que se tenha probabilidade 
de sucesso com a seleção. Para ilustrar esse fato, considere por exemplo 11 genes 
segregando independentemente. Nessa situação, o número mínimo de plantas nas 
diferentes gerações segregantes para se ter pelo menos um indivíduo com todos os 
alelos favoráveis, com 95% de probabilidade, é apresentado na Tabela 1.

Observa-se que a probabilidade de ocorrência de um indivíduo com todos os 
alelos favoráveis em homozigose na F2 é muito pequena; seria necessário avaliar uma 
população superior a 12,5 milhões de plantas para garantir a sua ocorrência. 
Considerando 250 mil plantas por hectare, seriam necessários 50 ha semeados com 
a população F2, para ocorrer apenas uma planta com o genótipo desejado. Deve 
ainda ser considerada a dificuldade adicional para identificar a referida planta com 
todos os 11 alelos favoráveis. Quando se considera homozigotos e heterozigotos, esse 
número de plantas é drasticamente reduzido, pois com apenas 69 plantas é possível 
manter uma com todos os alelos.

Com o decorrer das autofecundações, conforme já mencionado, a freqüência 
de homozigotos aumenta e a de heterozigotos diminui. Em função desse fato o número 
de plantas necessário para manter todos os alelos em homozigose diminui, ao passo 
que o número necessário de plantas com alelos favoráveis em homozigose ou 
heterozigose aumenta. Na F_ esse número se iguala, pois não mais ocorrerão 
heterozigotos e a freqüência de indivíduos com todos os alelos favoráveis será fornecida 
por (1/2)1 Considerando 95% de probabilidade do evento ocorrer, seria necessário 
uma população na Fm com 6134 indivíduos para se ter todas as linhagens possíveis.

Esses resultados mostram que o número de indivíduos na geração F2 não 
necessita ser grande, contudo ele deve ser aumentado com o avanço das gerações. A 
opção seria a seleção em gerações precoces. Entretanto, a eficiência dessa seleção é 
questionável especialmente para caracteres de baixa herdabilidade (Silva et al., 1994; 
Cutrim et al., 1997). A expressão apresentada por Bernardo (1991), para estimar a 
correlação entre o fenótipo do indivíduo e ou família na geração de seleção e o 
desempenho genotípico dessas famílias na geração F~ (rFxGoo), evidencia esse fato,

TABELA 1. Número de plantas necessário nas diferentes gerações segregantes para se ter 11 alelos favoráveis, 
com 95% de probabilidade.

Gerações

Homozigose Homozigose e/ou heterozigose

Freq. do evento N° de plantas1' Freq. do evento N° de plantas1'

(1/4)” 12564988 (3/4)" 69

(3/8)" 145263 (5/8)" 525

(7/16)” 26651 (9/16)" 1678

E (15/32)" 12477 (17/32)" 3148

(31/64)" 8698 (33/64)" 4372

F (1/2)" 6134 (1/2)" 6134

Adaptado dc Ramalho et al., (1993).
‘'Número dc plantas estimado pela expressão:[log (1 - 0,95)]/[log( 1 - freq. do evento)].
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pois rFxGoo= rGxG„-h- Isto é, esse valor depende da raiz quadrada da herdabilidade (h) 
e da correlação genética entre famílias na geração de seleção e na F~ (rGxGJ, que por 
sua vez é função do coeficiente de endogamia (7), ou seja, fGxGoo= 7Õ+ZW+ÃT) • Como 
a correlação genética entre as famílias nas sucessivas gerações é normalmente alta 
(Tabela 2), o desempenho da seleção precoce é função, especialmente, da herdabilidade 
do caráter no momento em que é efetuada a seleção.

TABELA 2. Estimativas das correlações genotípicas entre as famílias nas sucessivas gerações de endogamia.

Geração i /■'
Geração j

E(,

0,5 0,93 0,89 0,88 0,87

0,75 0,97 0,95 0,93

0,875 0,98 0,97

0,9375 0,98
IZ/: Coeficiente de endogamia. Adaptado dc Bernardo (1991).

4. MÉTODOS DE MELHORAMENTO

Existem várias opções de métodos de melhoramento aplicáveis às plantas 
autógamas. Contudo, eles podem ser incluídos em três categorias: introdução de 
linhagens; seleção de linhas puras; e hibridação.

4.1 INTRODUÇÃO DE LINHAGENS

A introdução de linhagens é considerado um método de melhoramento, pois 
contribui efetivamente para a melhoria do potencial genético em uma dada região. A 
introdução pode ser visualizada sob dois enfoques: o primeiro é a introdução de 
germoplasma para ser utilizado como fonte de variabilidade em hibridações. Essa é 
uma atividade rotineira realizada em qualquer programa de melhoramento. O 
melhorista, especialmente por meio da literatura, identifica as linhagens de interesse 
e solicita ao detentor das referidas linhagens ou aos bancos de germoplasma. Essa 
introdução pode ser feita de germoplasma nacional ou de outros países. Nesse último 
caso, há procedimentos legais a serem seguidos na introdução e que não serão 
comentados aqui. Informações a esse respeito podem ser solicitadas a Embrapa 
Recursos Genéticos e Biotecnologia (CENARGEN). Mesmo com a atual lei de 
proteção de cultivares, sob o ponto de vista legal, não há nenhuma restrição na 
utilização de linhagens provenientes de outros programas para fins de utilização em 
hibridação. É esperado que o intercâmbio de linhagens entre instituições, que ocorria 
no passado, continue mesmo estando em vigor a lei de proteção.

O segundo enfoque da introdução de linhagens refere-se ao uso direto em 
uma dada região. Nesse caso, as linhagens são introduzidas e submetidas a avaliações 
em experimentos com repetições em vários locais representativos da região, antes de 
sua recomendação. É evidente que o trabalho do melhorista, também nesse caso, é 
fundamental, pois embora ele não tenha criado as linhagens, deve utilizar de suas 
habilidades para identificar aquelas que deverão ser recomendadas aos agricultores. 
Esse procedimento foi muito comum no passado em várias espécies autógamas e 
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ainda persiste em regiões cujas instituições não possuem um programa próprio de 
hibridação. Atualmente, com a lei de proteção de cultivares, para que ocorra a 
introdução de linhagens de outros programas nacionais há necessidade de um acordo 
formal entre as instituições envolvidas, para que o material recomendado possa ser 
comercializado como semente.

4.2 SELEÇÃO DE LINHAS PURAS

Em algumas espécies autógamas, especialmente aquelas utilizadas por 
agricultores de subsistência, tais como arroz e feijão, os agricultores não possuem o 
hábito de adquirir sementes anualmente, e reutilizam os grãos colhidos como sementes 
por várias gerações. Nessa condição, é esperado que ocorra variabilidade dentro da 
“cultivar” em uso. Essa variabilidade é decorrente de mistura mecânica de linhagens 
diferentes, seguida muitas vezes de fecundação cruzada entre elas no campo, e da 
ocorrência de mutação.

Assim, é esperado que o germoplasma usado por vários anos pelos agricultores 
seja uma mistura de linhas puras. Considerando o número de gerações de cultivo 
sucessivo e a área semeada anualmente, o número de linhagens genotipicamente 
diferente dentro da população é enorme. Além do mais, com a atuação da seleção 
natural, é esperado que persistam apenas aquelas combinações gênicas que sejam 
mais adaptadas, ou seja, mais favoráveis às condições de cultivo prevalecentes na 
região.

Do exposto, é esperado para essas espécies, que a seleção dentro do 
germoplasma em uso pelos agricultores, seja um método eficiente. O método é 
denominado seleção de linhas puras pelas razões já expostas.

O emprego desse método já foi relatado em algumas situações em arroz (Love, 
1955) e em feijão (Ramalho et al., 1982). O procedimento básico é apresentado na 
Figura 1. Observe que a população básica onde será iniciada a seleção pode ser 
proveniente de um ou vários agricultores, de preferência envolvendo vários para se 
ter uma melhor representatividade da variabilidade disponível.

O material colhido dos agricultores é semeado misturado na área experimental. 
Durante o cultivo, o melhorista acompanha o desenvolvimento das plantas, 
identificando as mais promissoras com relação à arquitetura e ocorrência de pragas e 
doenças. Na colheita são observados caracteres dos grãos. As plantas são colhidas 
individualmente obtendo-se as famílias — linhas puras — que serão avaliadas na safra 
seguinte.

Na avaliação, como o número de linhas puras é normalmente grande, é 
semeada uma linha com 2 a 3 m de comprimento de cada, colocando a espaços 
regulares uma testemunha, cultivar já recomendada. De modo análogo é realizada a 
seleção das melhores linhas puras, que pode ser visual, ou utilizar-se de alguma medida 
na tomada de decisão. As linhas selecionadas são novamente colhidas individualmente 
e mais extensivamente avaliadas nas gerações seguintes, utilizando experimentos com 
repetições.

No final do processo seletivo, o melhorista irá identificar uma ou algumas 
linhas puras. Nesse último caso, as linhas poderão ser mantidas isoladas ou misturadas 
para originar uma nova cultivar.
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'Selecionam-se plantas individualmente com padrões 
fenotipicos desejáveis (arquitetura, resistência às 
doenças, tipo de grão etc), de uma população oriunda 

kda mistura de amostras obtidasdosagricultores.

fase anterior são semeadas, dando origem a
uma linhagem. As n linhagens obtidas serão 
avaliadas para vários atributos, inclusive 
produtividade. As que sobressaírem serão

^avaliadas na etapa seguinte.

'As y linhagens, selecionadas na fase anterior è' 
colhidas individualmente, serão mais exten
sivamente avaliadas em experimentos com 
repetição. Esta fase de avaliação é repetida por 

^diferentes anos e locais._____________ y

As s linhas puras obtidas no final do processo 
seletivo, após todas as avaliações, poderão ser 
mantidas isoladas, constituindo novas cultivares, ou 
misturadas, se homogêneas, dando origem a uma 

k nova cultivar.________________________,

FIGURA 1. Esquema de condução de populações pelo Método de Seleção de Linhas Puras.

4.3 MELHORAMENTO POR HIBRIDAÇÃO

A hibridação deve ser utilizada quando o objetivo do programa de 
melhoramento é reunir em um único indivíduo - linhagem - os alelos desejáveis que 
se encontram em linhagens distintas (Fehr, 1987; Ramalho, 1997). Para aplicação 
desse método existem três etapas fundamentais: a escolha de genitores a serem 
cruzados; a obtenção da população segregante; e a escolha do método de condução 
da população segregante.

4.3.1 ESCOLHA DOS GENITORES

Em qualquer espécie há infinito número de combinações possíveis entre os 
genitores. Entretanto é impossível obter todas as combinações e a alternativa é proceder 
uma escolha criteriosa dos genitores e concentrar os esforços de seleção apenas dentro 
das combinações mais promissoras. Para se ter sucesso na escolha dos genitores para
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um programa de melhoramento, os objetivos devem ser bem claros, pois a decisão 
depende dos caracteres a serem melhorados, do tipo de controle genético dos caracteres 
e da fonte de germoplasma disponível (Fehr, 1987).

Se o caráter a ser melhorado for de herança qualitativa, isto é, controlado por 
poucos genes e pouco influenciado pelo ambiente, a decisão sobre os genitores é mais 
fácil. Nesse caso, normalmente é realizada a hibridação de uma linhagem portadora 
do alelo de interesse com outra que apresente boas características agronômicas.

Em se tratando de caracteres quantitativos, ou seja, controlados por muitos 
genes e muito influenciados pelo ambiente, como é o caso da produtividade de grãos, 
a escolha dos genitores já não é tão simples. Estes devem ser tais que possibilitem a 
obtenção de populações segregantes com média alta, associada à grande variabilidade 
para o caráter sob seleção.

Um argumento interessante para mostrar a importância de gerar uma 
população com grande variabilidade foi apresentado por Fouilloux & Bannerot (1988). 
Supondo que se deseja obter uma linhagem que acumule 16 alelos favoráveis e for 
utilizada uma população heterozigótica para os 16 locos, a probabilidade de se obter 
tal linhagem será P=(l/2)n=(l/2)l6=l/65536. Admitindo-se a semeadura em parcela 
de 1 m2 para avaliar cada família, serão gastos cerca de 6,6 ha para identificar tal 
linha. Considerando agora que se disponha de uma população segregando para 20 
locos, a probabilidade de obter a linhagem desejada, ou seja, com pelo menos 16 
alelos favoráveis, será P( 16)+P( 17)+P( 18)+P( 19)+P(20)= 1 /167. Usando o mesmo 
argumento anterior, com 167 m2 é esperada pelo menos uma linhagem com o número 
de alelos desejados. Adicionalmente, se estiverem segregando mais dois genes, isto é, 
22 locos, a probabilidade passará a ser 1/38. Nesse caso, o aumento de 10% na 
variabilidade da população, reduz o recurso necessário para se atingir o objetivo em 
77%=[l-(38/167)xl00],

Os métodos de escolha de genitores, visando ao melhoramento de um caráter 
quantitativo, foram classificados em duas categorias por Baenziger & Peterson (1991): 
a primeira delas envolve os procedimentos que utilizam apenas informações dos pais 
e a segunda utiliza o desempenho de suas progênies. Entre as alternativas de escolha 
dos genitores utilizando o seu próprio desempenho, o mais empregado é a média do 
caráter em questão. Esse procedimento, apesar de importante e ser o mais utilizado, 
tem como desvantagem a impossibilidade de antever a variabilidade genética no 
cruzamento. O fato de dois pais apresentarem média alta não implica que o híbrido 
entre eles irá gerar uma população segregante com variabilidade suficiente para obter 
sucesso com a seleção.

Uma medida que pode ser associada à média e que fornece indicação da 
divergência entre os genitores é o coeficiente de parentesco. Ele é obtido por meio da 
genealogia dos genitores, e tem como princípio que quanto mais aparentados, maior 
deve ser o número de locos em comum e menor a divergência. Assim, é esperado que 
se os pais não forem aparentados, a população segregante oriunda de seu cruzamento 
apresente uma grande variabilidade genética. Um inconveniente desse procedimento 
é que pode acontecer dos indivíduos serem aparentados, mas se complementarem 
para a característica de interesse ou não aparentados, mas pouco divergentes. Assim, 
esse método pode não ser muito eficiente para a escolha de genitores.
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Uma outra opção é a utilização das técnicas de análise multivariada. Elas 
possibilitam aos melhoristas escolherem os genitores tendo como referência um 
conjunto de caracteres. Informações a esse respeito são freqüentes na literatura 
(Cruz,1990; Ferreira et al., 1995; Abreu, 1997).

A divergência genética também pode ser obtida por meio de marcadores 
moleculares. A vantagem dessa técnica é a de detectar divergência genética diretamente 
no DNA ou em seus produtos diretos. Comentários a respeito desse procedimento 
podem ser encontrados em Lee (1995) e não serão tratados aqui. É importante, 
contudo, salientar que essas técnicas consideram toda a informação e não apenas 
aquela envolvida com o caráter em apreço. Assim, dois genitores em potencial podem 
apresentar enorme divergência em termos moleculares, contudo para o caráter sob 
seleção as diferenças não serem expressivas.

Dentre os procedimentos disponíveis de escolha de pais, utilizando o 
desempenho de suas progênies, os cruzamentos dialélicos têm sido os mais utilizados. 
Eles correspondem ao intercruzamento de n linhagens, duas a duas. Os dialelos podem 
ser completos, quando todas as linhagens são cruzadas duas a duas, ou então parcial, 
quando um grupo de linhagens é cruzado com outro. A literatura a esse respeito é 
extensa fornecendo detalhes sobre as análises e interpretações dos resultados e não 
serão tratados aqui (Ramalho et al., 1993; Cruz & Regazzi, 1994).

É necessário enfatizar que embora os dialelos sejam muito úteis, têm como 
principal limitação a impossibilidade de envolver um grande número de linhagens 
em função do trabalho nas hibridações e, sobretudo, na obtenção de todas as 
combinações híbridas geradas. Uma alternativa já disponível há algum tempo, mas 
pouco explorada, são os dialelos circulantes. Nesse caso os g genitores envolvidos 
estarão presentes em um número de combinações híbridas variando de 2 a g-1. Assim, 
os dialelos circulantes podem eliminar a principal restrição dos dialelos completos ou 
parciais. Por exemplo, utilizando 100 genitores em que cada um está envolvido em 
três cruzamentos (s=3), o número de combinações híbridas a serem obtidas e avaliadas 
passa para 150, ao invés das 4950 do dialelo completo, tornando-se uma condição 
muito mais factível.

Utilizando técnica de simulação de dados foi realizado estudo para verificar o 
grau de confiabilidade das informações obtidas no dialelo circulante em relação ao 
completo (Veiga, 1998). Os resultados obtidos possibilitaram inferir que os dialelos 
circulantes permitem classificar adequadamente os pais com relação à capacidade 
geral de combinação (CGC), mesmo quando o caráter considerado tem baixa 
herdabilidade.

Outra metodologia, que foi proposta por Jinks & Pooni (1976), possibilita 
predizer o potencial da população segregante em gerações iniciais, F2ou F3, em produzir 
linhagens na geração Fm que superem o desempenho de uma cultivar testemunha. 
Esse procedimento tem sido utilizado e no Brasil o seu emprego já foi relatado nas 
culturas de soja (Triller, 1994) e feijão (Otubo etal., 1996; Abreu, 1997). O princípio 
do método, como já mencionado, constitui em obter a estimativa da probabilidade 
da população segregante originar linhagens que superem um determinado padrão. 
Essa probabilidade é estimada utilizando-se das propriedades de uma distribuição 
normal padronizada, ou seja, Z=( C ■ m)/s, em que C é a média da cultivar
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considerada padrão; m é a média das linhagens na geração F~ que, em um modelo 
sem dominância, corresponde a média da geração F2, isto é, m = F2 ; s é o desvio 
padrão fenotípico entre as linhagens (OL). A variância genética entre as linhagens 
( Qç ) corresponde a duas vezes a variância genética aditiva ( G2A ) presente na geração 
F2. Pressupondo um modelo sem dominância, a variância fenotípica de F2 ( °F2 ) 
contém G2A + . Assim, 2 Q2A = 2 Op2 -20^. Considerando que a variância
ambiental entre as linhagens seja semelhante à variância ambiental na geração F2, 
tem-se que: s = = ,/2a^+a^ = . Portanto, para uma dada população i
qualquer, pode-se estimar a probabilidade de obter linhagens em F~, que superem 
uma testemunha, com informações da geração F2, pela expressão: Z.=( C * F2; )/ 

. Nessa expressão, o C2S pode ser estimado por meio da variância presente 
dentro dos dois genitores, que é toda ambiental.

Uma outra metodologia que pode ser utilizada para a escolha dos genitores 
envolve a estimativa de m+a, onde m é a média fenotípica de todas as linhagens 
possíveis, na geração F^, do cruzamento de pais completamente contrastantes; a’ é o 
somatório dos efeitos dos locos fixados nos genitores, ou seja, dos locos em que eles 
não são contrastantes. Esse método foi originalmente proposto para as plantas 
alógamas, visando identificar populações com maior potencial de extração de linhagens 
na geração F~ (Vencovsky, 1987). Para o emprego dessa metodologia basta avaliar as 
populações segregantes simultaneamente em duas gerações consecutivas, podendo 
ser, por exemplo, Fj e F2 ou F2 e Fy O ideal é que a avaliação seja realizada o mais 
precoce possível, para que os melhoristas concentrem os seus esforços apenas nas 
populações mais promissoras. Seja, por exemplo, a avaliação das gerações F( e F2. A 
média da geração F( é F] = m+ a’+ d e da geração F2 = m+ a’+ íód; sendo que mea’ 
já foram definidos e d é a soma algébrica dos efeitos dos locos em heterozigose. 
Assim, m+ a’ é estimado pelo contraste 2 F2 - ^ . De: modo análogo, se estiverem 
envolvidas as gerações F2 e F3, tem-se que m+ a’= 2 F3 - F2 .

Todos os trabalhos que utilizaram essa metodologia em plantas autógamas 
salientam a sua contribuição mas enfatizam a necessidade de se obter informações 
adicionais sobre a variância liberada no cruzamento. Isto porque, como já salientado 
várias vezes, o importante é identificar as populações com média alta e com a maior 
variância possível, pois assim aumenta-se a probabilidade de selecionar linhagens 
que superem o desempenho dos genitores.

4.3.2 OBTENÇÃO DA POPULAÇÃO SEGREGANTE

Considerando que todos os programas de melhoramento têm limitação no 
número total de famílias que podem ser avaliadas anualmente, um questionamento 
que surge é: deve-se realizar muitos cruzamentos e avaliar poucas famílias de cada ou 
poucos cruzamentos com a avaliação de muitas famílias? Fouilloux & Bannerot (1988) 
utilizaram simulação para obter informações a esse respeito. Consideraram o avanço 
das gerações utilizando uma semente por planta (método do descendente de uma 
semente - SSD), herdabilidade do caráter igual a 100%, n locos segregando e Qo 
número total de famílias sendo avaliadas. Argumentaram que a partir de uma planta 
F , com distribuição independente dos genes e freqüência dos alelos favoráveis e 
desfavoráveis igual a 0,5, nas gerações segregantes têm-se uma distribuição binominal 



212 Recursos Genéticos e Melhoramento - Plantas

para esses alelos. Nessa condição, a média da distribuição binominal é fornecida 
por |1 = n/2 e a variância por Cí2= n/4. Quando n é grande, a distribuição binominal 
tende para a normal. Assim, utilizando as propriedades da distribuição normal, o 
número de alelos favoráveis esperado em uma dada linhagem (1.) será 1. = |1 + Zo, 
uma vez que em uma distribuição normal padronizada Z=(l - |l)/<5. Dessa forma 
l.=n/2+ Z 7»/4 •

A partir dessa expressão Fouilloux & Bannerot (1988) fizeram a predição 
do número de alelos favoráveis que a melhor linhagem irá conter, considerando 
diferentes números de locos segregando pela expressão 1. = n/2+ Z 1Q 7»/4 em 
que 1Q é referente a distribuição de máximo e corresponde ao desvio esperado do 
melhor indivíduo em relação à média de uma amostra de tamanho q com 
distribuição normal (Tabela 3).

Nota-se que para n=10 a fixação de todos os alelos favoráveis por seleção 
seria conseguida com populações acima de 800 famílias. Contudo, a diferença 
entre utilizar 50 famílias ou 400, é relativamente pequena. Com outros valores de 
n, o mesmo fato é constatado. Veja que com n = 40, a avaliação de 200 famílias ou 
50 contribuiu para um ganho extra, em média, de apenas um alelo favorável. 
Depreende-se, então, que dobrar o número de famílias avaliadas não compensa o 
esforço adicional gasto na avaliação. Os autores comentam que na maioria das 
situações é preferível utilizar menor número de famílias, criando condições de se 
avaliar maior número de cruzamentos. Resultados semelhantes são relatados por 
Baker (1984).

Apesar de fornecer informações importantes, o trabalho de Fouilloux & 
Bannerot (1988), pressupõe que o caráter tenha herdabilidade (h2) igual a 100%, o 
que na maioria dos casos não acontece. Procurando verificar o efeito do número de 
famílias, quando se tem diferentes h2, Ferreira (1998) utilizou vários experimentos 
com a cultura do feijoeiro, com o número de famílias variando de 169 a 295, e com 
estimativa de h2para a produção de grãos no intervalo de 5,3 a 82,0%. Os resultados 
obtidos evidenciaram que quando se utiliza um número pequeno de famílias, inferior 
a 100, a chance de se ter herdabilidade nula, portanto, ausência de ganho com a 
seleção, pode atingir valores expressivos.

(Q) e de locos segregando (n) na população.
TABELA 3. Número de alelos presente na melhor linhagem com diferentes números de famílias avaliadas

Q n=10 n=20 n=40 n=100

25 8,1 14,4 26,3 59,9

50 8,6 15,9 27,1 61,3

100 9,0 15,6 27,9 62,6

200 9,4 16,1 28,7 63,8

400 9,7 16,6 29,4 64,9

800 10,0 17,1 30,1 65,9

1000 10,0 17,2 30,2 66,2

5000 10,0 18,2 31,6 68,4

10000 10,0 18,6 32,2 69,2
Adaptado dc Fouilloux & Bannerot (1988)
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Em síntese, se o melhorista utilizar alguns procedimentos salientados 
anteriormente para identificar as combinações mais promissoras, ele deve utilizar 
um maior número de famílias para explorar melhor a variabilidade gerada. Quando 
não houver informações precisas sobre os genitores a opção é obter o maior número 
de combinações possíveis. Contudo, o número de famílias a serem avaliadas de cada 
combinação, não deve ser muito pequeno, especialmente se o caráter sob seleção tem 
h2 baixa, pois a chance de identificar linhagens superiores é reduzida.

Há inúmeras opções de como obter as populações segregantes a partir de 
um certo número de genitores previamente escolhidos. Uma das opções é realizar 
apenas cruzamentos simples - biparentais. Nesse caso são geradas várias populações, 
cuja frequência dos alelos nos locos segregantes será sempre 1/2 de cada genitor. 
Pode-se também optar pelos cruzamentos envolvendo três pais (Pt, P2 e P3). Nesse 
caso tem-se algumas opções. Uma delas é (Pt x P2) x Py A população resultante 
possuirá 25% dos alelos de Pp e P2 e 50% de P3> É fácil entender que o P3 deve ser 
o pai em que o melhorista tenha maior interesse, pois seus alelos estarão em maior 
proporção.

Com quatro genitores (P(, P2, P e P4), tem-se várias alternativas: uma delas 
é obter o híbrido duplo (P] x P2) x (P3 x P4), onde cada um dos pais contribuirá com 
25% dos alelos da população. Outra opção é realizar o cruzamento [(P, x P2) x P3J x 
P4. Nesse caso, P( e P2 terão uma contribuição igual de 12,5%, o P3 contribuirá com 
25% dos alelos e o P4 com 50%.

Quando são empregados mais de quatro pais obtém-se uma população 
denominada de complexa (Fehr, 1987). Nesse caso entre as inúmeras opções duas 
merecem destaque. Na primeira, que é a mais frequente, são obtidos inicialmente os 
híbridos simples, em seguida os duplos e assim sucessivamente até envolver todos os 
pais. Nesse caso, o melhorista deve ter em mente que, a cada etapa, o número de 
cruzamentos a serem realizados visando manter os alelos de todos os pais envolvidos 
aumenta. Suponha, por exemplo, oito pais (Pp P2, P3 ... , Pg) e um loco com um 
alelo favorável em cada pai. Na primeira etapa, a obtenção dos cruzamentos 
biparentais, Pj x P2, P3 x P4, P5 x P6, P? x Pg, um descendente de cada cruzamento é 
suficiente. Então serão necessárias no mínimo quatro hibridações. Na segunda etapa 
serão obtidos os híbridos duplos, (P, x P2) (P3 x P4) e (P x Pfi) (P? x Pg), e a frequência 
de gametas em cada cruzamento que contém o alelo favorável de cada pai é de 14. 
Assim, a freqüência da combinação contendo todos os alelos favoráveis no híbrido 
duplo (P[ x P2) (P x P4) será de 1/16 (14 x 14), indicando serem necessários no 
mínimo 16 descendentes para se ter o indivíduo desejado. O mesmo é válido para o 
outro híbrido. Assim, o número de combinações necessárias será de 32. Na última 
etapa tem-se o híbrido múltiplo, (P[ x P2)(P3x P4)(P?x P6)(P?x Pg), e a freqüência 
esperada do indivíduo com todos os alelos favoráveis será de 1/256 (1/16 x 1/16). Se 
for considerada a probabilidade de 95% desse último evento ocorrer, seriam necessários 
765 descendentes, ou seja, 765 sementes híbridas para se ter pelo menos um indivíduo 
contendo todos os alelos favoráveis (Ramalho et al., 1993). Veja que essa estimativa 
foi efetuada considerando apenas um loco em cada pai. Com o aumento do número 
de locos segregando esses números atingem uma magnitude tal que são praticamente 
impossíveis de serem obtidos.
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Outra opção de cruzamento múltiplo que pode ser empregado é o cônico, 
proposto por Fouilloux & Bannerot (1998). Como exemplo seja o mesmo caso anterior 
com oito pais (P(, P2,... ,P8). Inicialmente cada um deles é cruzado com outros dois 
(?! x P2; P2xP ; P3 x P4;...; P? x P8; Pg x P^, gerando oito híbridos simples. Esses são 
então cruzados dois a dois [(Pt x P2) (P3 x P4); (P2 x P3) (P4 x P$); ... ;(P? x P8) 
(P1 x P2)J, obtendo-se oito híbridos duplos, de maneira que em cada cruzamento não 
ocorram genitores comuns. Esses são novamente cruzados dois a dois obtendo-se 
oito híbridos envolvendo os oito pais. Desse modo são geradas oito populações 
contendo todos os pais, na mesma frequência.

4.3.3 MÉTODOS DE CONDUÇÃO DA POPULAÇÃO SE6RECANTE

O objetivo do melhoramento de plantas autógamas, como já enfocado, é 
obter na geração F~ linhagens — genótipos homozigóticos — com alelos favoráveis no 
maior número de locos. Como já mencionado também, após a hibridação são obtidas 
sementes F( que são heterozigóticas para todos os locos em que os genitores diferem. 
Com o decorrer das gerações de endogamia a frequência de heterozigotos diminui e 
de homozigotos aumenta até a geração F~, quando todos os locos estarão em 
homozigose.

Do exposto, os métodos de condução das populações segregantes podem ser 
incluídos em duas categorias: a primeira é aquela que não separa as fases de endogamia 
da de seleção; na segunda estão incluídos os métodos que separam essas duas fases, 
isto é, a seleção só é iniciada após a maioria dos locos estarem em homozigose.

4.3.3.1 MÉTODOS QUE NÃO SEPARAM AS FASES DE ENDOCAMIA E SELEÇÃO

Nessa categoria estão incluídos principalmente os métodos massal e o 
genealógico, nos quais já a partir da geração F2, quando já existe variabilidade, inicia- 
se a seleção que continua no decorrer das sucessivas gerações de endogamia.

4.3.3.1.1 MÉTODO MASSAL

Por esse procedimento é efetuada a seleção fenotípica de indivíduos superiores 
a partir da geração F2 e continua, como mencionado, nas sucessivas gerações. Detalhes 
da condução desse método são apresentados na Figura 2. O emprego desse método é 
relativamente pequeno. Ele utiliza basicamente a habilidade dos melhoristas em, 
visualmente, identificar os indivíduos genotipicamente superiores. Assim é fácil entender 
que ele só será eficiente para caracteres de alta herdabilidade, onde há uma boa 
correspondência entre o fenótipo e o genótipo, ou seja, quando é pequena a 
influência do ambiente na manifestação do caráter. Depreende-se então, que ele só será 
apropriado para caracteres, tais como, cor de grãos, ciclo e resistência a alguns patógenos.

Para melhorar a eficiência do método, o melhorista pode ajustar a intensidade 
de seleção à herdabilidade (h2) do caráter. Isto é, só se deve aplicar alta intensidade de 
seleção se a h2 do caráter for próxima de 1,0. Em caso contrário a intensidade de 
seleção deve ser reduzida evitando a perda de alelos favoráveis já nas gerações iniciais 
de seleção. O método só é aconselhável também para aqueles caracteres que são 
pouco influenciados pela densidade de semeadura, pois há necessidade que as plantas 
sejam mais espaçadas para facilitar a seleção visual.



Melhoramento de espécies autógamas 215

Famílias

Selecionam-se plantas com base em critérios visuais 
pré-estabeleddos. As sementes são misturadas e 
semeadas para fonmar a população da geração F..

' A semelhança da F„ plantas que atendem padrões' 
pre-estabelecidos são colhidas e suas sementes são 
misturadas para formar a população seguinte. O 
processo repete-se até a geração F,

Nesta geração colhem-se as plantas individualmente, 
para dar origem às linhagens ou famílias na geração 
F„-

As famílias serão avaliadas em experimentos com 
repetições.

FIGURA 2. Esquema de condução de populações segregantes pelo Método Massal.

4.3.3.1.2 MÉTODO CENEALÓCICO - PEDICREE

O método genealógico foi proposto no final do século XIX na Suécia e França 
e, sem dúvida tem sido o mais empregado no melhoramento de plantas autógamas. 
Tem como princípio a seleção de plantas individuais a partir da geração F,, as quais 
são colhidas isoladas e semeadas em linha na geração F , quando então é realizada a 
seleção das melhores famílias e dos melhores indivíduos dentro destas famílias. O 
processo se repete até que a maioria dos locos esteja em homozigose, quando as 
melhores linhagens identificadas irão participar de experimentos regionais de 
competição de cultivares (Figura 3).

Para entender melhor esse método é importante conhecer o que ocorre com 
a variância genética com o decorrer das gerações de endogamia. Numa população 
segregante F2, proveniente do cruzamento de duas linhagens, onde a freqüência dos 
alelos nos locos segregantes é igual a 0,5 e na ausência de efeitos epistáticos, tem-se



216 Recursos Genéticos e Melhoramento - Plantas

x J *-p>

LINHAGENS

As melhores plantas são identificadas visualmente e 
coMas individualmente, dando origem às famílias 
F»

Seledona-se entre e dentro de famílias. A planta 
selecionada é colhida individualmente, dando origem 
a uma família na geração seguinte.

| Idem à geração F„

Idem à geração F„

Seleção entre e dentro de famílias. Cada planta 
selecionada dará origem a uma família F„.

Como não há praticamente mais variabilidade dentro 
das familias, as sementes colhidas de cada família 
são misturadas para serem avaliadas em 
experimentos com repetições.

FIGURA 3. Esquema de condução de populações segregantes pelo Método da Genealógico ou Pedrigree.

que a variância genética ( ), contém a variância genética aditiva () e a de
dominância ( ) ou seja: = <5^ + <5^ . Com a endogamia a participação da
variância de dominância diminui e a da variância aditiva aumenta (Tabela 4).

Tomando como referência a variância aditiva, observa-se que ocorre 1 entre 
e 0,5 dentro de famílias F3. Já entre famílias F4 tem-se 1,5 <5^ e 0,25 dentro. 
Na F; esses valores passam a ser 1,75 dA entre e 0,125 CA dentro. Depreende-se 
então que a variância genética aditiva dentro é dissipada com a endogamia. Assim, 
no método genealógico só se justifica a seleção dentro de famílias até a geração F5. 
Maiores detalhes, sobre o que ocorre com a variância genética, com a endogamia, 
inclusive para populações com qualquer freqüência alélica, são apresentados por 
Ramalho etal. (1993) e Souza Jr. (1989).

Esse método é trabalhoso, entre outras razões, porque alguns melhoristas 
anotam toda a genealogia dos indivíduos selecionados. É importante salientar que o 
argumento para se anotar a genealogia é que ela possibilita ao melhorista, uma vez
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TABELA 4. Coeficientes da variância genética aditiva () e de dominância ( <Tq ) total, entre e dentro 
das famílias nas sucessivas gerações de endogamia.

Gerações °2a °D

: X-, 1 1

Total 1,5 0,75

Entre 1,0 0,25

Dentro 0,5 0,50

è Total 1,75 0,4375

Entre 1,50 0,0625

Dentro 0,25 0,3750

Fg Total 1,875 0,2344

Entre 1,750 0,0156

Dentro 0,125 0,2188

Total 1.9375 0,1211

Entre 1,8750 0,0039

Dentro 0,0625 0,4172

Total 1,96875 0,0615

Entre 1,93750 0,0009

Dentro 0,03125 0,0605

* //.X t.. , ■. / . .. ■ ■ . : ' . ...'X . ..... . . * .. ' . . X
F_ Total 2,0000 0,0000

Entre 2,0000 0,0000

Dentro 0,0000 0,0000

identificadas as melhores linhagens, voltar nas famílias que deram origem a elas e 
efetuar nova seleção. Esse argumento contudo, deve ser questionado. O fato de uma 
família ter fornecido uma linhagem superior, por si só, não é indicação que se possa 
novamente selecionar, na mesma família, uma linhagem igual ou superior.

A característica básica do método genealógico é que a seleção em todas etapas 
é realizada visualmente, sendo essa uma limitação séria. A eficiência dessa seleção 
visual para caracteres com herdabilidade reduzida é quase sempre muito baixa (Silva 
etal., 1994; Cutrim etal., 1997). Isso é agravado pelo fato que atualmente as diferenças 
a serem detectadas para os caracteres quantitativos como produção de grãos, são cada 
vez menores e visualmente é praticamente impossível observá-las.

4.33.1 MÉTODOS QUE SEPARAM AS FASES DE ENDOCAMIA E SELEÇÃO

4.3.3.1.1 MÉTODO DA POPULAÇÃO - BULK

Esse método foi proposto também no início do século XX, sendo de fácil 
aplicação e tem sido utilizado em várias espécies autógamas. O esquema básico de 
condução é mostrado na Figura 4. Observe que a partir da geração F2, as plantas são
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As sementes colhidas nessa geração são misturadas 
paraaobtençãodageração F,

Nesta geração colhem-se plantas individuais, cujas 
sementes darão origem às famílias F,,________ \

Avaliação das famílias em experimentos com 
repetições 

FIGURA 4. Esquema de condução de populações segregantes pelo Método da População ou Bulk.

colhidas em conjunto - massalmente - e tomada uma amostra de sementes para a 
obtenção da população Fr O processo se repete por algumas gerações, quando o 
bulk é “aberto”, ou seja, são colhidas plantas individuais, que darão origem às famílias 
para serem avaliadas em experimentos com repetição, até serem identificadas as 
melhores linhas puras. Essas deverão, então, comprovar a sua superioridade nos 
experimentos regionais de competição de linhagens.

Na utilização desse método há alguns questionamentos. O primeiro deles é 
qual o número de indivíduos que deve estar presente em cada geração. Na prática, tem 
sido utilizado um número mais ou menos constante de indivíduos que está entre 1000 
e 2000. Esse aspecto deve ser bem considerado pois a principal desvantagem atribuída 
a esse método é a perda de alelos favoráveis por amostragem. Considerando a facilidade 
de condução do método, pois envolve basicamente a semeadura e colheita de uma área 
com o material da geração anterior, o problema de amostragem pode ser sensivelmente 
reduzido utilizando um número de indivíduos apropriado e crescente a cada geração, 
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pois, como comentado, a freqüência de indivíduos com os alelos favoráveis, em 
homozigose e heterozigose diminui com as sucessivas gerações de endogamia (Tabela 
1). Assim, em princípio, a população F2 não necessita ser grande, porém, o número de 
indivíduos nas populações deve ser crescente com o decorrer das gerações.

A segunda questão é quando abrir o bulk. Esse método tem como princípio 
avançar a população, sem nenhuma seleção artificial, até que a maioria dos locos 
esteja em homozigose, para só então iniciar o processo seletivo propriamente dito. 
Assim, para responder a essa indagação é necessário novamente comentar sobre o 
que ocorre com a população segregante de plantas autógamas com a endogamia. 
Como já enfatizado, a freqüência de heterozigotos reduz-se a metade à cada geração 
e a homozigose completa irá sendo atingida rapidamente. Na geração F , por exemplo, 
é esperado que 93,75 % de todos locos segregantes já estejam em homozigose. A 
partir de então o acréscimo na proporção de homogizotos é menor e não há vantagem 
em se protelar mais a abertura do bulk.

Para realçar esse fato é mostrado na Tabela 4 o que ocorre com a variância genética 
aditiva ( ) com o decorrer das gerações. Observe que seu incremento com a endogamia,

é expressivo até F4 ou F;. A partir daí os 
acréscimos que ocorrem não 
compensam protelar a abertura do bulk.

Durante o decorrer das 
gerações a população é submetida a 
ação da seleção natural. Um outro 
questionamento é se essa seleção será 
benéfica ou não para o melhorista. O 
experimento de maior duração a esse 
respeito está sendo conduzido com 
cevada nos EUA (Allard, 1988). Esse 
trabalho iniciou-se em 1929, com 
uma população de cruzamento 
múltiplo envolvendo 28 pais. Após 50 
gerações constataram-se alterações em 
vários caracteres inclusive com um 
incremento na produtividade de grãos 
de 1 a 2% ao ano, que é comparável 
ao obtido pela seleção artificial. Em 
trabalho semelhante conduzido com 
a cultura do feijoeiro no Brasil (Corte 
et al., 1998), envolvendo três 
populações segregantes oriundas do 
cruzamento de duas linhagens, 
observou-se um incremento na 
produtividade de grãos, em média, 
superior a 3% por geração, após 
15 gerações conduzidas em bulk 
(Figura 5).

- 3000
2 2500
f 2000
| 1500
'> 1000
| 500
£ 0

Gerações

T-------- 1--------1--------1--------1------- 1-------- 1--------1-------- 1--------1-------- 1--------1--------1-------- 1

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14
Gerações

FIGURA 5. Ganho com a seleção natural (GS) por 
geração em três populações de feijão conduzidas pelo 
método da população bulk após 15 gerações.
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4.33.2.2 DESCENDÊNCIA DE UMA ÚNICA SEMENTE - SSD

O método descendência de uma única semente é conhecido como SSD (Single 
Seed Descent). Foi proposto com o intuito de reduzir o tempo requerido para se 
atingir uma alta proporção de locos em homozigose, por meio do avanço das gerações 
fora da época normal de semeadura da cultura. Consiste em avançar as gerações 
segregantes, tomando uma única semente de cada indivíduo, já a partir da geração 
F , para obter a geração seguinte. Tal procedimento é repetido até que o nível de 
homozigose desejado seja atingido (Figura 6). Dessa forma, cada linhagem corresponde 
a uma planta F2 diferente e, portanto, reduz-se a perda devido à amostragem deficiente.

Entre as vantagens do método está a redução no espaço necessário para o 
avanço das gerações. Isto porque apenas uma semente por planta é utilizada para 
constituir a geração seguinte. Desse modo o avanço das gerações pode ser realizado 
até mesmo em casa de vegetação. Uma segunda vantagem é que não há perda por 
amostragem dos indivíduos F2, haja vista que todos eles estarão representados em 
todas as gerações. Além do mais, não ocorre a ação da seleção natural, que poderia 
eliminar alguns fenótipos desejáveis.

Colhe-se uma semente de cada planta da população, 
as quais são misturadas e semeadas para formar a 
população da geração F,__________________ z

Novamente. colhe-se uma semente por planta, 
formando-se uma amostra de todos os indivíduos da 
população Essas sementes são misturadas e 
semeadas para dar origem à população da geração F, 
0 processo repele-se até a geração F,.

Nesta geração colhem-se as plantas individualmente, 
para dar origem às linhagens ou famílias na geração 
Li______________ ___________________

As famílias serão avaliadas em experimentos com 
repetições

Famílias
FIGURA 6. Esquema de condução de populações segregantes pelo Método SSD (Single Seed Descent).
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Como a seleção só é efetuada após obtida uma grande proporção de locos em 
homozigose, a condução das gerações pode ser realizada fora das épocas normais de 
semeadura e em condições bem diferentes daquelas de cultivo. Uma desvantagem, 
que normalmente não é realçada, é a perda da variabilidade dentro das famílias. 
Como já foi mencionado, a variabilidade liberada dentro das famílias, com o aumento 
da endogamia, é equivalente a existente entre plantas na geração F2. Para reduzir a 
perda de variabilidade dentro das famílias é necessário partir de uma população F2 a 
maior possível.

Uma outra desvantagem é que com a perda de um indivíduo, perde-se toda 
a representatividade da planta F2. Para atenuar esse problema, tem-se proposto, no 
caso de leguminosa, utilizar-se os descendentes de uma vagem, ao invés de uma 
única semente.

Merece ser enfatizado também que em condições tropicais, para algumas 
espécies autógamas, é possível o cultivo sob condições de campo durante praticamente 
todo o ano, não havendo necessidade de recorrer ao uso de casa de vegetação. Nesse 
caso, o SSD pode não ser tão vantajoso.

4.3.3.1.3 MÉTODO DO 5Í/Í<DENTRO DE FAMÍLIAS

O bulk dentro de famílias F2ou dentro de famílias F3, foi proposto inicialmente 
por Frey (1954). Como originalmente proposto a seleção intensiva só seria realizada 
após algumas gerações de endogamia. Por essa razão esse método foi incluído entre 
aqueles em que a seleção só é efetuada após atingir a homozigose.

O princípio do método consiste na colheita de plantas individuais nas gerações 
F2 ou F3, onde cada planta originará uma família, sendo que as sementes provenientes de 
cada família são misturadas e utilizadas para a obtenção da geração seguinte (Figura 7).

Em alguns programas de melhoramento no Brasil, esse método vem sendo 
utilizado. A partir da geração F2 3 ou F , as famílias são avaliadas em experimentos 
com repetição. Esse processo é repetido por duas a três gerações, sendo, então, 
identificadas as melhores famílias, tendo como referência a performance média das 
famílias nessas gerações.

Quando a obtenção das famílias é realizada na geração F2, como proposto 
originalmente, é explorada 1 entre as famílias (Tabela 4). Já, quando realizada 
em F3, explora-se 1,5 O2Á , o que evidentemente é muito mais vantajoso e deveria ser 
a estratégia preferida; neste caso o número de famílias deveria ser maior.

Com o decorrer das sucessivas autofecundações a variabilidade dentro vai 
sendo liberada, e por isso é necessário que o número de indivíduos por família seja 
acrescido a cada geração. Desse modo, reduz-se também as perdas por amos-tragem 
dentro das famílias.

Esse método tem como principal vantagem a redução nas perdas por 
amostragem que ocorre no método do Bulk, pois os descendentes das plantas F2 ou 
F3, são mantidos individualizados. Também tem uma vantagem em relação ao 
genealógico, pois a seleção não é efetuada visualmente e dispensa as anotações da 
genealogia. Além do mais, como a seleção das famílias é efetuada utilizando 
experimentos conduzidos por mais de uma geração e em mais locais, é atenuado o 
efeito da interação no processo seletivo.
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Não há seleção dentro de família, porém poderé haver 
entre famílias. Todas as plantas de cada família são 
colhidas em conjunto de onde se obtêm uma amostra 
de sementes para perpetuã-la na geração F„.

| Idem à geração F„

Idem à geração F„

Nesta geração realizam-se seleções entre e dentro d< 
famílias. Cada planta selecionada darã origem a um; 
família que praticamente possui homozigose total e í 
chamada de linha pura

LINHAGENS
(Linhas puras)

FIGURA 7. Esquema de condução de populações segregantes pelo Método de Bulk dentro de Famílias 
Fr

A principal desvantagem é o grande trabalho envolvido na avaliação das 
famílias em experimentos com repetição. Em função do trabalho fica difícil avaliar 
um maior número de famílias F, ou F e, em conseqüência, pode-se não se ter uma 
boa representatividade da variabilidade gerada no cruzamento.

4.3.33 RETROCRUZAMENTO

O retrocruzamento não é propriamente método de condução das populações 
segregantes. Ele é usado especialmente para melhorar a expressão fenotípica de uma 
característica de um dado cultivar para a qual ele é deficiente. O termo retrocruzamento 
refere-se aos repetidos cruzamentos dos indivíduos da população segregante com 
uma das linhagens genitoras. O pai que contém o alelo que confere o fenótipo desejado 
é denominado de não recorrente, isto é, é utilizado apenas uma vez nos cruzamentos. 
O pai que é submetido aos sucessivos cruzamentos com os indivíduos da população 
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segregante é denominado de recorrente. Essa cultivar deve ser cuidadosamente 
escolhida, pois deve apresentar bons atributos para todas as características, exceto 
aquela que será doada pelo não recorrente (Fehr, 1987).

O procedimento a ser utilizado no retrocruzamento depende do controle 
genético do caráter a ser transferido e da necessidade de realizar ou não testes da 
descendência para determinar seu genótipo. Se o alelo a ser transferido for dominante 
e o fenótipo puder ser avaliado facilmente, o processo é bem simples, conforme 
ilustrado na Figura 8. Seja a transferência do alelo B dominante, presente no pai não 
recorrente. Observa-se que após o cruzamento entre os dois genitores e a obtenção 
dos híbridos Fp estes são retrocruzados com o pai recorrente, gerando indivíduos 
RCn. Estes indivíduos segregarão para os tipos Bb, desejáveis e bb, indesejáveis, os 
quais serão eliminados. Os indivíduos remanescentes, Bb, são novamente 
retrocruzados com o pai recorrente. Esse procedimento é repetido até que o nível 
desejado de recuperação do fenótipo do pai recorrente seja atingido. Posteriormente, 
submete-se a descendência de Bb do último retrocruzamento à autofecundação e 
faz-se a avaliação das famílias para identificar os indivíduos homozigotos BB.

Seja agora um caso em que o alelo desejável presente no pai não recorrente, é 
recessivo, isto é, b (Figura 9). Constata-se que após o cruzamento entre os dois genitores, 
o híbrido F) é retrocruzado com o genitor recorrente, gerando indivíduos RCn, que 
possuem os genótipos BB e Bb e que não apresentam o fenótipo desejado. Assim, eles 
devem ser autofecundados para identificar os portadores do alelo b. Após a 
autofecundação os indivíduos BB e Bb são descartados por não apresentarem o fenótipo 
desejado. Os indivíduos bb são novamente retrocruzados com o pai recorrente, gerando

Recorrente 
bb

Fi

Doador (não recorrente)
x BB 
i 
Bbxbb

I
50%Bb;50%bb*

Bbxbb

25% de alelos do doador
75% de alelos do recorrente

F, RCn

4.
F1RC12 50% Bb; 50% bb’

Bbxbb
i

12,5% de alelos do doador
87,5% de alelos do recorrente

F1RC13 50%Bb;50%bb*

1

6,25% de alelos do doador
93,75% de alelos do recorrente

FrRCr, (1/2)"-1 alelos do doador
1 -(l^yr*1 alelos do recorrente

i
50%Bb;50%bbè

25% BB; 50% Bb; 25% bb*
<31 01

Família Família
não segregante segregante

FIGURA 8. Transferência de um alelo dominante utilizando
o método do retrocruzamento. Indivíduos marcados com 
asterisco são eliminados; m = número de retrocruzamentos.

indivíduos RC|2 com o genótipo 
Bb. Esses são outra vez 
retrocruzados com o pai 
recorrente, gerando indivíduos 
RC|3, BB e Bb. Repete-se o 
procedimento do RCH, isto é, é 
efetuada a autofecundação da 
descendência e identificados os 
indivíduos bb para dar 
continuidade ao processo. 
Como se constata, quando é 
feita a transferência de alelo 
recessivo, deve ser efetuada a 
autofecundação em todos os 
cruzamentos de ordem ímpar. 
Tal procedimento é repetido até 
que o nível desejado de 
recuperação do pai recorrente seja 
atingido. No último retro
cruzamento as famílias são 
submetidas à autofecundação para 
a identificação dos indivíduos bb.
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O método do retrocruzamento é especialmente recomendado quando se deseja 
a transferência de um caráter de herança qualitativa, conforme ilustrado. Entretanto, 
ele pode ser utilizado também no caso de caráter quantitativo (Ramalho etal., 1993). 
Segundo esses autores, o problema é o maior número de genes envolvidos e o efeito 
mais acentuado do ambiente, tornando o processo menos eficiente. Com o aumento 
do número de genes, a proporção de indivíduos com o genótipo desejado decresce. 
Consequentemente, o número de plantas necessário para recuperar o referido genótipo 
aumenta. Além disso, é difícil identificar pelo fenótipo, os indivíduos que possuem 
os alelos desejáveis, quando a influência do ambiente é grande.

O retrocruzamento é provavelmente o método mais utilizado no 
melhoramento de plantas autógamas. Especialmente quando o caráter é de fácil seleção 
a sua eficiência é de quase 100%. Só complica quando o alelo do gene que está sendo 
transferido é ligado a outro gene que é responsável por algum fenótipo indesejável. 
Nesse caso, o processo é mais demorado.

Um questionamento que se faz é qual o número de retrocruzamentos é 
necessário para recuperar o pai recorrente. Na primeira geração, Fp há 50% dos 
alelos de cada pai. No RQ, esse número passa a ser de 75% dos alelos do pai recorrente. 
No RC12 é de 87,5%, no RC|3é de 93,75%, ou seja, no RC|mespera-se (2m*l-l)/2,n*1, 
em que m refere-se ao número de retrocruzamentos com o pai recorrente.

Sob o ponto de vista prático três a quatro retrocruzamentos são suficientes, 
especialmente quando em cada retrocruzamento é realizada a seleção visando eliminar 
indivíduos com fenótipos indesejáveis de outros caracteres além daquele que está 
sendo transferido do pai não recorrente. Um outro procedimento que pode ser utilizado

Recorrente 

BB

Fi

F,RCi,

FzRCn

FiRCia

Fl RClm

' Doador (não recorrente)

x bb

4.
BbxBB

4.
1/2 BB; 1/2 Bb

®4 ®4
5/8 BB1; 2/8 Bb*; 1/8 bb

4
bbxBB

4.
BbxBB

4.
1/2 BB; 1/2 Bb

repete-se o processo após o RCn

Realiza-se a autofecundação para identificar os indivíduos bb

FIGURA 9. Transferência de um alelo recessivo pelo método 
do retrocruzamento. Indivíduos marcados com asterisco 
são descartados; m = número de retrocruzamentos. 

visando acelerar a recuperação do 
pai recorrente é o emprego de 
marcadores moleculares a cada 
retrocruzamento. Nesse caso, só são 
mantidos os indivíduos cujas 
marcas moleculares têm maior 
correspondência com as do pai 
recorrente.

Um fator que influencia o 
número de retrocruzamentos é a 
adaptação do pai não recorrente. 
Se ele é não adaptado, o número 
de retrocruzamentos deve ser 
maior. Em caso contrário, reduz- 
se acentuadamente.

Alguns melhoristas 
questionam que o método do 
retrocruzamento é muito 
conservador, pois há tendência de 
permanecer com uma cultivar 
apenas. Entretanto, é fácil 
visualizar que se durante o
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processo for identificada uma linhagem superior ao pai recorrente, esse pode ser 
substituído nos futuros retrocruzamentos. Assim procedendo, o processo torna-se 
muito mais dinâmico.

5. SELEÇÃO RECORRENTE

Seleção recorrente é qualquer processo cíclico de melhoramento que envolve 
a obtenção de famílias, avaliação e o intercruzamento das melhores. Espera-se, desse 
modo, aumentar a frequência de alelos favoráveis e por conseqüência melhorar a 
expressão fenotípica do caráter sob seleção.

Ela tem sido mais extensivamente utilizada em plantas alógamas (Hallauer, 
1986), contudo o seu emprego tem sido ampliado nas últimas décadas com sucesso, 
em inúmeros países, em várias espécies autógamas, como soja (Werner & Wicox, 
1990; Uphoft et al., 1997), trigo (Wang et al., 1996), arroz (Rangel et al., 1998), 
aveia (De Koeyer et al., 1993) e feijão (Beaver & Kelly, 1994; Ranalli, 1996).

5.1 ARCUMENTOS PARA SE UTILIZAR A SELEÇÃO RECORRENTE EM PLANTAS 
AUTÓCAMAS

A maioria dos caracteres que os melhoristas trabalham são controlados por 
vários genes e praticamente não existe nenhuma linhagem que concentre todos os 
alelos favoráveis. O modo mais eficiente de concentrar o maior número de alelos 
favoráveis em uma linhagem é por meio de ciclos sucessivos de seleção e recombinação 
das melhores famílias, que é a seleção recorrente. Detalhes que justificam essa 
observação são encontrados em Fouilloux & Bannerot (1988), Geraldi (1997) e 
Ramalho (1997).

Um argumento bem convincente para o emprego da seleção recorrente em 
plantas autógamas foi apresentado por Fouilloux & Bannerot (1988). Eles utilizaram 
a expressão 1. = n/2+ Z 1Q V»/4 apresentada anteriormente (item 2). Por meio dessa 
expressão pode-se predizer o número de alelos favoráveis (r( e r2) na melhor linhagem 
(L^ e na segunda melhor linhagem (L2) resultantes do primeiro ciclo seletivo, com n 
locos segregando e diferentes números de famílias sendo avaliadas.

Se as duas melhores linhagens (L' e L2), com r e r2 alelos favoráveis resultantes 
do primeiro ciclo seletivo forem cruzadas para a condução do segundo ciclo seletivo, 
tem-se três situações:

a) locos homozigóticos para os alelos favoráveis nas duas linhagens. Eles não mais 
segregam e representam os alelos favoráveis fixados com a seleção. A freqüência 
esperada deles é: a=(rj x r2)/n

b) locos homozigóticos para alelos desfavoráveis nas duas linhagens. Nesse caso a 
fixação ocorreu em sentido contrário e não há possibilidade de se obter alelos 
favoráveis, para esses locos, no segundo ciclo de seleção. Sua freqüência é: 
c=(n-r1)(n-r2)/n

c) locos em que as duas linhagens se complementam. A freqüência será 
b=rt+ r2-(2r]r2)/n, onde rt+r2 é a freqüência dos homozigotos favoráveis e 
(2rtr2)/n é a freqüência dos homozigotos desfavoráveis.
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Usando o conhecimento anterior, pode-se ter o número de alelos favoráveis 
nas duas linhagens Lt e L? e também após o segundo ciclo seletivo, considerando o 
mesmo número de famílias sendo avaliadas em ambos os casos (Tabela 5). Pode-se, 
agora, estimar o número de famílias a serem avaliadas em um ciclo seletivo para se ter 
o mesmo resultado de dois ciclos seletivos. Na Tabela 6 são apresentados esses números 
considerando n=40 locos segregando. Como é fácil visualizar, dois ciclos seletivos 
foram muito mais eficientes que um ciclo para acumular os alelos favoráveis. Veja 
que quando nos dois ciclos seletivos foram avaliadas 100 famílias de cada vez, a 
melhor linhagem deverá conter 32,6 alelos favoráveis. Para se ter essa mesma linhagem 
com um ciclo seletivo, é necessário avaliar 18800 famílias, isto é, um número 94 
vezes superior.

TABELA 5. Número de alelos favoráveis presente nas duas melhores linhagens selecionadas (L^r , L =r2) 
após um ciclo seletivo e na melhor linhagem (L) após o segundo ciclo seletivo, considerando 
diferentes números de locos segregando e de famílias avaliadas (Adaptado de Fouilloux Sc 
Bannerot, 1988).

*'Q = Q indica que o mesmo número de famílias foi considerado nos dois ciclos.
2/r( e r2: número de locos com alelos favoráveis na melhor e na segunda melhor linhagem, respectivamente, após o Io ciclo seletivo. 
a=(r(xr2)/n e b= r,+ r2-(2r(r2)/n
L: Número de locos com alelos favoráveis na melhor linhagem após o segundo ciclo seletivo.

Número de locos 
segregando (n)

Número de famílias 
avaliadas (Q^Q )1' a b L

20 50 15,0 14,1 10,6 8,0 17,7

100 15,6 14,8 11,5 7,3 18,6

200 16,1 15,4 12,4 6,7 19,3

400 16,6 15,9 13,2 6,1 19,9

40 50 27,1 25,9 17,5 17,9 31,3

100 27,9 26,8 18,7 17,3 32,6

200 28,7 27,6 19,8 16,7 33,8

400 29,4 28,4 20,9 16,1 34,8

TABELA 6. Número de indivíduos a serem avaliados em um ciclo seletivo para se obter uma linhagem 
com o mesmo número de alelos favoráveis de dois ciclos seletivos, considerando 40 locos 
segregantes e diferentes números de famílias (Q) sendo avaliadas.

Número desejado de alelos 
favoráveis

Número de famílias a serem avaliadas

Q./2Q

Dois ciclos seletivos Um ciclo seletivo

Q=Q’ Q,

31,3 50 3500 35

32,6 100 18800 94

33,8 200 116400 291

34,8 400 543200 679

Q=Q indica que o mesmo número de famílias foi considerado nos dois ciclos.
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5.1 CONDUÇÃO DO PROGRAMA DE SELEÇÃO RECORRENTE

A condução de um programa de seleção recorrente envolve três etapas: a 
formação da população base, a avaliação e seleção das famílias e o intercruzamento 
das melhores. Todas elas possuem inúmeras alternativas, cuja decisão é dependente 
de uma série de fatores.

Na formação da população base é necessário ter em mente que os genitores 
envolvidos devem ter o melhor desempenho possível para o(s) caráter(es) sob seleção. 
Além do mais devem apresentar a maior diversidade genética possível, pois assim a 
população base irá associar média alta e alto nível de variabilidade genética, que 
são condições indispensáveis para o sucesso com a seleção. Considerando que 
um programa de seleção recorrente é demorado, é necessário que na formação 
da população base os melhoristas dediquem grande atenção na escolha dos 
genitores.

A decisão sobre o número de genitores envolvidos também merece reflexão. 
Se for um número muito grande, a probabilidade de encontrar todos os genitores 
com boa expressão para o caráter é muito pequena. Mesmo que isso fosse possível a 
contribuição dos alelos de cada parental seria tão pequena, que a maioria seria perdida 
após os primeiros ciclos seletivos. Se o número for muito pequeno, a chance de 
associar a maioria dos alelos favoráveis, para o caráter em questão, é também pequena. 
Em princípio de 10 a 20 genitores é um número satisfatório.

Escolhidos os genitores, a próxima etapa é definir como eles serão cruzados. 
Há também várias opções. Uma delas é realização de cruzamentos múltiplos. Outra 
é promover o intercruzamento utilizando a macho-esterilidade. Uma terceira opção, 
que será mais tarde discutida aqui, é a combinação dos pais e das famílias 
recombinantes no esquema cônico, proposta por Bearzoti, citado por Ramalho (1997).

A seleção na população base pode ser fenotípica - massal - ou utilizando 
algum tipo de família. A primeira opção é aconselhável quando o caráter apresenta 
alta herdabilidade e pode ser selecionado visualmente com eficiência. Para os caracteres 
com menor h2, a seleção deve ser efetuada a partir da avaliação de famílias em 
experimentos com repetição. Pode-se utilizar, à semelhança das plantas alógamas, 
famílias de meios-irmãos, irmãos germanos ou endógamas (S , S , etc.). Na maioria 
dos casos as famílias endógamas são as preferidas, sendo avaliadas principalmente, as 
famílias SQ ( e S02.

Quando se avaliam famílias So , a covariância (COV) entre famílias SQ! e S 
(COV (S0:1, SJ), ou seja, a parte que é transmitida via seleção, contém 

+l,5D1+0,25D2. Já na S02 a COV (S02, SJ passa a ser 1,5 +2,75D|+0,63D2,
em que O2A é a variância genética aditiva; a covariância genética entre os efeitos 
aditivos dos alelos e os efeitos de dominância dos homozigotos e; D2 é a variância de 
dominância dos homozigotos (Souza Jr., 1989). Como D] é uma covariância ela 
pode ser negativa. Isso ocorre quando a população base possui frequência dos alelos 
favoráveis menor do que 0,5- Neste caso, é preciso ponderar a vantagem advinda do 
número de autofecundações no aumento de com o decorrente aumento também 
no coeficiente de Dr Infelizmente, são poucas as estimativas de D[ disponíveis para 
que a decisão possa ser melhor tomada. Se D[ for maior do que CTA , especialmente se 
estivermos trabalhando com uma população pouco melhorada, não é aconselhável 
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avaliar as famílias com mais de uma autofecundação. Em caso contrário, a eficiência 
da seleção aumenta com o número de autofecundações. Contudo, esse aumento é 
expressivo apenas até a geração SQ.4 ou SQ5 (Ramalho et al., 1993).

Escolhidas as melhores famílias (ou indivíduos) essas deverão ser intercruzadas 
visando obter a população do ciclo seguinte. Esse intercruzamento pode ser feito 
artificialmente ou utilizando macho-esterilidade. O emprego da macho-esterilidade 
na condução da seleção recorrente tem sido utilizado em algumas espécies como 
trigo (Wang et al., 1996) e arroz (Rangel & Neves, 1997).

Um questionamento frequente é quantos ciclos de recombinação seriam 
necessários. Hanson (1959) comentou que para uma perfeita liberação da variabilidade 
a recombinação deveria ser realizada por duas ou três vezes consecutivas. Entretanto, 
trabalhos realizados em algodão (Meredith & Bridge, 1971), trigo (Altman & Busch, 
1984), soja (Piper & Fehr, 1987; Guimarães & Fehr, 1989) e arroz (Ospina et al., 
1997) apontam não haver necessidade de mais de um intercruzamento a cada ciclo 
de seleção recorrente.

Pelo que foi exposto há uma infinidade de opções de condução de um 
programa de seleção recorrente. Será apresentada uma proposta (Figura 10), 
considerando 20 genitores envolvidos na formação da população e intercruzamentos 
manuais. Para a obtenção do ciclo 0, os 20 genitores são cruzados em um esquema de 
dialelo circulante em que cada um deles é cruzado com dois outros. Esses cruzamentos 

0 processo é repetido nas sucessivas gerações

Genitores •
1

•
2

•
3

•
20

C-0 (1x5) (2x6) (3x7)

Fi • • • •

h(So) EZZJ IZZJ (ZZJ □

Soí I l-l II-1 ll-l ll-l
1 2 ••• 20 1 2-20 1 2-20 1 2-20

Soa ll-l 1 l-l ll-l ll-l
1 2-20 1 2 — 20 1 2-20 1 2-20

A melhor família é 
identificada e utili
zada na recombina
ção para obtenção 
da próxima geração

I I 1 I

C-l (1x5)x(9x13) (2x6)x(10x14) (3x7)x(11x15) (20x4)x(5x9)

Fi • • • •

F2(So) EZZ £ZZ) EZZ (ZZ3

So:1 II-I ll-l III ll-l
1 2-20 1 2-20 1 2-20 1 2-20

Sm II-1 II -I ll-l ll-l
1 2-20 1 2-20 1 2-20 1 2-20

A melhor família é 
identificada e utili
zada na recombina
ção para obtenção 
da próxima geração

1 I 1 I

FIGURA 10. Proposta de 
condução de um programa 
de seleção recorrente. Os 
cruzamentos em cada 
recombinação são efe
tuados de modo que a 
contribuição de todos os 
genitores seja igual. O 
esquema de cruzamentos é 
apresentado por Ramalho 
(1997).
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são escolhidos de modo que nos sucessivos intercruzamentos a contribuição de cada 
genitor seja a mesma. Uma sugestão para os cruzamentos a serem feitos em cada 
etapa foi fornecido por Bearzoti, citado por Ramalho (1997). Assim, em cada 
intercruzamento são geradas 20 populações híbridas. De cada uma delas são obtidas 
separadamente as sementes das gerações F[ e F2 (So) e geradas 20 famílias S por 
população segregante. Elas são avaliadas nas gerações SQ ( e S e identificada a melhor. 
A melhor família, por população, é recombinada para se obter o ciclo I. Nesse caso, 
a recombinação novamente é efetuada utilizando-se um dialelo circulante, em que 
cada família é cruzada com duas outras, com o cuidado de não envolver famílias 
oriundas dos mesmos genitores da etapa anterior (Ramalho, 1997). O procedimento 
é repetido nos ciclos subseqüentes.
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1. INTRODUÇÃO

Normalmente, em termos de sistema reprodutivo, as plantas que se 
reproduzem sexuadamente podem ser classificadas em alógamas ou autógamas, a 
depender da taxa de autofecundação (s) ou de fecundação cruzada (r). Estas taxas, no 
entanto, podem variar de 0 a 100%. As populações que apresentam grau intermediário 
de autofecundação, ou seja entre 5% a 95%, são denominadas parcialmente 
autógamas, parcialmente alógamas, intermediárias ou mistas. O algodão, o café, o 
cacau, o feijão fava, o girassol, o melão, a melancia e o sorgo, são alguns exemplos de 
plantas de interesse econômico que apresentam sistema reprodutivo misto (Frankel 
& Galun, 1977; Crisóstomo, 1989; Ferreira, 2000).

A teoria do melhoramento tem sido amplamente estudada, mas geralmente 
na suposição da endogamia total ou da panmixia. Assim, a base teórica para o 
melhoramento genético de populações mistas é ainda em parte desconhecida, porém 
o interesse nesse estudo aumentou a partir da publicação de alguns trabalhos 
importantes como os de Ghai (1982), Cockerham & Weir (1984) e Wright & 
Cockerham (1985; 1986).

As populações mistas diferem daquelas com alogamia ou com autogamia 
completa, pois consistem de uma mistura de indivíduos que apresentam diferentes 
graus de endogamia e, conseqüentemente, diferentes coeficientes de endogamia. Como 
a endogamia influi nos valores dos fenótipos individuais, bem como nas variâncias 
genéticas, o efeito da seleção é mais complexo nessas populações.

De início, serão vistas neste capítulo, as principais hipóteses de evolução das 
populações mistas. Posteriormente, será abordada a estrutura genética e a 
decomposição da variância genética, bem como o progresso genético na seleção. Por 
fim, serão sintetizadas as principais vantagens e limitações dessas populações em 
relação ao melhoramento genético e à estimação de parâmetros genéticos.

2. FATORES EVOLUTIVOS

O significado ecológico e evolutivo do sistema reprodutivo das plantas tem 
sido investigado desde o século XIX. Darwin, por exemplo, acreditava que a autogamia 
era desvantajosa em relação à alogamia, em decorrência dos efeitos depressivos da 
endogamia e dos mecanismos que favorecem a alogamia. Entretanto, tanto a alogamia 
quanto a autogamia são sistemas reprodutivos bem estabelecidos nos vegetais e fazem 
parte de estratégias adaptativas. Schemske & Lande (1985) ao utilizarem informações 
disponíveis sobre a taxa de fecundação cruzada em populações naturais, verificaram 
que o sistema reprodutivo de 55 espécies ficou agrupado em duas classes: uma com 
predomínio de autofecundação (s > 0,8) e outra com predominância de fecundação 
cruzada (r> 0,8).

Além disso, a existência de grande número de espécies autógamas demonstra 
ser esse sistema adaptativo e vantajoso, sob certas condições, conforme têm sido 
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destacado por Stebbins (1957), Allard et al. (1968), Antonovics (1968), Well (1979) e 
Richards (1986), os quais argumentam que a eficiência reprodutiva é um caráter marcante 
nas autógamas, uma vez que todos os óvulos são fertilizados, o que nem sempre ocorre 
com as alógamas. Também o dispêndio de energia no processo de fertilização é menor, 
não havendo gastos com transporte de pólen. Ainda, de acordo com esses autores, a 
autogamia pode ser favorecida quando: a) a dispersão de sementes a longa distância cria 
uma situação em que somente os indivíduos autoférteis são capazes de se perpetuar; b) 
perturbações nas condições ambientais provocam uma baixa densidade de indivíduos e 
polinizadores, tornando a autofertilidade vantajosa; c) existe precocidade no florescimento 
e conseqüentemente poucas plantas apresentam flores aptas à polinização, favorecendo a 
autofecundação; d) ocorrem diferentes populações de uma mesma espécie, mas com 
caracteres adaptativos distintos, tornando a prevenção do fluxo gênico vantajosa, uma 
vez que o cruzamento pode levar à diluição desses caracteres.

Segundo Lloyd, citado por Ronfort & Couvet (1995), Lande & Schemske 
(1985) e Schemske & Lande (1985), os modelos teóricos sobre a evolução do sistema 
reprodutivo de vegetais superiores, apontam para uma distribuição bimodal, ou seja, 
a existência de apenas dois sistemas reprodutivos estáveis na natureza (alogamia e 
autogamia). Considerando que em uma determinada população relativamente grande, 
que se reproduz por meio de acasalamentos aleatórios, ocorreu uma redução drástica 
de indivíduos (gargalo ou afunilamento genético ou bottleneck), provocando, com o 
decorrer das gerações, o acasalamento entre indivíduos aparentados, acredita-se que, 
a depender da intensidade da depressão endogâmica, essa população poderá evoluir 
para a autogamia ou permanecer alógama.

Quando a mencionada população possuir alelos recessivos que diminuem a 
sobrevivência ou a reprodução, isto é, provoquem diminuição do valor adaptativo, 
haverá, a princípio, uma considerável depressão pela endogamia com a exposição 
dos alelos deletérios. Caso essa população reconquiste alta média de valor adaptativo, 
devido à eliminação dos alelos deletérios pela seleção natural (purging process) e atinja 
alto nível de homozigose, ela tornar-se-á, então, autógama, em decorrência da ação 
combinada da endogamia e da seleção natural (Futuyma, 1993). Por outro lado, se a 
população apresentar forte depressão pela endogamia, a ponto de afetar a sobrevivência 
dos descendentes, a seleção natural atuará no sentido de manter a alogamia, 
favorecendo os indivíduos que possuam genes determinantes da fecundação cruzada. 
Essa hipótese é validada pelo fato de que muitas espécies monóicas e hermafroditas 
possuem mecanismos que promovem a fecundação cruzada, como por exemplo, a 
macho-esterilidade, auto-incompatibilidade, protoginia e protandria (Schemske & 
Lande, 1985; Lande & Schemske, 1985).

Certamente, a colonização de novas áreas por poucos indivíduos e a eliminação 
do custo da fecundação cruzada, associados a outros fatores, influenciaram na evolução 
da autogamia (Stebbins, 1957; Antonovics, 1968; Richards, 1986), ao passo que a 
variação ambiental favoreceu a seleção para a alogamia e a recombinação. É duvidoso 
que somente esses fatores possam ter produzido uma vantagem sensível da alogamia 
(Richards, 1986), porém, o fato de a maioria das espécies arbóreas serem de polinização 
cruzada enfatiza a necessidade de recombinação.

Com base nos estudos citados acima, acreditava-se que o sistema misto de 
reprodução não era estável na natureza, representando apenas uma forma alternativa 
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diante das adversidades ambientais. No entanto, conforme Jarne & Charlesworth e 
Uyenoyama citados por Ronfort & Couvet (1995), alguns fatores ecológicos e 
genéticos são responsáveis pela estabilidade de sistemas mistos de reprodução na 
natureza, como por exemplo, a estruturação genética de uma população. Em 
decorrência de fluxo gênico restrito (dispersão restrita de pólen e sementes), as 
populações, frequentemente, estão estruturadas no espaço, o que favorece cruzamentos 
entre indivíduos vizinhos, algumas vezes geneticamente aparentados, que neste caso 
é denominado como endogamia biparental (biparental inbreeding). Com a ocorrência 
de endogamia biparental, o parentesco genético entre pais e filhos é maior do que 
quando ocorrem cruzamentos entre indivíduos não aparentados. Como conseqüência, 
tem-se uma diminuição no custo da fecundação cruzada e um aumento na transmissão 
da autofecundação. Há a possibilidade, então, de seleção e estabelecimento de um 
sistema misto de reprodução, uma vez que o parentesco entre pais e filhos aumenta 
com a taxa de autofecundação da população atenuando a depressão pela endogamia, 
enquanto que o custo da fecundação cruzada diminui. Assim, a diminuição do custo 
da fecundação cruzada favorece a ocorrência de cruzamentos naturais e, 
simultaneamente, a atenuação da depressão promove a ocorrência de autofecundações, 
caracterizando um sistema reprodutivo misto.

Ronfort & Couvet (1995) com o objetivo de analisar a estabilidade de sistemas 
mistos de reprodução na natureza, simularam uma população finita, diplóide, 
hermafrodita e estruturada geneticamente, com taxa parcial de autofecundação e 
com dispersão restrita de pólen e sementes. A principal conclusão foi que sistemas 
mistos de reprodução podem tornar-se estáveis, somente quando as populações ficarem 
estruturadas devido à ocorrência de endogamia biparental.

Características morfológicas ou fenotípicas também influenciam a taxa de 
fecundação cruzada. Brow & Clegg (1984), por exemplo, ao estudarem populações 
de Ipomoeaepurpurea, polimórficas para cor de flores, constataram menor índice de 
visita de polinizadores em flores brancas, as quais exibiram uma taxa de cruzamento 
de 40%, contra 70% nas flores coloridas. Esses resultados confirmaram-se em trabalhos 
posteriores, com diferentes densidades para cada tipo de flor. Quando as flores brancas 
estavam em menor densidade, o índice de polinizadores nestas era reduzido. Em 
contraste, as flores azuis ou rosa, mesmo quando em minoria, eram bastante visitadas 
e apresentavam maior taxa de cruzamento (Epperson & Clegg, 1987).

Outro exemplo que pode ser citado é o caso da melancia (Citrullus lanatus), 
cucurbitácea de origem africana, que foi introduzida no Nordeste do Brasil, durante 
o Brasil Colônia, por ocasião do tráfico de escravos. Estudos de populações tradicionais 
de melancia coletadas no Nordeste, considerado como centro de diversidade (Romão, 
1995), têm demonstrado a existência de grande variabilidade para diversos caracteres 
da planta e dos frutos (Assis, 1994; 1999; Borges et al., 1999; Dias et al., 1996; 
Ferreira, 1996; 2000; Queiróz, 1993; 1998; Queiroz et al., 1996; 1999; 2000), 
inclusive para a expressão sexual (Ferreira et al., 1995). Essa variabilidade genética 
deve-se à grande amplitude de germoplasma trazido de diferentes partes da África, à 
forma de cultivo sem o emprego de insumos modernos, à seleção de sementes para o 
próximo plantio de acordo com o critério e à necessidade de cada produtor, à 
diversidade edafoclimática e aos processos de migração e fluxo gênico que vêm 
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ocorrendo há muitos anos (Romão, 1995). Em relação à expressão sexual, Ferreira et 
al. (1995), ao avaliarem, em casa de vegetação, as populações B9 e PI4, coletadas 
respectivamente na Bahia e em Pernambuco, verificaram altas porcentagens de 
autofecundações naturais nessas populações, as quais apresentaram plantas com flores 
masculinas e hermafroditas, caracterizando andromonoicismo. Vale salientar que o 
caráter andromonoicismo é controlado por um alelo recessivo em relação ao 
monoicismo (plantas que apresentam flores masculinas e femininas) e que a expressão 
sexual é também influenciada por fatores abióticos. Em condições de campo, as 
populações andromonóicas podem apresentar um sistema misto de reprodução, pois 
pode ocorrer tanto autofecundação das flores hermafroditas quanto cruzamento via 
pólen oriundo de outra planta, ou serem mais próximas das autógamas, a depender 
da taxa de autofecundação. Já nas populações monóicas, a autofecundação natural 
também é possível, por meio da fertilização de flores femininas com pólen de flores 
masculinas da mesma planta, porém com menor probabilidade. Assim, essas 
populações podem ser mistas, porém mais próximas das alógamas ou das 
predominantemente alógamas. Em populações segregantes para expressão sexual, o 
sistema reprodutivo deve variar entre predominantemente alógamo até 
predominantemente autógamo, a depender da freqüência de plantas monóicas e 
andromonóicas. Ferreira (2000), por exemplo, constatou que uma população 
segregante para expressão sexual, com 53,5% de plantas monóicas e 46,5% de plantas 
andromonóicas, apresentou um sistema misto de reprodução, porém tendendo mais 
para a alogamia.

Provavelmente as populações andromonóicas de melancia evoluíram das 
populações monóicas. O alelo recessivo que determina o andromonoicismo (a) 
certamente mantinha-se em indivíduos monóicos heterozigóticos (Aa). Romão (1995) 
ao estudar a dinâmica evolutiva da melancia no Nordeste brasileiro, constatou a 
existência de bancos naturais de sementes, formados em virtude da ação conjunta de 
fatores genéticos (genes que condicionam dormência de sementes e explosão dos 
frutos), ecológicos (dispersão de sementes pelo lobo guará) e cultural (sementes 
deixadas no solo devido ao consumo de frutos no campo). A existência de bancos de 
sementes juntamente com a persistência de populações em condições adversas e os 
diferentes sistemas de cultivo (surgimento de plantas por escape de cultivo que são 
mantidos como fonte alternativa de alimentação para a família e os animais; cultivo 
que tem como finalidade o consumo familiar com a venda de excedentes; cultivo que 
visa à comercialização dos frutos), possibilitaram o surgimento de populações 
subespontâneas que, evidentemente, devem ser formadas por poucos indivíduos, o 
que promove o acasalamento entre parentes e, com o decorrer das gerações, a fixação 
de alelos, como por exemplo, daquele que condiciona andromonoicismo.

Mediante o exposto, percebe-se que o modo de reprodução pode variar entre 
populações de uma mesma espécie, a depender tanto de fatores genéticos quanto 
ambientais. A existência destes sistemas reprodutivos, na verdade, evidencia que o 
modo de reprodução de uma espécie é o resultado do conflito entre a demanda por 
adaptação imediata e a necessidade de adaptação de longo prazo. De qualquer forma, 
Allard (1971) já dizia que a alogamia é desfavorável no curto prazo e a autogamia um 
alto risco no longo prazo. Essas noções reforçam a idéia de que espécies com sistema 
de reprodução misto, por serem mais flexíveis, podem ser predominantes na natureza.
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3. ESTRUTURA GENÉTICA DE POPULAÇÕES

A seguir, será visto como estimar a taxa de autofecundação ou de fecundação 
cruzada de uma população, assim como serão apresentadas algumas propriedades 
genéticas e particularidades de populações que praticam sistema misto de reprodução, 
enfocando-se aspectos que podem ser de interesse do melhorista de plantas. Esse tipo 
de abordagem tornou-se mais importante, nos últimos anos, porque o sistema de 
reprodução pode agora ser determinado com muito mais precisão, através de 
marcadores genéticos. Esta apresentação baseia-se principalmente nas teorias 
desenvolvidas por C. Clark Cockerham e seu grupo, da North Carolina State University. 
Pesquisas afins, realizadas posteriormente no Brasil, também são incluídas para compor 
o texto.

3.1 MÉTODOS DE ESTIMAÇÃO DA TAXA DE AUTOFECUNDAÇÃO OU DE 
FECUNDAÇÃO CRUZADA

As primeiras investigações sobre o sistema reprodutivo foram realizadas por 
meio do emprego de métodos empíricos, os quais não forneciam estimativas diretas 
de parâmetros envolvidos no modo de reprodução, como por exemplo da taxa de 
autofecundação natural. Na década de 50, geneticistas iniciaram o uso de marcadores 
genéticos e modelos estatísticos elementares para determinar quantitativamente o 
processo de reprodução. Os marcadores genéticos inicialmente utilizados eram 
morfológicos. Jones citado por Shaw et al. (1981), pioneiro nesse tipo de estudo, 
plantou número igual de plantas de tomate homozigóticas para os caracteres nanismo 
(recessivo) e normal (dominante), em fileiras alternadas, e colheu sementes nas fileiras 
anãs, contando o número de plantas normais originadas destas sementes para calcular 
a taxa de cruzamento. Determinou o estimador de máxima verossimilhança, t= h/p , 
em que h corresponde à frequência de filhos heterozigóticos oriundos dos genitores 
recessivos ep a freqüência do alelo dominante na população (0< p < 1).

Segundo Clegg (1980), a quantificação do sistema reprodutivo tem-se 
desenvolvido muito devido a dois fatores: a) advento e desenvolvimento das técnicas 
de marcadores bioquímicos e moleculares; b) desenvolvimento de métodos e modelos 
estatísticos mais elaborados, os quais permitem descrever detalhes da transmissão 
genética.

Os marcadores bioquímicos e moleculares codominantes (isoenzimas, RFLP, 
microssatélites) são os mais indicados para estudos com esse propósito, pois 
possibilitam a identificação de todas as classes genotípicas diretamente de seus fenótipos 
moleculares. A técnica isoenzimática é a mais utilizada até o momento, em decorrência 
de ser mais barata quando comparada às demais. No entanto, marcadores moleculares 
dominantes (RAPD, AFLP) também já foram empregados para estimar taxas de 
cruzamentos, cujos valores foram similares aos obtidos com marcadores codominantes 
(Gaiotto, 1996; Gaiotto etal., 1997).

Foram desenvolvidas várias metodologias para estimação de parâmetros do 
sistema reprodutivo, considerando algumas situações específicas, como a estimativa 
da taxa de cruzamento com base em um loco e nos arranjos genotípicos de progênies 
maternas, nas quais o genótipo materno é desconhecido (Brown & Allard, Clegg et 
al. citados por Schoen & Clegg, 1984); estimativa de máxima verossimilhança da 
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taxa de cruzamento e das frequências alélicas, com base em dados de vários locos 
(Ritland & Jain, 1981; Shaw et al., 1981); estimativa da taxa de cruzamento e das 
frequências alélicas usando locos marcadores com alelos nulos (Ross, 1986), 
codominantes e dominantes (Ritland, 1990), entre outras. Estas metodologias são 
baseadas em dois modelos genéticos: a) modelo de sistema misto de reprodução; b) 
modelo de cruzamentos biparentais.

No modelo de sistema misto de reprodução, os filhos de cada planta materna 
representam um arranjo genético derivado de óvulos que cruzam com probabilidade 
í com um conjunto de grãos-de-pólen com frequência gênicap, e que se autofecunda 
com probabilidade S=l-t. Este método impõe duas pressuposições. A primeira, que 
a taxa de cruzamento é constante e independente do genótipo materno e a segunda 
que o conjunto de pólen da população é distribuído uniformemente entre todos os 
óvulos das plantas mãe, isto é, cada evento de cruzamento é considerado como 
resultado da fertilização dos óvulos por um composto de pólen, oriundo de todos os 
genótipos da população (Clegg, 1980; Ritland & Jain, 1981).

Segundo Ennos & Clegg (1982) pode ocorrer violação da pressuposição de 
distribuição uniforme dc pólen sobre todas as plantas mãe quando, por exemplo, 
uma população for dividida em subpopulações que diferem em freqüências genotípicas 
e entre as quais há fluxo de pólen limitado. Além disso, constataram que a estimativa 
da taxa de cruzamento é superestimada quando a frequência gênica varia entre as 
subpopulações e que o grau do viés cresce quando aumenta o valor verdadeiro de t.

Schoen & Clegg (1984) também demonstraram, por simulação, que o uso 
do modelo de sistema misto de reprodução, em alguns casos, pode levar a estimativas 
incorretas dos parâmetros do sistema reprodutivo, principalmente quando as 
pressuposições são violadas. Em decorrência disso, propuseram um modelo alternativo 
denominado modelo de cruzamento biparental. Este modelo, ao contrário do anterior, 
pressupõe que os indivíduos oriundos de cruzamentos naturais são formados por 
pólen de um único genitor, isto é, que os óvulos da planta mãe são fecundados por 
pólen de apenas uma planta paterna.

Schoen & Clegg (1986) fizeram simulações com base nestes dois modelos 
com o objetivo de examinar as consequências da violação das diferentes pressuposições 
impostas quanto à distribuição de pólen entre as plantas mãe. Os resultados 
demonstraram que as violações das pressuposições de ambos os modelos levam a 
erros de estimação das freqüências genotípicas dos genitores, das variâncias dos 
parâmetros estimados e das distribuições das estimativas, as quais desviam da 
normalidade, sendo que a magnitude do viés aumenta com a taxa de cruzamento.

A escolha do modelo a ser empregado para estimação dos parâmetros do 
sistema reprodutivo pode ser baseada em alguns fatores como o agente polinizador 
(vento, insetos etc.), a fenologia do florescimento e a maneira pela qual as sementes 
das progênies são obtidas (a partir de um fruto ou de mais frutos por planta). Por 
exemplo, em uma população grande, na qual as plantas produzem poucas flores e/ou 
os frutos produzem poucas sementes e em que a polinização seja efetuada pelo vento, 
o modelo de sistema misto de reprodução pode ser mais apropriado, pois a 
probabilidade de os óvulos das plantas mãe serem fecundados por um conjunto de 
pólen composto de grãos-de-pólen de todos os indivíduos da população é maior. Já 
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no caso das plantas que produzem muitas flores e/ou os frutos produzem muitas 
sementes e em que o agente polinizador é um inseto, essa probabilidade é menor. Em 
conseqüência, nos eventos resultantes de fecundação cruzada devem estar envolvidos 
um ou poucos genótipos paternos; nesse caso o modelo biparental pode ser mais 
adequado (Schoen & Clegg, 1986). Uma boa alternativa para aumentar a precisão 
das estimativas dos parâmetros é utilizar dados de vários locos, ou seja, obter estimativas 
considerando mais de um loco por população.

Shaw et al. (1981) propuseram a estimação da taxa de cruzamento por meio 
de dados de vários locos simultaneamente (í multilocus). O método é baseado no 
arranjo de progênies e no emprego de marcadores genéticos codominantes. Ritland 
& Jain (1981) e Ritland (1990) também propuseram metodologias e programas 
computacionais para estimações de parâmetros populacionais e do sistema reprodutivo 
com base em dados de vários locos simultaneamente, empregando-se tanto marcadores 
genéticos codominantes quanto dominantes. As estimativas da taxa de cruzamento 
com base em vários locos simultaneamente (ím multilocus}, bem como as baseadas na 
média das estimativas de cada loco separadamente (r single locus), além da estimativa 
do coeficiente de endogamia (E), são obtidas por máxima verossimilhança. Também 
são fornecidas estimativas de t para cada família e inferido o genótipo materno.

Vale salientar que é muito importante a obtenção de estimativas precisas e 
consistentes das taxas de autofecundação ou de fecundação cruzada e do coeficiente 
de endogamia, especialmente em populações mistas e, principalmente, quando o 
objetivo é estudar parâmetros quantitativos. Apesar de as estimativas estarem coerentes 
com o esperado geneticamente, Ferreira (2000) constatou a necessidade do 
aprimoramento das metodologias e dos programas computacionais disponíveis para 
estimação desses parâmetros. Ao utilizar o programa MLDT (Multilocus Estimation 
ofOutcrossing with Dominant Markers), desenvolvido por Ritland (1990), surgiram 
estimativas da taxa de fecundação cruzada superiores ao possível, ou seja superiores a 
1,0, em três famílias maternas, em decorrência do próprio processo de estimação 
(máxima verossimilhança). De acordo com Ridand (1990), tais resultados são comuns, 
mas não invalidam a estimativa média da população. De qualquer maneira, como já 
comentado, o aprimoramento das metodologias e programas computacionais 
existentes, torna-se de extrema importância.

3.2 MODELO BÁSICO E EQUILÍBRIO

Para discutir um assunto dessa natureza é necessário dispor de modelos que, 
na medida do possível, descrevam os fenômenos genéticos e que estejam mais próximos 
da realidade. Dada a complexidade que esses fenômenos geralmente têm, costuma- 
se partir de modelos simplificados, relaxando-se suas restrições no decorrer das 
pesquisas.

Como visto anteriormente, sob sistema misto, admite-se que cada planta 
numa dada geração, pratica uma taxa 5 de autofecundação natural e portanto uma 
taxa t = 1 - sde fecundação cruzada. Essa taxa é considerada constante de uma planta 
para outra. Populações em que s< 0,05, são, para fins práticos, consideradas alógamas 
e as com s> 0,95 consideradas autógamas. As demais, em que 0,05 < S< 0,95, são 
consideradas de sistema misto.
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Sendo a autogamia ou a alogamia apenas parcial, pode-se descrever as 
freqüências genotípicas (Q) num dado loco (5, b) através de: QBB = p2 + Fpq-, 
QBb = 2pq (1 - F) e Q4)h = q2 + Fpq, sendo F o índice de fixação ou, neste caso, o 
coeficiente de endogamia e p e q as freqüências dos alelos B e b, respectivamente. 
Tal modelo também é aplicável havendo alelos múltiplos. Partindo de uma 
população qualquer e se esta praticar uma taxa S, constante também ao longo das 
gerações, ela entrará em equilíbrio com respeito ao sistema reprodutivo. Nesse ponto 
de equilíbrio haverá uma relação entre o coeficiente Fe a taxa S, ou seja, F = s/(2 - s) e 
o equilíbrio pode ser chamado de equilíbrio de Wright ou de endogamia. As freqüências 
QfiZ(> Qsb e Qbb nao se alterarão através das gerações de reprodução natural, desde que 
não haja seleção, migração e deriva genética e de modo que as mutações possam ser 
consideradas desprezíveis.

(2)

A quantidade básica é, no caso, o valor de x, que mede a fração do acréscimo 
total (//,- //;) da homozigose que se pode alcançar com N gerações de reprodução 
natural. Tomando por exemplo, s = 0,5 e especificando-se 90% para x, ou seja x = 
0,90, tem-se que TV = 2,7 = 3 gerações.

A Expressão 1 não se aplica para 5 = 0 ou se x = 1,0. Mas, se a taxa s tender a 
zero, Ntenderá a 1,0, como esperado sob panmixia. Por outro lado, se 5 = 1 e x = 0,9, 
TV=4,3 ou = 5 gerações, como é sabido para autógamas. A Tabela 1 mostra valores de 
TV para x - 0,90 e x = 0,95, obtidos pela Expressão 1 e considerando-se diferentes 
taxas 5. Tais valores podem servir de referencial para o melhorista, de modo que 
valores fracionários devem ser arredondados para mais.

Investigando o assunto verifica-se que tal equilíbrio é atingido apenas 
assintoticamente. Isso é importante não apenas em termos de teoria, mas também 
para fins práticos, pois para lançar uma variedade melhorada, por exemplo, é preciso 
esperar que o material entre em equilíbrio. Isso requer mais gerações do que é 
necessário nas panmíticas. Convém enfatizar que a seleção, nessas situações, gera 
desequilíbrio. Da mesma forma está em desequilíbrio uma população F do cruzamento 
de dois genitores contrastantes, mesmo se essa F2 for obtida por polinização aberta de 
plantas Aj

A velocidade de aproximação ao equilíbrio depende do valor de 5. Por ser um 
fenômeno gradual (assintótico), Pereira et al. (1986) quantificaram-no com base na 
homozigose, ou na freqüência de homozigotos (//) numa dada geração. Assim, 
considerando uma população que apresenta sistema misto de reprodução, sendo H 
e as homozigoses na geração inicial e no equilíbrio, respectivamente, e Hy a 
homozigose alcançada na geração N, o número de gerações de reprodução natural 
(TV) necessário para que uma certa proporção (x) do equilíbrio total possível seja 
atingido é:

a/ — log[(A-x)s/2] 
log(s/2) (D

sendo
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N

TABELA 1. Número de gerações de reprodução natural (A/) necessário para atingir a fração x do acréscimo 
de homozigose. População inicial em desequilíbrio de endogamia e valores de s constante dentro 

de cada tipo de população. 

s
x = 0,90 X = 0,95

■te’? 0.0 1,0 1,0

0,1 1,8 2,0
■K : o,3 2,2 2,6 :!■

0,5 2,7 3,2

K I °'7 3,2 3.8

0,9 3,9 4,8
—bo 4,3 5,3
Fonte: Pereira et al. (1986)

Essa condição de equilíbrio com endogamia, conforme já mencionado, é 
importante quando se pensa em lançar população melhorada por seleção, na forma 
de uma variedade. Estando a população fora ou distante do equilíbrio total possível, 
o material pode modificar-se ao nível do produtor, se ele reutilizar suas próprias 
sementes para semeadura. É igualmente importante em estudos que visam estimar os 
componentes da variância genética, assim como, quando se pretende compreender 
quanto da variância genética aditiva está sendo explorada num certo esquema de 
seleção. Esse equilíbrio, no entanto, só pode ser garantido num material cujo passado 
de reprodução se conhece. Populações que vêm se multiplicando naturalmente por 
várias gerações devem estar em equilíbrio ou muito próximo dele. Variedades locais 
devem se enquadrar nessa condição.

Satisfeita a situação de equilíbrio, pode-se estimar o coeficiente F a. partir da 
taxa S. Nas populações predominantemente alógamas em que, por exemplo, S = 0,05, 
obtém-se F = 0,026 que é, de fato, muito pequeno. Nas predominantemente 
autógamas, sendo s = 0,95, resulta F = 0,905 que é consideravelmente alto. Mas é 
oportuno lembrar que a relação entre Se Fnão é linear. Com 50% de autofecundação 
natural (s = 0,5) tem-se F = 0,33 que é menor que 0,5.

Nos esquemas de melhoramento em que são feitas autofecundações 
manualmente, para gerar progênies por exemplo, haverá acréscimo da endogamia, 
porém claramente menor do que nas alógamas. Tendo-se inicialmente F = s/(2 - s) 
sob equilíbrio, com uma geração de autofecundação resulta Fl = (1 + FJ/2 e com 
mais uma, F2-(l + F^)/2, etc. Tomando como exemplo uma espécie intermediária 
em relação à taxa de autofecundação (s = 0,5), tem-se F - 0,333 e F; = 0,666 e um 
acréscimo AF = 0,333. Noutra, com s = 0,75 o incremento da endogamia é de 
AF = 0,20. Compreende-se daí porque a depressão endogâmica, como a observada 
em material autofecundado, tende a ser menor nas espécies mistas, visto que essa 
depressão é diretamente proporcional ao acréscimo no nível de endogamia (AF). Nas 
alógamas tem-se AF= 0,5 com uma geração de autofecundação, se inicialmente F0 - 0.

Uma grande questão, que na realidade é um ponto fraco desse modelo, é 
admitir que a taxa sé igual para todas as plantas e, além disso, constante ao longo das 
gerações. Para relaxar essa condição, foi feita simulação de dados5, gerando-se uma 
população constituída por 10.000 plantas, a cada geração. Em um caso, variou-se a

'Coelho, A.S.G. (Universidade Federal de Goiás). Comunicação pessoal, 2000.
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FIGURA 1. Simulação de populações com sistema misto de 
reprodução ao longo de 100 gerações. Variação no coeficiente 
de endogamia supondo s constante, S variando somente entre 
indivíduos e S variando somente entre gerações.

taxa S entre as plantas, 
porém mantendo-a fixa e 
igual no transcorrer das 
gerações. Em outro caso, 
admitiu-se a taxa 5 fixa em 
todas as plantas de uma dada 
geração, permitindo que 
variasse ao longo das 
gerações. Considerou-se que 
esse parâmetro variava 
aleatoriamente, de acordo 
com uma certa distribuição. 
Isso significa, entre outros 
aspectos, que a taxa de 
autofecundação não estava 
sob controle genético. As 

conseqüências dessa variação na taxa 5 foram averiguadas por meio do coeficiente de 
endogamia (/•)> estimado a cada geração. Em termos médios considerou-se S = 0,5. A 
Figura 1 mostra os valores de F, cobrindo 100 gerações de reprodução mista. Na 
simulação foi acrescentada, ainda, a situação em que 5 = 0,5 para todas as plantas e 
todas as gerações. Com a taxa 5 constante, nota-se que o coeficiente F varia muito 
pouco e apenas como conseqüência da amostragem. A variação da taxa S somente 
entre as plantas, também não causou muita perturbação, isto em decorrência do 
tamanho amostrai, demonstrando que a amostragem foi suficiente para contornar as 
diferenças na taxa S entre as plantas. Os maiores desvios no coeficiente F foram 
provocados pela variação da taxa S ao longo das gerações, não sendo, portanto, 
contornáveis pelo tamanho das amostras em cada geração. Em termos gerais, nos 
três casos, os valores oscilaram em torno do valor médio esperado de F = 0,33, o que 
não deixa de ser um resultado favorável.

A variação da taxa s entre gerações ou mesmo entre diferentes locais de 
experimentação numa mesma geração, pode ser provocada tanto por fatores 
genéticos quanto por fatores ambientais, conforme é sabido. Não estando sob 
controle do melhorista, o que resta a fazer é medi-la e isso é plenamente viável, 
como foi discutido anteriormente. Convém reforçar que esse parâmetro explica a 
natureza genética ou de parentesco dentro das progênies maternas. Com s = 0 essas 
são meias-irmãs, caso os cruzamentos ocorram de modo amplo e irrestrito; sendo 
0 < S < 1 uma família dessas será formada por uma mistura de irmãs autofecundadas, 
ou seja S; (na proporção s) e de meias-irmãs na proporção t. Em condições naturais 
é comum existirem irmãs germanas nas famílias originadas de cruzamentos 
biparentais, além das meias-irmãs.

3.3 TAXA DE AUTOFECUNDAÇÃO E NÍVEIS DE ENDOGAMIA

A constância da taxa 5 pode levar à errônea impressão de que o coeficiente de 
endogamia (F) é também constante ou igual para todas as plantas. Na verdade, o 
valor F = s/(2 - s) é apenas uma média, ou seja, um parâmetro válido para o conjunto 
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de plantas que formam uma população. Mesmo sendo a taxa 5 constante, o coeficiente 
/'variará entre os indivíduos, desde que 0 < S < 1. A existência de fecundação cruzada, 
sendo parcial na espécie, gera uma certa fração de descendentes exocruzados nos 
quais F= 0. A autofecundação, por sua vez, origina indivíduos com F> 0, sendo que 
esse valor de F depende do número de gerações de autofecundações ocorridas no 
passado genealógico de uma determinada planta. Trata-se, neste casao, de uma questão 
de probabilidade, sendo fácil entender que, nas populações mistas, é possível ter 
plantas que passaram por somente uma autofecundação no seu passado genético, nas 
quais F = 1/2; por duas gerações, nas quais F = 3/4; e assim sucessivamente. Wright 
& Cockerham (1985; 1986) desenvolveram essas bases teóricas, aplicando-as aos 
esquemas de seleção.

Tomando como g o número de gerações de autofecundações sucessivas 
existente na genealogia de uma determinada planta, o valor do coeficiente F dessa 
planta é:

^=1-(ÍX g= 0,1,2,... (3)

Em uma população que se encontra em equilíbrio de Wright, plantas 
possuindo um nível de endogamia igual a F ocorrem com a freqüência:

P=(l-$)$e (4)
i

Pela Expressão 4, nota-se que indivíduos exocruzados, isto é, sem nenhuma 
geração prévia de autofecundação (g = 0) ocorrem com a freqüência esperada de:

Po - (1 - s) S° = 1 - S (5)

Assim, em uma população com S = 0,80 e F = 0,67, espera-se que 20% das 
plantas sejam não endogâmicas, o que é relativamente alto diante da sua considerável 
taxa de autofecundação natural. Alternativamente, nota-se pela Expressão 4, que 
plantas muito endogâmicas também tendem a ser raras, exceto se a taxa S for muito 
próxima de 1,0. Em uma população que apresenta uma taxa S = 0,7, plantas que 
provieram de seis ou mais gerações antecipadas e sucessivas de autofecundação, 
ocorrerão com freqüência de 11,8%.

Na Tabela 2 constam as freqüências esperadas de indivíduos, em populações 
em equilíbrio, possibilitando a visualização da estrutura de populações com sistema 
misto de reprodução e que possuem diferentes taxas S. Comparando as situações 
extremas, percebe-se que com 5= 0,1 há, na população, um predomínio de plantas 
provenientes de cruzamento, mas com 5 = 0,9 não há predomínio de plantas 
altamente endogâmicas. Aliás, na última situação há uma distribuição quase 
uniforme das plantas nos vários níveis de endogamia. Na última linha da Tabela 2 
consta a freqüência esperada de plantas altamente homozigóticas (F > 15/16). O 
melhorista pode ter interesse especial nesse tipo de genótipo em sua seleção, porém 
sua ocorrência pode ser aquém do esperado, pois com 5 = 0,5, por exemplo, tal 
freqüência é só de 3,2%.
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TABELA 2. Freqüência esperada (Pp de indivíduos, em populações em equilíbrio, de acordo com seu nível 
de endogamia (A), sob diferentes níveis de autofecundação natural (s), com diferentes números 
(g) de autofecundações sucessivas na genealogia.

g F
s

s

0 0,1 0,3 0,5 0,7 0,9 1

0 0 1 0,900 0,700 0,500 0,300 0,100 0

1 1/2 0 0,090 0,210 0,250 0,210 0,090 0

2 3/4 0 0,009 0,063 0,125 0,147 0,081 0

3 7/8 0 9x1o-4 0,019 0,062 0,103 0,073 0

4 15/16 0 9x105 0,006 0,031 0,072 0,066 0

5 31/32 0 9x10* 0,002 0,016 0,050 0,059 0

Fonte: Wright & Cockerham (1985)

0 0,053 0,176 0,333 0,538 0,818 1

A-(F> 15/16) 0 IO'5 0,002 0,032 0,168 0,590 1

A desuniformidade no nível de endogamia das plantas em populações de 
reprodução mista é uma particularidade importante. Esse é um dos aspectos que as 
diferencia das predominantemente alógamas (F = O em todas as plantas) e das 
predominantemente autógamas (f = 1 em todas as plantas). Cockerham & Weir 
(1984) quantificaram essa desuniformidade do coeficiente Acalculando sua variância 
(), dada por:

2 4j(1-j)
f (2-r)2(4-r) (6)

É evidente que, com S = 0 ou S = 1 essa variância é nula, pois nesses extremos 
as plantas são todas exogâmicas ou todas completamente endogâmicas, 
respectivamente. Por meio da Tabela 3, onde constam alguns valores da variância OF 
e do desvio <3f, é possível ter uma idéia da desuniformidade no nível de endogamia 
das plantas. Esses valores evidenciam as diferenças existentes nos níveis do coeficiente 
F entre as plantas dentro das populações. De um modo geral, quando S > 0,3 essa 
variação, em termos de <5F é superior a 0,3, o que é bem elevado.

Convém reforçar que os valores presentes nas Tabelas 2 e 3, referem-se sempre 
a situações em que a taxa de autofecundação (5) é constante de um indivíduo para 
outro, dentro de cada tipo de população, ao longo das gerações. A variação do 
coeficiente F, por isso, é decorrente apenas das diferenças na história genealógica das 
plantas, ou seja, do número de gerações de autofecundações sucessivas que cada uma 
tem em seu passado.

Do ponto de vista do melhoramento de populações são muitos os reflexos 
dessa desuniformidade no nível F das plantas. Um esquema de seleção baseado na 
avaliação de progênies maternas (A/), isto é de polinização livre ou aberta, pode 
servir de exemplo. Na avaliação dessas progênies, em ensaios apropriados, devem-se 
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destacar aquelas que provêm de plantas mãe que apresentam boa capacidade geral de 
combinação e que, ao mesmo tempo, possuem mais alelos favoráveis em homozigose e, 
portanto, elevado valor de F. A última colocação significa que não deverá ter ocorrido 
pronunciada depressão endogâmica nos descendentes autofecundados nessas progênies 
superiores. Nesses termos, as populações com sistema misto de reprodução são mais 
versáteis do que as alógamas, pois ao selecionar com base em testes de progênies de 
polinização aberta, a seleção levará em conta não só a capacidade de combinação de 
cada mãe como a sua capacidade em originar filhas S superiores. Em alógamas, para 
atingir esse duplo objetivo da seleção (aumento da freqüência de alelos favoráveis e 
redução da depressão pela endogamia) é preciso avaliar dois tipos de progênies por 
mãe: aquelas obtidas por meio de cruzamentos ou meias-irmãs e aquelas obtidas através 
de autofecundações manuais, quando possível. Na prática do melhoramento via seleção 
a situação, em geral, não é tão simples como é imaginado. Foi visto que mesmo com a 
taxa 5 constante, o coeficiente Avaria. O que pensar então se a própria taxa S varia?

Anteriormente, foram discutidos alguns resultados de simulação, agora são 
mostradas algumas estimativas da taxa S obtidas no bojo de programas de 
melhoramento de algodão (Gossypium hirsutum L. raça Iatifolium Hutch.) 
(Crisóstomo, 1989) e de melancia (Ferreira, 2000; Ferreira et al., 2000) (Tabela 4). 
Para a estimativa da taxa 5, no caso do algodão, foi empregado um marcador genético 
morfológico, ao passo que, no caso da melancia, ela foi baseada em nove locos RAPD.

Os resultados demonstram que houve uma variação nas taxas S entre as plantas 
maternas, provavelmente devida a fatores ambientais, mas também em decorrência 
de fatores genéticos, como no caso da melancia. A população de melancia estava 
segregando para a expressão sexual, que é controlada geneticamente, como já foi 
visto. A estimativa da taxa S, considerando todas as famílias conjuntamente e todos 
os locos simultaneamente, foi de tm = 0,235. Ao estimar esse parâmetro, de acordo
TABELA 3. Desuniformidade do grau de endogamia (F) entre plantas, em populações em equilíbrio, medida 

pela variância ( oj, ) e respectivo desvio-padrão (CT^).

s F

0,1 0,053 0,026 0,160

0,3 0,176 0,078 0,280

0,5 0,333 0,127 0,356

0,7 0,538 0,151 0,388

0,9 0,818 0,096 0,310

Fonte: Cockerham & Weir (1984)

TABELA 4. Estimativas da taxa S em plantas individuais de populações mistas de algodão e melancia.

Populações $ Média

Algodão 0,717 0,851 0,708 0,643 0.518 0.725 0,714**(,)

Melancia 0,20 0,17 0,43 0,14 0,52 0,03

0,13 0,40 0,16 0,235**"”

'*Significância a 1% relativa ao teste feito considerando a hipótese de que S = 0.
(,)Média ponderada pelo número de sementes por planta. ^Média por máxima verossimilhança. 
Fonte: Crisóstomo (1989) e Ferreira (2000)
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com a expressão sexual das plantas maternas, observou-se que a taxa de autofecundação 
foi maior nas famílias andromonóicas ( S = 0,354) do que nas monóicas ( s = 0,185). 
Esses resultados estão em conformidade com o previsto, uma vez que em condições 
isoladas de casa de vegetação foi constatada, por Ferreira et al. (1995), a ocorrência 
natural de autofecundações em indivíduos andromonóicos. É esperado também que 
a endogamia nestes indivíduos seja maior do que em indivíduos monóicos, o que foi 
confirmado pelas estimativas das taxas de endogamia ( F =0,414 nos andromonóicos 
e / = 0,075 nos monóicos).

Com base nos resultados mostrados é possível prever o grau de complexidade 
que um sistema misto de reprodução pode apresentar, principalmente se houver 
variação na expressão sexual das plantas. Como será visto posteriormente, o fato de 
uma população possuir sistema de reprodução misto reverte em algumas dificuldades, 
mas também em algumas vantagens, em termos de condução de programas de 
melhoramento, multiplicação de acessos de germoplasma e cultivares, assim como 
na estimação de componentes da variância genética.

3.4 DEPRESSÃO PELA ENDOGAMIA

O emprego de processos endogâmicos em programas de melhoramento é 
muito importante, uma vez que promove a liberação da variabilidade e a diminuição 
da carga genética, podendo ser útil também na identificação de genitores com 
potencial para o melhoramento e de fontes para gerar linhagens, bem como para 
determinar a importância dos efeitos devidos à dominância e à epistasia na expressão 
de um caráter. Entretanto, normalmente, a endogamia leva à ocorrência de depressão 
endogâmica, isto é, a uma redução do valor adaptativo de um indivíduo, podendo 
ser resultante da expressão de genes deletérios (carga genética) que se encontravam 
encobertos nos heterozigotos na geração anterior ou da redução da heterozigose 
que provoca a eliminação de interações alélicas favoráveis envolvendo dominância 
e/ou sobredominância (Hallauer & Miranda Filho, 1988; Vencovsky & Barriga, 
1992).

Aqui, esse fenômeno é definido como a alteração na média de um caráter numa 
população quando esta é submetida a uma endogamia maior do que ela normalmente 
pratica. Os procedimentos mais comuns utilizados pelos melhoristas para provocar 
endogamia são aqueles que envolvem cruzamentos entre parentes, como irmãs perfeitas, 
meias-irmãs e autofecundação. Destes, a autofecundação manual é a forma mais usual 
em virtude da rapidez em atingir alto nível de homozigose. A endogamia pode ocorrer 
também em decorrência do estreitamento da base genética de uma população.

A maioria das populações alógamas apresenta depressão em consequência do 
emprego de sistemas endogâmicos, por possuírem alta concentração de carga genética 
e heterozigosidade. As populações autógamas, ao contrário das alógamas, apresentam 
pouca ou nenhuma carga genética e são altamente homozigóticas, portanto, não 
sofrem depressão endogâmica significativa. Nas populações que possuem sistema 
misto de reprodução o efeito da depressão endogâmica é intermediário aos efeitos 
que ocorrem nas alógamas e autógamas e está relacionado à taxa de autofecundação 
natural. Informações a respeito da magnitude da depressão endogâmica são tão 
importantes quanto o conhecimento de outros parâmetros genéticos, pois como será



246 Recursos Genéticos e Melhoramento - Plantas

visto, ela pode influenciar o progresso genético quando a população possui sistema 
reprodutivo misto.

Representando por Y(M) e a média de um caráter (?) em progênies 
maternas (A/), obtidas através de polinização livre, e em progênies autofecundadas 
(S;), obtidas após uma só geração de autofecundação, respectivamente, a depressão 
endogâmica ocorrida na população que originou essas progênies pode ser medida 
por:

\Y = Y(M)- /(S,)

\Y% = \Y
Y(M)

100

(7)

(8)

Convém enfatizar que essa mensuração da depressão refere-se a apenas uma 
geração de autofecundação, pois quando se mensura a depressão total, esperada até a 
total homozigose, o símbolo usado é H, conforme será visto mais adiante.

Para exemplificar, serão discutidos os resultados da depressão endogâmica, 
ocorrida em uma população mista de algodão, obtidos por Crisóstomo (1989) e 
apresentados na Tabela 5. Os dados constantes nessa tabela referem-se a valores médios, 
obtidos a partir de informações referentes a 57 plantas da população mista. Cada 
uma dessas plantas deu origem a um par de progênies, ou seja, uma progênie materna 
(A/) e outra auto fecundada (5;), o que possibilitou individualizar os efeitos da depressão 
para cada família.

Em termos percentuais, a porcentagem de fibra foi o caráter que apresentou 
menor depressão. Nos caracteres relacionados com a produtividade do algodão essa 
foi mais alta, porém aquém do que é observado, normalmente, para a produtividade 
de grãos em populações alógamas, como o milho. A baixa depressão na porcentagem 
de fibra, pode ser conseqüência de: a) menor grau de segregação nos locos que 
governam esse caráter, nessa população, o que significa maior grau de fixação gênica 
e, por conseguinte, menor heterozigosidade; b) menor nível de dominância dos genes 
responsáveis por esse caráter, já que sem dominância não há depressão, caso seja 
desprezada a epistasia; c) uma ação combinada dessas duas causas.

É bom lembrar que essa depressão (A?) refere-se a um acréscimo de endogamia 
{Af= [(1 + F)fl\ - F =(\ - F)/2j, em que Fé o coeficiente de endogamia na população 
original. Se, antes da autofecundação, a população estiver em equilíbrio, tem-se que

TABELA 5. Médias das depressões endogâmicas de três caracteres em uma população mista de algodão, 
avaliadas por meio de progênies maternas (M) e autofecundadas (S;), com respectivos intervalos 
de variação [ZVf96)J.

Caráter W Y(St) AT AH%) Wo)

Rendimento de algodão em caroço (kg ha1) 1091,0 980,0 111,0 10,2 - 25 a 34

Porcentagem de fibra 36,3 35,7 0,6 1,6 - 10 a 16

Peso do capulho (g) 5,5 4,8 0,7 12,7 - 11 a 31

Fonte: Crisóstomo (1989)
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&F = (1 - s)/(2 - s), que é máximo quando 5 = 0, e vai diminuindo à medida que a taxa 
5 cresce. Com s = 0,714, como no caso do algodão, = 0,222, que é um impacto 
endogâmico muito menor do que o provocado por uma autofecundação em uma 
população alógama, para a qual = 0,5.

De interesse para o melhorista é a possibilidade de selecionar plantas mãe 
que apresentem boa capacidade geral de combinação, observada através das médias 
das progênies maternas, e baixa depressão endogâmica, observada por meio das médias 
das progênies autofecundadas. Ao observar os intervalos de variação das depressões 
endogâmicas apresentados na Tabela 5, percebe-se que em algumas genitoras não 
ocorreu depressão, indicando que elas devem ser altamente homozigóticas para os 
genes responsáveis por esses caracteres. Em relação ao rendimento de algodão em 
caroço, por exemplo, 20 das 57 plantas maternas, ou seja em 35% delas, a depressão 
foi desprezível (AT% < 6,0%). Considerando o nível F = 7/8 como de suficiente 
homozigose e incluindo nos cômputos o valor médio obtido de S= 0,714 obtém-se, 
conforme exposto anteriormente, que a probabilidade de pelo menos uma planta 
mãe dessa população apresentar 87,5% ou mais de locos em homozigose é de 25,6% 
[P, (/?> 7/8) = 0,256], Em relação às 57 mães, isso quer dizer que, em pelo menos 15 
genitoras (57 x 0,256), espera-se um grau de homozigose superior a 87,5% e, portanto, 
baixa depressão endogâmica. Porém, o número de plantas que apresentaram baixa 
depressão (20 mães) foi superior ao esperado, ao menos para o caráter rendimento de 
algodão em caroço.

Por outro lado, ao selecionar as 10 melhores progênies maternas em relação à 
produtividade de algodão em caroço, ou seja, aquelas nas quais se espera boa 
capacidade geral de combinação, verificou-se que somente duas progênies 
autofecundadas apresentaram médias altas e, consequentemente, baixa depressão. 
Neste caso, seria esperado que entre as 10 progênies selecionadas, em pelo menos 3 
(0,256 x 10 = 2,56 = 3), aproximadamente, a depressão fosse baixa. Portanto, o valor 
observado concorda razoavelmente com o esperado. Entretanto, para aumentar a 
probabilidade de selecionar genitoras que apresentem alta freqüência de alelos 
favoráveis e alta homozigosidade, seria necessário obter e avaliar maior número de 
progênies.

Deve-se realçar que os raciocínios desenvolvidos anteriormente, não podem 
ser quantificados da mesma forma, caso a população seja alógama, pois em populações 
alógamas segregantes, é irrisória a probabilidade de existirem plantas com alto grau 
de homozigose.

Ferreira (2000) ao avaliar a depressão endogâmica em uma população 
segregante de melancia e com sistema misto de reprodução, através de progênies 
maternas (Af) e autofecundadas (5;) oriundas de 64 plantas mãe, verificou que, em 
média, os efeitos depressivos não foram tão drásticos como em populações tipicamente 
alógamas (Tabela 6). Isso deve ter acontecido em função de três fatores. O primeiro 
deles, refere-se ao fato de a depressão real poder ser maior do que a depressão observada, 
em decorrência da seleção não intencional ocorrida na fase de viveiro e do transplantio 
das mudas. O outro ponto está intimamente relacionado com a história evolutiva 
das cucurbitáceas, pois acredita-se que a ocorrência de populações pequenas leva a 
constantes cruzamentos entre indivíduos aparentados, o que pode ter contribuído 
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para a eliminação progressiva da carga genética. Já o terceiro, relaciona-se com o 
fato de que em espécies com sistema misto de reprodução a ocorrência de 
autofecundações naturais também deve contribuir para a eliminação gradual dessa 
carga genética.

Entretanto, apesar de a depressão média ter sido baixa, foi observada uma 
ampla variação na amplitude da depressão, sendo que, em algumas progênies, esses 
valores foram tão altos quanto aqueles observados em populações estritamente 
alógamas, como, por exemplo, para PP, NP e CP, nas quais foram verificadas 
estimativas de até 49%, 72% e 52%, respectivamente. Em contrapartida, todos os 
intervalos de variação das depressões abrangeram o valor zero, demonstrando a 
existência de progênies em que a depressão foi nula ou desprezível e, 
consequentemente, a possibilidade de efetuar seleção entre as progênies, de modo a 
priorizar aquelas que apresentem médias desejadas pelo melhorista, bem como 
baixa ou nenhuma depressão. De fato, foram identificadas algumas plantas mãe, 
cujas progênies maternas tiveram bom desempenho agronômico e cujas progênies 
autofecundadas apresentaram baixa depressão endogâmica, isto é, progênies 
promissoras para o melhoramento genético.

Nota-se, ainda, que houve depressões médias positivas e negativas, conforme 
o caráter, resultados esses que são determinados, principalmente, pela direção 
prevalecente da dominância gênica e são também importantes para os melhoristas. 
As estimativas médias das depressões nos caracteres PP, NP e CP foram positivas, 
indicando que, com o decorrer das gerações de autofecundação, esses caracteres 
tenderão a diminuir, ao passo que em relação às variáveis PF e TS as estimativas 
foram negativas, esperando-se, assim, que aumentem com as autofecundações. Quanto 
aos caracteres CP e TS, os efeitos de sucessivas gerações de autofecundações, as 
favorecerão, pois a tendência é que a cor da polpa fique mais vermelha e o teor de 
sólidos solúveis aumente, tornando os frutos mais doces. Para os demais caracteres, 
por outro lado, os efeitos da endogamia os prejudicarão, pois a tendência é que a 
produtividade de frutos e o número de frutos por planta decresçam e o peso de frutos 
aumente, sendo esses fenótipos indesejáveis em alguns programas de melhoramento 
de melancia.

Diante das considerações expostas, percebe-se que a estrutura genética de 
populações mistas favorece a ocorrência de depressões nulas ou desprezíveis, o que é

TABELA 6. Médias das depressões endogâmicas de cinco caracteres em uma população mista e segregante de 
melancia, avaliadas por meio de progênies maternas (AY) e autofecundadas (S;), com respectivos 
intervalos de variação [IV (%)].

Caráter' Y(M) H$,) AT AH%) /V(%)

PP (kg/planta) 17.18 16,23 0,95 5,5 - 116,7 a 49,0

PF (kg) 3,15 3,47 -0,32 - 10,2 - 116,8 a 22,5

NP 7,89 6,82 1,07 13,6 - 89,5 a 72,3

CP 3,45 3,25 0,20 5,8 -25,2 a 51,6

TS (°Brix) 727 7,53 -0,26 -3,6 - 49,0 a 12,8

'PP: produtividade de frutos por planta; PF: peso médio de frutos por planta; NP: número de frutos por planta; CP: cor da polpa 
(escala: 0 = vermelha a 5 = branca); TS: teor de sólidos solúveis. Fonte: Ferreira (2000)
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altamente interessante para o melhoramento, ao contrário do que é observado em 
populações alógamas, especialmente para os caracteres relacionados à produtividade 
ou à biomassa. Como visto, isso facilita não só a seleção recorrente como a que visa 
híbridos de linhagens. A seleção recorrente, no entanto, poderá ser prejudicada na 
fase de recombinação natural, se o valor da taxa de autofecundação natural for elevado. 
Além disso, quando a taxa s é alta, significa que a população é composta, em grande 
parte, por uma coleção de linhagens endogâmicas; e isso afeta a magnitude da resposta 
à seleção, que é reduzida após o primeiro ciclo e exaurida após poucos ciclos seletivos. 
Se a taxa 5 for baixa, haverá a possibilidade de recombinações naturais e também a 
população conterá grande proporção de indivíduos não endogâmicos, de modo que 
as respostas podem continuar por muitas gerações.

Uma abordagem mais técnica e detalhada do provável sucesso da seleção, em 
espécies de reprodução mista, requer conhecimento dos componentes da variância 
genética dos caracteres, além do que foi exposto. Essa abordagem será feita 
posteriormente.

4. SEMELHANÇA ENTRE PARENTES E MEDIDAS DE PARENTESCO

O comportamento hereditário dos caracteres nas populações tem sido 
estudado por meio de coeficientes de parentesco e de covariâncias entre indivíduos 
aparentados, isto é, através de medidas que consideram a semelhança entre parentes.

Os trabalhos de Fisher (1918) e Wright (1921; 1922), foram marcos 
importantes nessa área, pois foi proposta a decomposição da variância genética em 
variância aditiva, de dominância e epistática (Fisher) e incluída a endogamia (Wright). 
Depois desses trabalhos, outros também foram desenvolvidos e novos modelos 
propostos, a exemplo daqueles realizados por Kempthorne (1954; 1955a,b), 
Cockerham (1963) e Ghai (1982), entre outros.

Os resultados obtidos com modelos que consideram as epistasias, a ligação 
gênica e a endogamia, são extremamente complexos, a exemplo do modelo 
desenvolvido por Harris (1964) que necessitou de 28 parâmetros nas suas derivações. 
Isso atesta a complexidade do modelo, que foi o mais geral até a sua publicação. Weir 
& Cockerham (1977) apresentaram expressões para a variância genética e discutiram 
a covariância entre indivíduos considerando dois locos, admitindo epistasia e ligação 
fatorial, em uma população mista em equilíbrio. A complexidade da expressão foi tal 
que se sugeriu a busca de simplificações, principalmente pelo uso de aproximações 
para as medidas de parentesco.

Neste tópico serão revisados os princípios e conceitos das medidas de 
parentesco, que são mensuradas pelos coeficientes de parentesco e no próximo tópico 
serão vistos os componentes genéticos das variâncias e covariâncias de acordo com a 
semelhança entre os indivíduos aparentados.

Geneticamente, os indivíduos aparentados são mais semelhantes entre si do 
que os indivíduos que não possuem qualquer tipo de parentesco. Esta maior 
semelhança deve-se ao fato de esses indivíduos possuírem alelos iguais, ou seja, 
idênticos por descendência, que, logicamente, são herdados de pelo menos um 
ancestral comum a eles. Assim, a maior ou menor semelhança entre parentes é função 
da maior ou menor probabilidade de terem alelos em comum.



250 Recursos Genéticos e Melhoramento - Plantas

Essas probabilidades são determinadas através de coeficientes, 
denominados como medidas de parentesco ou, ainda, coeficientes de parentesco. 
Segundo Kempthorne (1973), que inclusive fez uma apresentação didática sobre 
o assunto, as bases para o entendimento das medidas de parentesco foram, 
inicialmente, fornecidas por Malécot6 em 1948. A noção básica apresentada por 
Malécot, é que dois alelos podem ser semelhantes em decorrência de um ser 
cópia do outro ou de ambos serem cópias de um outro alelo presente em um 
ancestral comum. Neste caso, os alelos são designados como “idênticos por 
descendência”. Entretanto, dois alelos podem ser semelhantes apenas em “estado” 
e não por descendência, ou seja, ambos são iguais, porém não são cópias de um 
mesmo alelo.

Dessa forma, Malécot6 definiu o coeficiente de coancestralidade (coefficient 
de parente') como sendo a probabilidade de um alelo qualquer presente no indivíduo 
Xser idêntico por descendência a outro alelo qualquer presente no indivíduo Y. Se o 
indivíduo Xpossui os alelos X] ex2 e o indivíduo Eos alelosy/ ey2, então esse coeficiente 
é igual a:

A = 4 (xi = 7i) + P (*i = 72)+ P <*2 = Ji) + P (x2 = 72)1 (9)

em que:

P =y^) é a probabilidade de os indivíduos Xe Yreceberem cópias de um alelo da 
mãe;

P (x} =y2) eP(x2=y) é a probabilidade de os indivíduos Xe Yreceberem cópias de 
um alelo, sendo um da mãe e o outro do pai;

P (x? =y2) é a probabilidade de os indivíduos Xe Yreceberem cópias de um alelo do 
pai;

Este valor, em casos de panmixia, é igual à metade do coeficiente de parentesco 
aditivo (r ) {coefficient of relationship) usado por Wright (1922).

Kempthorne (1973) também definiu um coeficiente, designado como 
coeficiente de dominância, que mensura a probabilidade de dois alelos quaisquer 
presentes no indivíduo X serem idênticos por descendência a dois alelos quaisquer 
presentes no indivíduo Ye, simultaneamente, de os dois alelos de Xe os dois de Y 
serem distintos. Esse coeficiente é, então, igual a:

lixy=[/’(xi-7iex2=72) + 7’(xi-72ex2=7i)] (10)

em que:

P (x =j() e x2 =j) é a probabilidade deXe Yreceberem, simultaneamente, cópias 
idênticas dos alelos do pai e da mãe, respectivamente;

P(x} =y2) e x2 =y{) é a probabilidade deXreceber o alelo 1 da mãe e Kreceber cópia 
do mesmo alelo, porém do pai e vice-versa, ou seja, deXreceber 
o alelo 2 do pai e Yreceber cópia do mesmo alelo da mãe.

6MALÉCOT, G, Lcs mathcmatique dc 1’herédité. Paris, Masson et Cil, 1948.
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Outro conceito importante é o do coeficiente de endogamia (F), determinado 
por Wright. Este coeficiente é a probabilidade de dois gametas, que se unem para 
formar o indivíduo, portarem alelos idênticos por descendência. Como na fecundação, 
gametas femininos e masculinos se unem ao acaso, o valor de Fé igual ao do coeficiente 
de coancestralidade dos pais do indivíduo considerado.

Os coeficientes especificados acima são largamente conhecidos e utilizados 
para estudar populações panmíticas ou populações obtidas artificialmente (por 
cruzamentos manuais), nas quais o coeficiente de endogamia é constante entre os 
indivíduos de uma mesma geração. Em populações cujos coeficientes de endogamia 
são variáveis entre os indivíduos, como no caso das populações mistas ou intermediárias, 
a situação é mais complexa e outros coeficientes de parentesco são exigidos.

Harris (1964) apresentou um sistema de medida de parentesco de forma que 
os coeficientes descrevem situações em que estão envolvidos os efeitos aditivos e de 
dominância, assim como a endogamia. Para isso, além dos coeficientes de endogamia 
(Fx e F), parentesco aditivo (r^) de Wright e o coeficiente de dominância (p^) de 
Kempthorne, usou mais quatro medidas de identidade gênica. Já, Cockerham (1971), 
relacionou todas as funções de probabilidade para todas as situações envolvendo 
quatro alelos, podendo a identidade gênica ser para dois, três ou quatro alelos em 
um, dois, três ou quatro indivíduos diferentes.

Para sintetizar todas as possibilidades de parentesco entre dois indivíduos, 
considerem-se quatro alelos (a, b, c, c d), sendo que os alelosaeb estão presentes no 
indivíduo X e os alelos c e d no indivíduo Y. Desta forma, existem as seguintes 
probabilidades de parentesco:

a) Probabilidade de identidade entre dois alelos no mesmo indivíduo (Tyou Fy), que 
corresponde ao coeficiente de endogamia e é igual a:

€ fab abcd ^abc ^abd ^ab.cd

fcd ^abcd ^acd ^bcd ^ab.cd cd

b) Probabilidade de identidade entre dois alelos quaisquer, sendo que um está no 
indivíduo X e o outro no indivíduo Y, que equivale ao coeficiente de 
coancestralidade Neste caso, podem existir as seguintes identidades gênicas:

fac fabcd ^abc ^acd ^ac.bd ^ac

c) Probabilidade de os dois alelos de Xserem idênticos entre si e idênticos a qualquer 
alelo presente no indivíduo Y(2Gxy):

sendo:
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d) Probabilidade deos dois alelos de /serem idênticos entre si e idênticos a qualquer 
alelo presente no indivíduo X (26^):

sendo:
Gacd 'abcd 'acd

Gbcd 'abcd 'bcd

e) Probabilidade dt os dois alelos presentes em X serem idênticos aos dois alelos 
presentes em /(27'v, + r):

n t T T
L 1 r+r- acbd + 1 adbc

sendo:
T = t t

ac. bd abcd ► bd
^adbc ^abcd. ^adbc

f) Probabilidade dc os quatro alelos, os dois presentes no indivíduo X e os dois 
presentes no indvíduo Y, serem todos idênticos por descendência (ç^.):

'xT~ 'abcd

g) Probabilidade de os dois alelos de X serem idênticos entre si e de os dois alelos de 
Y também serem idênticos entre si (7^):

T - t1 X.Y abcd

sendo:
Pabcd 'abcd 'ab.cd

As probabil.dades acima citadas são iguais a: 
'abcd = Pfa*b*c = d) 

tabc = P(a = b = c^d)

tM = P(a~b = d*a) 

tacd = P(a=c^d^b) 

tbal = P(b = c*d*a)

'ab.cd = P (a = b,c = d) 

'acbd = P (a = C,b = d) 

'adbc = P(a = d,b = c) 

tah = P (a = b*c*d) 

tM = P (a = c b d)

= P (a = d^ b^ c) 

thc = P (b = aí d) 

thJ = P (b = d a c) 

tcd = P (c = dí- a* b) 

to = P (a* b*c* d)

Vale frisar que o apostrofe (‘) foi utilizado para indicar que ambos os alelos 
do indivíduo estão envolvidos na probabilidade referida.

Cockerham (1984) e Cockerham & Weir (1984), acrescentaram ainda a 
probabilidade de um indivíduo ter alelos idênticos por descendência tanto no loco i 
como no locoy {FcJ, e a probabilidade, para dois indivíduos, de que os dois alelos do 
loco í, em um indivíduo, sejam idênticos por descendência entre si, e que ao mesmo 
tempo os dois alelos do loco j do outro sejam também idênticos por descendência
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Desprezando o efeito da ligação fatorial e considleraido populações em 
equilíbrio de Wright, isto é, em equilíbrio com endogamia, a probabilidade Fa é 
igual a:

_ _F(1-2F)
F^~Fc 2 + F (11)

esse valor seria igual a F2 caso não houvesse variação do valor de / entre os indivíduos 
em uma mesma geração.

O valor Tc, designado por Cockerham & Matzinger (19^5) como coeficiente 
de coancestralidade conjunto, quando existe recombinação livie e sem variação do 
valor de F, é igual a:

(12) 

porém, se existir ligação e variação do coeficiente de endogamia (F) na população, 
este valor dependerá de Fc.

5. VARIÂNCIAS E COVARIÂNCIAS CENÉTICAS

Uma das maneiras de estudar a variabilidade de uma determinada população 
é efetuar a decomposição da variância genética com base no conhecimento dos 
processos genéticos envolvidos na herança dos caracteres. Tal prática é muito utilizada, 
tanto em plantas alógamas como em autógamas.

Entretanto, as populações mistas têm sido consideradas em programas de 
melhoramento, como autógamas ou alógamas, a depender da taxa de autofecundação 
ou de fecundação cruzada ser mais próxima de uma categoria ou de outra. Isso em 
decorrência de uma série de limitações, entre elas a indisponibilidade, até há pouco 
tempo atrás, de metodologias que permitissem a decomposição da variância genética. 
Na década de 80, Cockerham & Weir (1984) e Pereira (1989) deram um grande 
impulso no aprimoramento de estimativas de metodologias que possibilitam a 
decomposição da variância genética em populações mistas, sendo que Crisóstomo 
(1989) fez aplicação prática em algodão e Ferreira (2000) em melancia.

Neste tópico serão estudados, portanto, os componentes genéticos das 
variâncias e covariâncias, assim como seus coeficientes, em um modelo que, por 
simplicidade, não inclui epistasia, mas inclui endogamia variável entre os indivíduos, 
sendo adequado para populações com reprodução mista.

5.1 COMPONENTES DA VARIÂNCIA GENÉTICA

Cockerham & Weir (1984) apresentaram um modelo aditivo para o estudo 
dos componentes das variâncias e covariâncias, idêntico ao apresentado por Weir & 
Cockerham (1977), contudo sem considerar a existência de epistasia. Neste modelo, 
o valor genotípico de um indivíduo que possui os alelos j e k no loco i, é igual a:

= a.. + a., + d-, ij tk tk (13)

sendo que a corresponde ao efeito aditivo e d ao efeito de dominância em uma 
população ideal não endógama.
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Considerando p a frequência do aleloy no loco i, foram determinados os 
componentes quadráticos que compõem a variância genética da população, os quais 
estão descritos na Tabela 7. Considerando estes componentes quadráticos, a variância 
genética total é igual a:

Vrc = (l + A)^+(1-A)VD + 4AZ)1 + AD2' + A (l-T)/T+(T-T2)(/72-//') (14)

F = coeficiente de endogamia de Wright;

V = variância aditiva;
VD = variância de dominância;

= covariância entre efeitos aditivos e de dominância nos homozigotos;
D* = variância dos efeitos de dominância dos homozigotos;
H' = soma dos quadrados da depressão endogâmica de cada loco;
FF = quadrado da soma da depressão endogâmica de cada loco;

fc- " 2+fZ)= coeficiente de endogamia conjunto para dois locos.

Já a covariância entre parentes é dada por:

Cjy - 2 VA + 2 6rr > K> + 2 (Gxv Gxr> + ‘xr ^2 + (Tx.v Fx^I{ + gcxy G (15)

em que^,, Tx. t GxyFx etc, são os coeficientes de parentesco definidos de 
acordo com Cockerham (1971) e discutidos anteriormente.

Para melhor compreender esses componentes quadráticos, considere-se um 
loco com dois alelos no qual o genótipo AA tenha valor 1, o genótipo Aa valor d e o 
genótipo aa valor -1. Neste caso, a variância aditiva será:

Kt=2ZA(l-A)[l + (l-A)<]2 (16)
í

A variância de dominância será:

td = 4Z[a(i-aX]2
i (17)

TABELA 7. Componentes quadráticos que compõem a variância genética.

Componentes da variancia genética
Componentes quadráticos

Um loco Vários locos

Variância aditiva
> i

Variância de dominância
> * i

Depressão endogânica
H2 = (£W

Covariância a. e d^ i
Variância d\ i

D2=lLdj

Fonte: Cockerham & Weir (1984)
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Estes valores são os mesmos que a variância aditiva e de dominância em uma 
população panmítica de referência com as mesmas freqüências alélicas e independem 
da taxa 5 ou do coeficiente F, portanto podem ser usados como referência, não 
importando o nível de endogamia. Quando só há dois alelos por loco, como neste 
caso, H* = VD.

A covariância entre efeitos aditivos e de dominância nos homozigotos é:

=-2 z ?, d - F.)a - 2 a) < [i+n - 2 a) <] (18)

Este valor somente será positivo quando: -1 < (1 - 2/>.) d. < 0. E será negativo 
nos demais casos. O seu sinal depende das freqüências dos alelos e do sentido e 
intensidade da dominância. Este fato se reveste de importância já que o coeficiente 
deste componente na variância genética é 4F, podendo chegar a ser o dobro do 
coeficiente da variância aditiva, interferindo no progresso genético de forma negativa, 
em alguns casos. O seu valor absoluto, porém, só será maior que o da variância 
aditiva quando: (1 — 2/>.) d < -0,5. Isto, no modelo adotado, só irá acontecer para 
valores positivos de D.

O valor da variância total dos efeitos de dominância dos homozigotos é dado 
por:

Di = 4 2,Pí (> - P,)(l - 2 P, )2 <2 (19)
i

Seus valores serão sempre positivos e dependerão das freqüências alélicas e do 
valor da dominância. Já o valor do quadrado da depressão endogâmica será:

(20)

Este componente poderá ser muito grande em relação aos outros componentes 
em certas situações. Se todos os locos forem idênticos em freqüências e efeitos, ele 
será igual a: H1 = [2 np,(1 -p) d^ 2 = nVD. Se, no entanto, os locos tiverem valores 
de dominância com sinais negativos e positivos na mesma proporção, FP terá valor 
nulo, o que ocasionará uma diferença negativa, H2 - H*, que aparecerá na variância 
genética.

Foi observado, ainda, que sem dominância todas as covariâncias entre 
parentes tendem para Cxy= 2f V. A dominância, em conjunto com a endogamia, 
exige cinco componentes. Um sexto é necessário quando há desequilíbrio de 
identidade, o que ocorre quando existe variação no coeficiente de endogamia ou 
quando o coeficiente de endogamia conjunto (Q) exceder P. Isto é especialmente 
relevante para populações mistas, nas quais as taxas de endogamia variam entre os 
indivíduos.

Para uma avaliação detalhada dos possíveis valores dos componentes da 
variância genética, Wright & Cockerham (1985) simularam um caráter quantitativo, 
em uma população mista, com freqüência alélicap para o alelo A e 1 - p para o alelo 
a, em 100 locos, idênticos em seus efeitos, em que o valor genotípico de AA é 1, o de 
Aaé deo de aaé-\. O modelo, portanto, prevê apenas dois alelos por loco e, ainda, 



256 Recursos Genéticos e Melhoramento - Plantas

ausência de ligação gênica e de epistasia. Foram considerados diversos valores para o 
grau de dominância (</) e para as frequências alélicas, supondo-se que todos os locos 
são iguais em seus efeitos e nas frequências alélicas. Para simular caracteres nos quais 
os alelos têm frequências diferentes foi usado o modelo “A”, em que os alelos têm 
freqüências variando uniformemente de 0 a 1 e o modelo “B”, que é idêntico ao “A” 
apenas que metade dos genes tem a dominância positiva e a outra metade tem a 
dominância negativa. Note-se que, neste modelo, H* é igual a VD, por se tratar de 
apenas dois alelos por loco e H2 é igual a n VD (exceto no “modelo B”), pois todos os 
locos têm o mesmo efeito de dominância (Tabela 8).

Na Tabela 8 constam também três casos que simulam populações com 
propriedades mais próximas da realidade. Para efetuar essas simulações, Pereira (1989) 
admitiu que os genes que controlam o caráter têm a freqüência alélica seguindo uma 
distribuição definida que, no caso, foi a distribuição Beta (x, y) com diferentes 
parâmetros. Essa distribuição já foi utilizada também por Kempthorne & Folks (1971), 
Ramalho (1977), Miranda Filho (1978), Pereira (1980), Souza Jr. (1983) e Pereira 
& Vencovsky (1988). Assim, os valores foram obtidos com base nas freqüências alélicas

TABELA 8. Valores simulados de componentes quadráticos da variância genética de um caráter controlado 
por 100 locos, com dois alelos por loco. Foram considerados diferentes graus de dominância 
(d) e valores de freqüências alélicas (/>) em duas situações: com todos os alelos com a mesma 
freqüência e com freqüência gênica variável em cinco modelos.

Freqüências d K. PP

1,0 58,3 3,2 -25,9 23,0 324

0,1 0,6 39,4 1,2 - 12,8 8,3 117

0,2 24,2 0,1 -3,3 0,9 13

1,0 50,0 25,0 0,0 0,0 2500

0,5 0,6 50,0 9,0 0,0 0,0 900

0,2 50,0 1,0 0,0 0,0 100

- 1,0 0,7 3,2 2,9 23,0 324

0,9 0,6 4,9 1,2 4,5 8,3 117

0,2 12,7 0,1 2,4 0,9 13

Modela A 1,0 43,6 14,7 -7,1 14,2 1467

Modelo B 1,0 43,6 14,7 -7,1 14,2 0

1,0 63,5 15,9 - 15,9 12,7 1587,3

Beta (2, 4) 0,6 51,8 5,7 - 8,0 4,6 571,4

0,2 42,2 0,6 - 2,2 0,5 63,5

1,0 45,7 17,1 -5,7 1,4 1714,3

Beta (2, 2) 0,6 42,0 6,2 - 2,1 4,2 617,1

0,2 40,2 0,7 -0,2 0,4 68,6

1,0 25,4 15,9 3,2 12,7 1587,3

Beta (4, 2) 0,6 28,9 5,7 3,4 4,6 571,4

0,2 34,5 0,6 1,6 0,5 63,5

Fonte: Wright & Cockerham (1985) e Pereira (1989)
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e nas funções de densidade das distribuições em conjunto com as expressões dos 
componentes da variância genética. De forma aproximada, a população Beta (2, 4) 
representa uma população não melhorada, ou seja, em que o caráter apresenta média 
baixa e com frequência gênica média igual a 0,333; a população Beta (2, 2) uma 
população de base ampla (composto), com frequência gênica média igual a 0,5; e a 
Beta (4, 2) uma população melhorada, cujo caráter apresenta média alta e frequência 
gênica média igual a 0,667.

Vale ressaltar que os valores obtidos têm efeito apenas comparativo e referem- 
se exclusivamente aos modelos propostos. Em geral, alguns fatos sobressaem dos 
resultados. Um deles, refere-se aos valores negativos de Dr que aparecem em vários 
casos. Esta componente, como será mostrado posteriormente, participa das 
expressões do progresso genético permanente, podendo interferir negativamente 
nesse progresso a depender da sua magnitude. Esses valores negativos aparecem 
justamente quando as freqüências alélicas são baixas, ou seja, em populações pouco 
melhoradas. No entanto, pode-se observar também, que esses valores sempre são 
bem menores que os valores da soma de VA + D* , que são os outros componentes 
que participam do progresso permanente, não se esperando, portanto, a possibilidade 
de progresso negativo, sob esses modelos.

Um outro fato está relacionado aos valores do componente H2. Como neste 
modelo H2 = n VD (à exceção do “modelo B”), este parâmetro poderá ser maior do 
que os outros componentes quando há muitos locos. Isso significa que, em um 
caráter controlado por n locos, todos com dominância no mesmo sentido, a 
componente da variância predominante será H2, o que é preocupante, pois a mesma 
participa do denominador da expressão do progresso permanente, ou seja, participa 
da variância fenotípica da unidade de seleção. Contudo, acredita-se que a 
dominância não deva ser importante nessas espécies, pelo menos nos genes que 
controlam caracteres adaptativos, já que, como foi discutido antes, nesse caso haveria 
uma seleção para alogamia, o que não ocorre. Já para genes de caracteres não 
adaptativos, a dominância poderá ser positiva ou negativa, indistintamente, tendo- 
se então uma situação semelhante ao “modelo B”, no que diz respeito a esse 
componente.

5.2 DELINEAMENTOS GENÉTICOS

O esquema genético proposto por Cockerham & Weir (1984) permite a 
estimação dos seis componentes da variância genética, sendo, entretanto, necessária 
a obtenção de quatro tipos de progênies e a avaliação dessas progênies e suas respectivas 
plantas mãe. Com esses dados é possível obter as covariâncias: Cj = covariância entre 
mãe e filhas oriundas de cruzamento; C2 = covariância entre mãe e filhas 
autofecundadas; C3 = covariância entre irmãs autofecundadas; C4 = covariância entre 
irmãs autofecundadas e cruzadas (polinização livre); C5 = covariância entre irmãs 
perfeitas eC{ = covariância entre meias-irmãs (Figura 2).

Após a obtenção das medidas de parentesco em função do coeficiente de 
endogamia (F) e as substituições dos coeficientes estimados nas expressões das 
covariâncias entre parentes, são obtidas as expressões das covariâncias, as quais 
encontram-se na Tabela 9.
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FIGURA 2. Esquemas de parentesco e representação das relações entre X e Y e de pelo menos um 
ancestral envolvido nas covariâncias (A). (C() Mãe e filha oriunda de cruzamento; (C2) Mãe e 
filha autofecundada; (C}) Irmãs autofecundadas (X, E)1 (C4) Irmãs cruzadas e autofecundadas; (C;) 
Irmãs perfeitas; (CJ Meias-irmãs (Cockerham & Weir, 1984).

Entretanto, com base nesses coeficientes não é possível estimar todos os 
componentes quadráticos, por isso é sugerida a estimação em separado do quadrado 
da soma da depressão endogâmica de cada loco (á/2). Esse componente é estimado 
pela diferença entre as médias das progênies obtidas por cruzamentos e as médias das 
progênies obtidas por autofecundação, de modo que é igual a:

2
\ + F (21)

Â2 = (H)2 - 4 
(1 + A)2 (22)

A Expressão 21 fornece o efeito da depressão endogâmica total, sendo que 
(m, — m) corresponde à depressão endogâmica observada, ao passo que a Expressão 22 
corresponde a uma estimativa não tendenciosa de H2 e, V eV são as variâncias de erros * . mo ms
experimentais das médias das progênies cruzadas e autofecundadas, respectivamente.

O esquema proposto inclui covariâncias envolvendo muitos parentescos que, 
em alguns casos, devem ser de difícil obtenção em populações mistas, pela dificuldade 
de se prevenir a autofecundação e efetuar polinizações manuais, tornando-se um 
esquema de difícil aplicação pelos melhoristas. Devido a isso, Pereira (1989) propôs 
o emprego de outros esquemas genéticos, de modo a facilitar a obtenção de dados a

TABELA 9. Coeficientes dos componentes quadráticos das covariâncias entre parentes em populações 
com sistema misto de reprodução.

Co variância V. V» D1 H* H2

C,
l + F

2 0 F 0 0 0

1 + F
1-F

2
1 + 7F

2 F
F(l-F)

2 212 + F)

c3 1 + F
1-F

4 1 + 3F
1 + 1F

8
F^-F)

4 4{2 + F)

C<
l + F

2 0
1 + 3F

4 0 0 0

c,
l + F

2
O + F/

4
0 0 0 0

C6
l + F

4 0 0 0 0 0

Fonte: Cockerham & Weir (1984)
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serem empregados para a estimação dos componentes da variância genética. Esses 
esquemas têm como principal objetivo, portanto, diminuir ao máximo o trabalho 
do melhorista, evitando o uso de progênies de difícil obtenção e enquadrando-os ao 
máximo aos esquemas já utilizados no melhoramento.

Nesses esquemas, as progênies são representadas como: H= meias-irmãs; S = 
autofecundadas (S;); F= irmãs perfeitas; M = maternas (obtida por meio de polinização 
livre); C = obtidas por cruzamento, podendo ser progênies de meias-irmãs ou de irmãs 
perfeitas. Os diagramas de parentesco encontram-se representados na Figura 3.

As covariâncias correspondentes aos parentescos expressos na Figura 3, estão 
na Tabela 10. Para formar a matriz correspondente a cada esquema basta observar 
nesta tabela os coeficientes dos componentes das covariâncias nas linhas 
correspondentes às progênies usadas. Por exemplo, poder-se-ia utilizar um esquema 
simples que exige progênies obtidas com baixo controle de polinização e que muitas 
vezes já fazem parte do esquema de melhoramento. Trata-se do uso das mães (A), das 
progênies autofecundadas (S;) e respectivas progênies maternas (A/).

O uso dessas progênies pode significar uma grande facilidade para os melhoristas, 
quando as progênies S; já forem obtidas normalmente no início dos programas de 
melhoramento, ao passo que as progênies M podem ser obtidas de flores femininas, 
quando a planta produz flores separadas, ou de inflorescências pouco compactas, não 
necessitando, portanto, de controle da polinização. As desvantagens podem ser a 
necessidade de avaliar as plantas mãe (às vezes isso já é feito como rotina) e o aumento nas 
dimensões do ensaio, uma vez que será preciso avaliar o dobro do número de progênies.

Neste caso, há a necessidade de estimar as covariâncias CAS> CAM, C& C$M e CMM, 
as quais juntamente com os componentes da variância e com seus respectivos coeficientes, 
darão origem a cinco equações. Com esse sistema de equações não é possível, obviamente, 
estimar os seis componentes quadráticos. Assim, o componente H2 é, mais uma vez, 
estimado em separado pela diferença entre as médias das família, ou seja, será igual a:

H - - ----- (w — m )
l-r™

=<;?)>-ÍLui (K,_+r„),paraOss<1.

(23)

(24)

A

A

J/\
X X’

SCl*(1-S)Ci
(3) Cam

h

X Y
Ci

(4)Css
S2C, + 2s (1 - S) C1 + (1 ~ S)1 Cf

Ai Aí

X Y

C5
(7)&f

X X’ Y

SCf+(i-S)C<
(6)C«s

Â
X Y

C<
(8)Cc*

x y r
sc, + (1 - sj Cf

(9) Ca,

(5) Cm,

X Y 
Cj

(10)Cw

FIGURA 3. Diagramas dos 
parentescos empregados 
para estimação dos com
ponentes da variância gené
tica e suas correspondências 
com os parentescos pro
postos por Cockerham fic 
Weir (1984). O índice C 
nas covariâncias significa a 
covariância com um indi
víduo oriundo de cruza
mento, podendo ser uma 
família de meias-irmãs ou 
de irmãs perfeitas.
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A ''T

em que H é o estimador não tendencioso de H2, mm é a média das progênies Mem, 
das progênies S, e V e Vm suas variâncias residuais, respectivamente.

A impossibilidade de estimar todos os componentes quadráticos com base, 
diretamente, nesse sistema de equações, deve-se ao fato de a matriz resultante desse 
sistema não ter posto completo, uma vez que a coluna 5, que reúne os coeficientes de 
H*, é igual à coluna 2 multiplicada por s/(4-5), assim como a coluna 6 dos coeficientes 
de tf também é proporcional à coluna 2, ou seja, os coeficientes de H2 são iguais aos 
da coluna 2 multiplicados por 2s/(2 - s)(4 - s). Quanto à estimativa de H2 não há 
problemas, pois como visto pode ser estimado à parte. Essa redundância de 
informações tem como consequência a existência de correlações muito altas entre as 
colunas das matrizes, o que causa má conformação das mesmas e com isso problemas 
na estimação dos componentes. Tal redundância é causada também pela própria 
natureza dos componentes da variância genética, uma vez que tanto a variância VD 
quanto as componentes e D* são funções dos efeitos de dominância, assim como 

(covariância entre efeitos aditivos e dominantes dos homozigotos) é função também 
de efeitos aditivos.

A avaliação de adequação do sistema de estimação pode ser realizada por 
meio de testes de colinearidade entre as colunas das matrizes compostas pelos 
coeficientes dos componentes da variância genética, os quais dependem da natureza 
genética de cada covariância e que são função do coeficiente de endogamia e da 
taxa de autofecundação ou de fecundação cruzada. A colinearidade é mensurada 
através do coeficiente de correlação linear simples entre os valores dos coeficientes 
da matriz. Segundo Rawlings (1988), quando o valor do quociente entre o maior 
e o menor autovalor da matriz varia de 2 a 10a colinearidade é considerada pequena,

TABELA 10. Coeficientes dos componentes quadráticos das covariâncias entre parentes em população 
com sistema misto de reprodução, de acordo com os diagramas apresentados na Figura 3.

K. E, ", H’ H2
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2-j 0
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2-j 0 0 0

2 1-J 1+3j J '(-') 2'0-9
2-j 2-j 2-j 2-j (2-9(4-') (2-J0-')

Us
2-j

LÊzd
2-j

M+j)
2-j

jL
2-j

F-M) (2-J0-O
2 1-j 2(1 + 9 1 + 3j *0-0 '0-9css 2-j 2(2-9 2-j 4^-9 2(2-90-9 (2-J (4-0

o + o ?<i-9 > (1 + J /+3? ?(-9 '•(i-9
16 -9 20-9 2-j 40-') 2(i-')ó-9 (2-J (4-9

1+J ,(\-l) 0 + 3 90+ 9 j + 3? '*(-') »’ 0 -')
CSM 2-j 2(2-,) 2(2-9 40-í) 2(2-90-9 (2-J (4-')

1 1 ■íhimh
0^FF 2-j (2-J 0 0 u

Ccs
1

2-j 0
1 + J

2(2-9 0 0 0

Qm
1 + j

2(2-j) 0
j + j2

2(2-9 0 0 0
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Fonte: Pereira (1989)
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quando varia de 30 a 100 é moderada e quando está acima de 100 é considerada 
forte e, nesse caso, provoca vários problemas na estimação dos parâmetros. 
Crisóstomo (1989), Ferreira (2000) e Pereira (1989) verificaram a existência de altas 
colinearidades para as componentes associadas a VA x £>;, VA x D* e DD* , em 
todos os esquemas genéticos estudados, incluindo o proposto por Cocherham & 
Weir(1984).

Outro comentário importante diz respeito ao papel da taxa 5. O valor do 
coeficiente que aparece no parâmetro H, por exemplo, é igual a (2 - s)/(l - s), 
implicando que se 5 tende a 1 esse valor cresce muito, tendendo a infinito. A 
componente H é estimada pela diferença entre a média de progênies maternas, que 
tem uma endogamia s/(2-s) e de progênies com endogamia U(2 - 5), sendo a 
diferença igual a (1 - s)/2 - s), valor que tende a zero se 5 tende a um. Com o aumento 
de 5 essas duas progênies tornam-se cada vez mais próximas, sendo iguais quando 
5=1. Na prática isso exige uma precisão experimental cada vez maior, já que a 
quantidade estimada torna-se muito pequena, podendo resultar, inclusive, em valores 
negativos de H. Por isso recomenda-se efetuar o teste tpara contrastar as médias das 
progênies maternas com as das progênies autofecundadas. Somente nos casos em 
que o teste for significativo é que deverá ser incluído o componente H2 no modelo, 
do contrário ele deverá ser considerado nulo.

Essas mesmas observações são válidas para a matriz, cujas linhas refletem 
diferenças entre progênies autofecundadas e progênies maternas. Com 5=1 todas as 
linhas da matriz dos coeficientes, tornam-se iguais a 2, 0, 4, 1, 0, 0, o que inviabiliza 
qualquer estimativa, pois há colinearidade perfeita. Todavia, com 5=1 não haverá 
mais a necessidade de estimar esses componentes.

Diante das considerações expostas pode-se prever que, ao usar qualquer 
esquema genético baseado nessas covariâncias, deverão ocorrer os mesmos problemas. 
Aliás, Pereira (1989) já constatou para diferentes esquemas genéticos, inclusive o 
proposto por Cockerham & Weir (1984), a existência dessas dificuldades, sugerindo 
soluções interessantes.

Uma das soluções consistiría em estimar as componentes VD e H*em conjunto, 
eliminando a quinta coluna da matriz; com isso o segundo elemento estimado seria 
VD + [sH*/(4 - s)J, ou então considerar VD = H*, somando-se a coluna dois com a 
cinco, solução apresentada na Tabela 11. Nesta tabela encontram-se várias covariâncias 
e variâncias que podem ser utilizadas em esquemas para estimar os componentes da 
variância genética. Devem ser escolhidas aquelas que forem mais fáceis de obter e 
que ofereçam condições para a estimação dos componentes, isto é, que formem 
matrizes de posto completo.

Outra opção seria estimar em separado somente as componentes que influem 
no progresso permanente. Como será visto posteriormente, essas componentes são a 
variância VA, a covariância e a variância D* . A outra componente consistiría da 
reunião das componentes V& H* e H2, ou seja, VD + [SH*/(4 - s)] + 2FH2/(4 - s). 
Desta forma, a coluna 6 da matriz também poderia ser eliminada. Essa opção prescinde 
do cálculo de H2 em separado e reduz o trabalho; porém a inclusão dos valores de V& 
H* e H2 em um único componente não é possível para todas as covariância entre 
parentes, o que restringe essa solução.
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Cov VÁ VD D, D* H2

TABELA 11. Coeficientes dos componentes quadráticos das covariâncias entre progênies e variâncias dentro 
de progênies para os diversos tipos de progênies usadas, supondo VD = H*.

Fonte: Pereira (1989)

6. MÉTODOS DE SELEÇÃO E PROGRESSO GENÉTICO

Conforme foi comentado, as populações mistas atingem o equilíbrio 
lentamente, consumindo a rigor infinitas gerações. A principal mudança durante o 
período em que a população está tendendo ao equilíbrio, é a alteração da proporção 
entre homozigotos e heterozigotos, de forma que a média muda lentamente durante 
esse período até se estabilizar, quando a população atinge o equilíbrio.

A seleção e a estruturação de uma população em progênies levam a um 
desequilíbrio da freqüência genotípica e a uma alteração da endogamia na população, 
com exceção apenas das progênies maternas, que são obtidas por polinização livre e 
nas quais o desequilíbrio é minimizado. Portanto, o ganho obtido na geração 
imediatamente após a seleção não é permanente. Dessa forma, existem dois tipos de 
ganhos genéticos pela seleção: a) Ganho imediato — que equivale ao progresso na 
geração imediatamente após a geração de seleção; b) Ganho permanente — que 
corresponde ao progresso atingido quando a população selecionada retorna ao 
equilíbrio. Sendo assim, o ganho permanente, sendo retido pelos descendentes 
distantes, é mais importante que o ganho imediato, pois este pode ser perdido com o 
avanço das gerações.
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Existe também o ganho transitório, que equivale à porção do ganho imediato 
que é perdida, sendo estimado pela diferença entre as covariâncias definidas para a 
primeira geração após a seleção e as relativas à geração de equilíbrio. Este ganho pode 
surgir através de seleção de efeitos de dominância dentro de grupos de indivíduos 
com um coeficiente comum de endogamia (contribuições de VD, D/ e D* através 
de mudanças na média da população causada pela seleção entre grupos (H‘e H2) e, 
no caso de seleção de progênies, por mudanças no sistema de obtenção das progênies. 
Para a maioria dos tipos de seleção, é esperado que o ganho transitório seja positivo; 
contudo para a seleção de progênies autofecundadas geralmente é negativo (Wright 
& Cockerham, 1986).

De acordo com Wright & Cockerham (1985), as respostas dos ganhos 
imediatos e permanentes são distintas em decorrência das contribuições diferenciadas 
dos componentes quadráticos da variância genética, exceto da variância aditiva. Na 
presença de depressão endogâmica, a seleção tende a favorecer indivíduos menos 
endogâmicos, implicando em descendentes que são menos endogâmicos que a média 
populacional. Assim, o ganho imediato é resultante, parcialmente, de mudanças que 
ocorrem no coeficiente de endogamia (/■), e neste caso estão presentes os componentes 
da depressão endogâmica H* e H2. Como o coeficiente Fé afetado temporariamente, 
esses componentes não estão presentes nas covariâncias envolvidas no ganho 
permanente. A contribuição inicial da variância V também é devida a um efeito 
transiente similar resultante da seleção de heterozigotos dentro de grupos endogâmicos; 
em conseqüência essa componente também não influencia na resposta do ganho 
permanente. Já as componentes D: e D* participam de modo diferenciado no ganho 
imediato e permanente, devido à perturbação do equilíbrio de endogamia.

Wright & Cockerham (1985) formularam as respostas esperadas, imediatas 
e permanentes, com a seleção massal usando as covariâncias entre parentes e os 
componentes quadráticos dados por Cockerham & Weir (1984). A covariância entre 
pais e filhos foi denominada como Cp: CpQ = covariância entre pais e filhos oriundos 
de cruzamento; Cps = covariância entre pais e filhos oriundos de autofecundação. 
Consideraram, também, dois métodos de seleção massal:

a) Seleção após a reprodução; método mais usual em culturas anuais que se caracteriza 
por ser o pólen oriundo de indivíduos não selecionados. Neste caso a covariância 
dos ancestrais selecionados com seus descendentes, na geração em equilíbrio, é
igual a:

’ _1 + ítz , í(l + -f)(3-r) n , s2 (1 + r) p,. 
P1 2-r^ + (2-r)2 2(2-s)2 2 (25)

b) Seleção antes da reprodução; método mais comum em culturas perenes, nas quais 
os indivíduos podem ser mantidos após a avaliação e que se caracteriza pelo fato 
de apenas os indivíduos selecionados serem reproduzidos. Agora, a covariância 
dos ancestrais selecionados com seus descendentes, na geração em equilíbrio, é 
igual a:

(26)
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provêm de progenitores selecionados.
Foi demonstrado, ainda, que o valor da média na geração em equilíbrio pode 

ser determinada pela média de duas gerações quaisquer e seus coeficientes de 
endogamia, já que a média é uma função linear dos coeficientes de endogamia quando 
a epistasia é desprezada. Considerando as duas primeiras gerações, em qualquer método 
de seleção, a média na geração em equilíbrio (K) será igual a:

(27)

em que Y é a média na primeira geração e Y2 é a média na segunda geração após a 
seleção.

Considerando a seleção antes da reprodução, a relação citada na Expressão 
27 pode ser estendida à geração inicial, na qual se faz a seleção. Assim, o ganho 
genético permanente é igual a:

2Gs21 — s Gs 20
(28)

(29)

onde Gs2gé a resposta à seleção ocorrida na geração sob seleção e Gs2/ é o ganho 
imediato, observado na geração seguinte.

O ganho com base na seleção em um só sexo pode ser estimado por:

(30)

Vale comentar que, sob a mesma intensidade de seleção, nas populações 
alógamas o ganho esperado, quando se pratica seleção em um só sexo, é igual à 
metade do progresso esperado com a seleção em ambos os sexos. Isso, nas mistas, já 
não é mais válido pois, conforme a Expressão 30 esse progresso em um só sexo 
corresponde à fração (1 + S)/2 do ganho esperado na seleção em ambos os sexos.

Posteriormente, Wright & Cockerham (1986) formularam os ganhos 
esperados, imediatos e permanentes, para vários tipos de seleção envolvendo testes 
de progênies. Foram consideradas as progênies: H = meias-irmãs; F = irmãs 
perfeitas; M = maternas; C = oriundas de cruzamentos de pares de plantas, sem 
exclusão de autofecundação; S = autofecundadas. A formulação do ganho esperado 
com a seleção, novamente, foi determinada em termos de covariância entre parentes, 
segundo os modelos e as pressuposições propostas por Cockerham & Weir (1984). 
Na Tabela 12 constam os coeficientes das componentes da variância que participam 
do ganho permanente. Por meio de avaliações numéricas, verificaram que a seleção 
baseada em progênies autofecundadas foi mais eficiente, enquanto que a baseada em 
progênies de meias-irmãs a menos eficiente. A seleção com base em progênies maternas 
foi melhor quando a taxa de autofecundação natural era alta.
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TABELA 12. Coeficientes das componentes quadráticas das covariâncias, utilizadas na predição do progresso 
genético permanente.

Componentes da Variância Genética
C(G0, GJ --------------------------------------------------------------------------------------

D, D2

'Wright & Cockerham (1986) 
'Pereira (1989)

Com a finalidade de simplificar os esquemas de seleção de progênies 
sugeridos por Wright & Cockerham (1986) foram estudados outros esquemas por 
Pereira (1989), com base nas mesmas progênies, como visto no item anterior. As 
expressões dos coeficientes dos componentes quadráticos foram determinadas com 
base em Cockerham & Weir (1984) e as simulações e comparações dos diferentes 
processos de seleção efetuados empregando o modelo proposto por Wright & 
Cockerham (1985; 1986), acrescentando outros esquemas seletivos, como: a) 
obtenção e avaliação de progênies maternas e autofecundadas, com avaliação das 
plantas mãe; b) obtenção e avaliação de progênies maternas, autofecundadas e de 
irmãs perfeitas; c) obtenção de progênies autofecundadas e de irmãs perfeitas, com 
avaliações destas e das plantas mãe; d) obtenção e avaliação de progênies 
autofecundadas, de meias irmãs e de irmãs maternas. Foram estudados, também, 
diferentes processos seletivos com base em progênies, sendo eles: i) seleção entre e 
dentro de progênies; ii) seleção de indivíduos com base na progênie; iii) seleção 
massal após seleção entre progênies.

Em todas as situações estudadas, a seleção massal após a seleção entre 
progênies superou a seleção dentro de progênies, possuindo este método a vantagem 
adicional de a recombinação ser mais eficiente e fácil. Na seleção entre progênies, 
as combinações que apresentaram melhores resultados foram: a seleção pela média 
de progênies autofecundadas e maternas com recombinação de progênies 
autofecundadas e a seleção de progênies autofecundadas com recombinação de 
progênies autofecundadas. A melhor progênie para unidade de recombinação foi a 
autofecundada, a segunda foi a progênie materna, porém a vantagem da primeira 
sobre a segunda diminuiu com o aumento de 5 (Pereira, 1989).

No caso da seleção entre progênies, a endogamia também pode influenciar 
na avaliação das mesmas, já que em alguns tipos, como nas progênies S;, maternas, 
ou cruzadas (sem exclusão da autofecundação), haverá uma variação no nível de 
endogamia entre progênies, o que irá influenciar as suas médias. Se o melhorista 
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usar progênies maternas, por exemplo, plantas mãe com menor número de 
autofecundações na sua genealogia (Tabela 2), produzirão progênies com menor 
endogamia, consequentemente com maiores médias. Caso haja variação genética 
para o sistema reprodutivo, a seleção irá produzir geração com maior ou menor 
taxa de cruzamento, sem necessariamente melhorar o caráter selecionado per se. 
Caso não haja variação genética para o sistema de reprodução, é provável que a 
seleção cause pouca alteração na população, já que estão sendo selecionados os 
mais heterozigóticos. Nestes casos o melhorista deve optar pelo uso de progênies 
que eliminem a endogamia, como progênies de meias-irmãs, ou de irmãs perfeitas, 
em que F = 0. Isso elimina o problema, mas é claro, implica em mais trabalho no 
controle das polinizações.

Uma outra possibilidade é usar dois tipos de progênies, por exemplo 
maternas e autofecundadas, conforme já abordado anteriormente. Em tal situação 
pode-se usar como critério de seleção, além das médias das progênies, a depressão 
pela endogamia estimada pela diferença entre as médias das progênies maternas e 
autofecundadas correspondentes. Como já enfatizado, as progênies selecionadas 
devem ser as com maiores médias e menores valores da depressão. Assim, seriam 
selecionadas progênies oriundas de plantas mais homozigóticas em locos com 
dominância, que portanto geraram progênies maternas e de autofecundação mais 
semelhantes, ou progênies isentas de genes prejudiciais, que mostram menor 
depressão por endogamia.

Devido às naturais dificuldades em estimar todos os componentes da 
variância genética em populações mistas, principalmente em espécies perenes, 
Resende et al. (1995) propuseram uma maneira de obter estimativa aproximada 
do progresso genético imediato. Esses autores utilizaram o modelo genético de 
Cockerham & Weir (1984) e a metodologia de Wright & Cockerham (1986) para 
fazer simulações desse ganho, considerando diferentes freqüências alélicas e graus 
de dominância, assim como diferentes processos de seleção, todos baseados em 
progênies maternas, uma vez que a obtenção e avaliação de outros tipos de progênies 
é impraticável em espécies perenes. Assim, para estimar esse ganho, esses autores 
recomendam os seguintes coeficientes multiplicadores da variância genética e^ity 
progênies maternas para obter os numeradores da expressão do ganho: yTjy > §+,)■ , 
1 e õTTypara os seguintes esquemas de seleção praticados em ambos os sexos: 
seleção individual; com teste de progênie; entre progênies maternas e dentro de 
progênies maternas, respectivamente. Segundo Resende7, esses coeficientes estão 
sendo considerados em programas de melhoramento de Eucalyptus. Os progressos 
assim estimados tendem a ser conservadores.

Vale lembrar que, no melhoramento via seleção recorrente, são praticados 
ciclos sem intervalos de gerações. Neste sistema, em populações mistas, o equilíbrio 
é permanentemente destruído e as covariâncias, assim como a variância populacional, 
são afetadas pelo desequilíbrio, implicando que as fórmulas empregadas para estimação 
dos progressos genéticos permanentes não podem ser aplicadas a ciclos subseqüentes. 
Portanto, a utilização de métodos de seleção recorrente em populações que possuem 
sistema reprodutivo misto deve ser analisada com cuidado e sua aplicabilidade depende 
muito do coeficiente 5 ser alto ou baixo, como já comentado.

7Resende, M.D.V. (Embrapa Florestas). Comunicação pessoal, 2000.
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7. ESTIMAÇÃO DOS COMPONENTES DA VARIÂNCIA CENÉTICA

7.1 DELINEAMENTOS EXPERIMENTAIS

Considerando que, para a estimação dos componentes da variância genética, 
é preciso avaliar, simultaneamente, dois ou mais tipos de progênies em conjunto, a 
depender do delineamento genético, é interessante uma apreciação de alguns 
delineamentos experimentais que podem ser utilizados. Deve-se lembrar que, 
independentemente do delineamento empregado, os efeitos das plantas mãe ou de 
suas progênies, devem ser considerados aleatórios, já que representam o estado da 
população quanto à endogamia e quanto à variação genética, sendo por isso utilizadas 
para estimar os parâmetros populacionais. Os efeitos de tipos de progênies, por sua 
vez, devem ser considerados fixos, pela sua própria natureza.

Conforme já comentado anteriormente, uma situação muito favorável, se 
não necessária, é obter os diferentes tipos de progênies de cada planta mãe e não de 
mães diferentes. Assim sendo, o modelo do delineamento experimental contém os 
efeitos principais de plantas mãe (A/), de tipos de progênies (P) e da interação desses 
efeitos (MP). Para interpretação genética das componentes da variância, é preciso 
usar modelo complementar contendo os efeitos de mães dentro de cada tipo de 
progênie e deve-se operar no sentido de estimar a covariância genética entre os tipos 
de progênies, tomados aos pares.

Alguns delineamentos experimentais são dados a seguir, subentendendo-se 
que eles são instalados com números adequados de repetições e plantas por parcela:

a) Experimentos independentes, um para cada tipo de progênie, instalados na mesma 
área experimental e na mesma época, ou seja, em condição ambiental suficien
temente homogênea. Nesse caso é preciso ter testemunhas comuns em todos 
os ensaios, para se poder estimar adequadamente a depressão pela endogamia. Isso 
é evidente pois essa depressão será medida pelo contraste entre as médias de dife
rentes ensaios, que contém, quando não ajustadas, efeitos confundidos de ensaios;

b) Experimentos em parcelas subdivididas. Nesse delineamento as mães são sorteadas 
nas parcelas e os tipos de progênies nas subparcelas. A viabilidade desse delineamento 
dependerá do grau de depressão esperada nas progênies mais endogâmicas. 
Avaliando-se, por exemplo, progênies maternas e Sp semeadas em linhas, estas 
ficam lado a lado o que pode mascarar os resultados devidos aos efeitos indesejados 
de competição;

c) Experimentos em faixas. Sendo uma variação do delienamento em parcelas 
subdivididas, esse tipo contorna o problema citado no item b, pois cada tipo de 
progênie ocupará uma faixa própria, dentro de cada repetição.

Outros delineamentos são possíveis. Convém lembrar que, nas situações 
em que o número de progênies (plantas mãe) é elevado, torna-se necessário adotar 
alguma estratégia de blocos incompletos, sempre lembrando da necessidade de se 
ter condições e mecanismos que permitam o ajuste das médias para os efeitos de 
blocos.
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Por ter características bastante favoráveis, será considerado a seguir o 
delineamento em faixas, fornecendo os elementos básicos para estimação dos 
componentes da variância.

Considere-se que há I plantas mãe, cada uma representada por J tipos de 
progênies, avaliadas em Tif repetições com L plantas por parcela. O esquema da análise 
de variância com a esperança dos quadrados médios é dado na Tabela 13.

Na Tabela 13, têm-se que:

^=7^°; (31)

(32)

Todas as componentes da variância desta tabela são estimáveis. O método 
mais utilizado de estimação é o dos momentos, em que se opera com os quadrados 
médios de acordo com as respectivas esperanças matemáticas. Para exemplificar, 
adimita-se que há dois tipos de progênies (J = 2), as de autofecundação (5) com a 
variação genética entre elas representada por cr^ e as maternas (Aí) de polinização

tipos de progênies. Modelo Misto.
TABELA 13. Esquema de análise de variância de experimento em faixas. Avaliação simultânea de diferentes

Fontes de Variação G.L. E (Q.M.)

Repetições K- 1

Plantas Mãe (M) I- 1 d2+L o2 + LJ a2 + LJK a2m

Resíduo a (/- 1) (2T- 1) cij +L cr? + LJ a2

Tipos de Progênies (T) J-\ O2j-¥ LI LK-j^C^ +UKV,

Resíduo b (J- D (K- 1) oj + L 0? + LI csj

Interação M x T (Z- D (/- D G2+Ld2 + LICG2m

Resíduo c (Z-l)(/-l)(tf- 1) d'j + Ld2

Dentro de progênies IJK (Z - 1)

Total IJKL- 1

Plantas mães

Dentro de tipos

M/7\ I- 1 oJ + Z^+Ztfo’,

m/t2 I- 1 + Z o; + Z tf 0* 2
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livre com variação genética o2 2 . A variação fenotípica entre plantas dentro dessas 
progênies é O2 e , respectivamente, cujas componente genéticas são V e VDM> 
respectivamente (Tabela 11).

O significado genético das diversas componentes da variância é:

covariância genética entre irmãs autofecundadas;

CTm2 =ÇWa/: covariância genética entre irmãs de polinização livre;

- ~ ^sm = covariância genética entre plantas S; e as respectivas irmãs
de polinização livre.

Antes de detalhar o conteúdo genético dessas componentes, é interessante 
referir-se à natureza da componente Vt que decorre do contraste entre as médias das 
progênies M e S;. Supondo um só loco, esse contraste equivale zp.q.d.il -Ó) (1 + F). 
Para um conjunto de locos, sem epistase, equivale a (1 — $) (1 + 7*) q.d.. Desse
modo a componente V corresponde a K = (1/4) [(1 - s) (1 + F) É p. q,dy . 
Considerando o conteúdo genético da componente FF, pode-se relacioná-la com /, 
obtendo-se FF = 4 V) /[(l -2) (2 -s)]2. O quadrado da soma da depressão endogâmica 
de cada loco (T/2) pode, pois, ser estimado através da componente Vj, sempre que 
0 < 5 < 1.0 parâmetro H2 também pode ser estimado diretamente pelo contraste 
entre as médias das progênies M e S , elevado ao quadrado e adequadamente corrigido 
para o viés devido ao erro experimental contido nessas médias (Crisóstomo, 1989; 
Ferreira, 2000). O método exposto, no entanto, de obter estimativa de H2 via V é 
perfeitamente válido, sendo essa estimativa não só corrigida para o referido viés como 
também para os efeitos da interação, aqui mensurado pela componente .

Para obter as estimativas das demais componentes o procedimento recomendado 
começa subtraindo-se de cada covariância ou variância a componente FF, multiplicada 
pelo seu respectivo coeficiente. Admitindo-se dois alelos por loco segregante tem-se 
que H* = VD e, assim, restam quatro componentes genéticas a estimar, a saber: V, VD, 

e D* . Isso requer o aproveitamento da variância genética dentro das progênies 
para obter número suficiente de equações. Tomando como cr2^ a variância ambiental 
(ou do erro) dentro de progênies e considerando que ela é a mesma nos dois tipos de 
progênies, resulta o seguinte sistema de equações: Y= Ap (’’.

2(1-0
(2-00-0

2(1+0
2-j

1 + 3,
4(2-0

2,» (1-Q

(4-0(2-0

2,(l-0

í-,
2-,

<(■ + 0
(2-0

(l + ,)0+3,)

20-0

2(1-0
2-j

0

(1 - j)(16-8j2 +j}) 4j-j(1 + jJ 4j-j(j+3j2)
2 (2-0(4-0 4(2-0

(33)

r)Os coeficientes contidos nesta equação (33) constam da Tabela 11 sendo que ct, contém e a2 contém VDM-

zp.q.d.il
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As componentes contidas no vetor (3 podem ser estimadas pelo processo dos 
quadrados mínimos, resolvendo-se o sistema de equações normais X' X [3 = X' Y .

Este procedimento tem o inconveniente de requerer a estimação das variâncias 
fenotípicas dentro das parcelas, o que exige a avaliação individual das plantas. Porém, 
apresenta a vantagem de levar a estimativas com dados obtidos em um só experimento. 
Quando o procedimento foi verificado, com base em valores simulados, como os dos 
modelos da Tabela 8, ele produziu estimativas corretamente, mas mostrou-se sensível 
a variações nos valores dos componentes utilizados na estimação. Requer, portanto, 
estimativas precisas de covariâncias e variâncias para fornecer estimativas confiáveis 
das componentes genéticas. Isso, porém, é também esperado com outros esquemas 
ou delineamentos genéticos.

Uma alternativa nesse processo é obter medidas fenotípicas das plantas mãe, 
para correlacioná-las com as das progênies, além do ensaio contendo as respectivas 
progênies S; e M. Este foi o processo empregado por Crisóstomo (1989) e Ferreira 
(2000). Simbolizando por A (ancestral) as mães dessas progênies, pode-se estimar as 
covariâncias entre o valor fenotípico dessas e as médias das progênies S,, isto é, CAS e 
entre o valor delas e as médias das respectivas progênies maternas, ou seja, C^r 
Sendo as mães e as progênies avaliadas em ambientes ou anos diferentes, os efeitos 
ambientais são não correlacionados e as covariâncias entre os valores fenotípicos são 
de natureza unicamente genética. Há inconveniente nisso, a saber: medidas em plantas 
individuais tendem a conter altos erros experimentais, principalmente se o caráter é 
de baixa herdabilidade; as covariâncias CAS e CAM, quando obtidas de mães 
desenvolvidas em diferentes anos agrícolas, são menos influenciadas pela interação 
de genótipos por anos, em comparação com as estimativas dos componentes obtidas 
em ensaios instalados num dado local e num dado ano.

De qualquer modo, utilizando dados das mães, em lugar de medidas 
individuais dentro das parcelas, as componentes genéticas são estimadas via 
Css, as e Cam ■ O sistema Y = Xp deve pois ser adaptado, alterando-se

as duas últimas linhas e retirando-se a componente cQ do vetor [3. No vetor Y os 
dois últimos termos passam a ser:

(34)

e na matriz X os multiplicadores de VÁ, VD, D/ e D* são:

7.2 EXEMPLOS ILUSTRATIVOS

Para exemplificar o uso dessas técnicas serão discutidos os resultados obtidos 
por Crisóstomo (1989), que estudou a estrutura e o potencial genético de uma 
população de algodão (cultivar CNPA 3H), cuja taxa de autofecundação foi de 
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0,714, tendo um coeficiente de endogamia (F) igual a 0,555, admitindo equilíbrio. 
A população caracterizou-se como mista quanto ao sistema reprodutivo. Foram 
estudados vários caracteres, entre eles a porcentagem de fibras, que será usado como 
exemplo. Para o estudo foram avaliadas as plantas mãe, suas progênies maternas (A/) 
e suas progênies autofecundadas (S;), cujos resultados estão na Tabela 14.

Com esses resultados foi possível obter as estimativas das variâncias: 
62 = 1,3886, Ô2 = 1,2299 eô^ = 3,5925 para as progênies Me à2f = 1,4523, à2 = 
0,7197 e Òj = 3,1243 para as progênies S;. A depressão endogâmica observada, 
estimada pela diferença entre as médias das progênies M e S;, foi de 0,64, valor não 
significativo pelo teste t. Mesmo assim foi estimado o valor da componente H, através 
das Expressões 23 e 24, obtendo-se o valor H1 = 8,5301. Além desses valores foram 
obtidas as outras covariâncias entre parentes, as quais juntamente com os respectivos 
coeficientes dos componentes da variância genética de acordo com o parentesco, são 
mostradas na Tabela 15-
TABELA 14. Resumo da análise de variância da porcentagem de fibra, em 54 progênies maternas (M) e 

respectivas progênies autofecundadas (S;) oriundas da variedade de algodoeiro CNPA 3H, 
plantadas em três ensaios, em blocos ao acaso, com quatro repetições para as progênies maternas 
e duas para as progênies S;, e quatro plantas por parcela.

n= número de plantas por parcela e r= número de repetições por ensaio.
Fonte: Crisóstomo (1989)

Fontes de variação GL(M) QM (M) GLfSJ EfQMJ

Ensaios 2 1166,9062 2 241,1657

Repetição/Ensaio 9 86,7112 3 32,6600

Progênies/Ensaio 51 30,7292** 51 17,6211** aS + na^+nra^

Resíduo/Ensaio 153 8,5120 51 6,0029 2 2+0G,

Dentro/Ensaio 648 3,5925 324 3,1243 “d

Médias 36,34 35,70

C.V.% 4,00 3,43

TABELA 15. Estimativas das covariâncias entre parentes e coeficientes dos componentes quadráticos, 
supondo 17, = H' e S = 0,714, para o caráter porcentagem de fibra em algodão.

Coeficientes dos componentes quadráticos
Covariância Valor ------------------------------------------------------------------------------------- -—

Va Vd A D'2

Fonte: Crisóstomo (1989)

Mãe-filha St (Cas) 1,3501 1,5552 0,2707 2,4432 0,5552 0,0752

Mãe-filha M (Cam) 1,2529 1,3328 0,1933 1,9033 0,3964 0,0537

Irmãs S, (Css) 1,4523 1,5552 0,1354 2,6656 0,6108 0,0376

Irmãs M (Cmm ) 1,3886 1,1422 0,0690 1,6311 0,3114 0,0192

Irmãs Sj e M (Csm) 0,8007 1,3328 0,0966 2,0939 0,4361 0,0268
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(37)

Resolvendo o sistema de equações formado pelas linhas e colunas da Tabela 
15, com base na Expressão 33, obtiveram-se as estimativas das componentes: 
VÁ = 17,18, VD = -16,73, í\ = -20,48, D'2 = 51,17, com as devidas substituições. 

Com esses valores foi estimado o progresso genético permanente esperado com a 
seleção. Se for considerada uma seleção fenotípica nos dois sexos, de acordo com a 
Expressão 26, tem-se que:

CP2 = 1,5552 VA +1,9739 f\ + 0,3083 D\ = 2,0798 (35)

e um progresso genético permanente igual a:

t * *4^ ’̂ = 0,8345 k (36)

No caso, obteve-se Sf= 2,4922 = (1,3886 + 1,2299 + 3.5925)0,5

O resultado da expressão 36 ilustra a influência da componente Dx no processo 
de seleção. No caso, mesmo sendo negativa essa componente, o progresso esperado 
não foi desprezível.

Por outro lado, ao considerar uma seleção com base na média das progênies 
Sp obteve-se que:

Css = 1,5 552 VA + 2,1963 Dx + 0,3700 D2 = 0,6849

Assim, o progresso permanente esperado foi igual a:

A 0’6710 = 0 4615 £
* 1,4841 U’ 0 0

No caso, = (17,6211/8)0-5

Esses resultados servem para apontar as novas possibilidades que se apresentam 
no estudo dessas populações. Crisóstomo (1989) também analisou outros caracteres 
na mesma população e afirmou que, na avaliação de populações de algodoeiros, o 
uso de dois tipos de progênies proporciona um melhor conhecimento das suas 
propriedades genéticas e do seu potencial para a seleção. Sugeriu, portanto, o uso de 
dois tipos de progênies no início dos programas de melhoramento, pois isso 
proporciona ao melhorista um conhecimento mais detalhado do potencial da 
população usada, facilitando a avaliação dos diferentes critérios e estratégias de seleção 
e do progresso genético potencial.

Ferreira (2000) ao empregar o mesmo esquema genético aplicado por 
Crisóstomo (1989), ou seja, de avaliação das plantas mãe, progênies Me S, em uma 
população mista de melancia (^ = 0,235 e f = 0,091), também estimou os componentes 
da variância genética, assim como os progressos genéticos imediatos e permanentes de 
acordo com as metodologias de Wright & Cockerham (1986) e Resende etal. (1995). 
Na Tabela 16 consta o resumo da análise de variância agrupada, de acordo com o 
delineamento em faixas, referente a 64 progênies M e respectivas irmãs S;, as quais 
foram avaliadas em dois experimentos, com três repetições e cinco plantas por parcela.

(38)
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De acordo com as esperanças dos quadrados médios foram estimadas as 
variâncias entre as progênies M e entre as progênies S , que correspondem às 
covariâncias CMM e Css> respectivamente, bem como a covariância entre esses dois 
tipos de famílias, que equivale à covariância C As covariâncias entre as plantas mãe 
e as respectivas filhas (CASe C ) foram estimadas de modo usual. O importante é frisar 
que essas covariâncias já são de natureza genética, uma vez que os respectivos erros 
experimentais não são correlacionados, já que as plantas mãe foram avaliadas em 
condições experimentais independentes, como já enfatizado. Com base nos graus de 
parentesco envolvidos, esperava-se, em situação de equilíbrio, a seguinte ordem de 
grandeza: Css > Csm > Cmm . Entretanto, foi observado que, em relação ao caráter NP, 
a covariância Css foi menor que a covariância Cmm e Csm e que nos demais caracteres 
a covariância Csm foi menor que a Cmm com exceção do caráter PF. Verificou-se, ainda, 
que a covariância Css foi superior à covariância Cmm , em relação a todos os caracteres, 
com exceção de NP, enquadrando-se ao esperado geneticamente, pois o aumento da 
endogamia resulta em um incremento na variância genética entre as progênies 5. 
Contudo, em termos de magnitude, observou-se que as diferenças entre as progênies 
e M não foram tão acentuadas, provavelmente em decorrência de estas últimas 
apresentarem algum grau de endogamia devido ao próprio sistema misto de reprodução. 
Em relação às covariâncias entre as plantas maternas e as progênies Sf e M, constatou- 
se que as estimativas estavam coerentes com o esperado em termos genéticos para todos 
os caracteres avaliados, exceto para NP, pois a covariância foi maior do que a 
covariância Cxs (Tabela 17).

Com base nas Expressões 23, 24 e 33 com as devidas substituições foram 
estimados os componentes da variância genética, cujos resultados constam na Tabela

TABELA 16. Resumo da análise de variância agrupada, de acordo com o delineamento em faixas e o modelo 
misto, dos caracteres de melancia produção de frutos por planta (PP), peso de fruto (PF), 
número de frutos por planta (NP), cor da polpa (C) e teor de sólidos solúveis (TS) com 
respectivas médias gerais.

Fontes de Variação G.L. —
PP

Qua
PF

drados Médios
NP CP TS

Experimentos 1 1163,8108 9,0279 3,9144 16,5399 0,0709
Repetições/Exp. 4 213,9665 1,6229 91,1616 0,1559 2,5850
Famílias (P)/Exp 62 68,7637** 4,3247** 33,0839*’ 2,6574** 3,9910**
Resíduo rz/Exp. 124 62,5580 0,5381 10,4325 0,2109 0,3137
Tipos Progênies (T)/Exp. 2 46,035 lns 5,2116** 58,04 lOns 2,4236’* 3,9652**1
Resíduo ê/Exp. 4 25,1535 0,2218 0,2861 0,0973 0,1520
Interação P x T 62 35,7665ns 0,8288** 10,0883 ns 0,6685*’ 1,1106**1
Resíduo c/Exp. 124 30,8680 0,4380 11,6879 0,2134 0,2985
Desdobramento do efeito de famílias mais da interação P x T

Progênies/M 63 59,7621** 1,8789** 23,5317** 1,5097’’ 1,8821**
Progênies/S, 63 61,6817** 3,3466** 19,1155** 2,0436” 3,1688**1

Resíduo tf/Exp 248 46,7130 0,4881 11,0602 0,2122 0,3061
Médias

Significativo ao nível de 1% de probabilidade (’*),ao nível de 5% (') e não significativo ao nível de 5% de probabilidade (ns), pelo teste F. 
Fonte: Ferreira (2000)

Progênies M 17,18 3,15 7,89 3,45 7,27

.......... 16,24 3,47 6,82 3,25 7,53 Bi
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18. Esses componentes foram estimados considerando-se duas situações: a) 
população em equilíbrio com endogamia, sendo consideradas as taxas s =0,235 e 

s 1(2- s )=0,133 (Cockerham & Weir, 1984); b) população em desequilíbrio com 
endogamia, sendo consideradas as taxas obtidas pela análise molecular i =0,235 e 
^=0,091 (Coelho & Vencovsky8).

Em geral, houve um predomínio das componentes VA e D* , o que é 
interessante para esquemas de seleção recorrente. Porém, ao comparar as estimativas 
das variâncias VA com as das componentes Z); e D* em valor absoluto, verificou-se 
que, em relação ao caráter PP, a componente Df foi maior que a variância VA e que na 
maioria dos caracteres, a variância D* também foi superior à variância aditiva. A 
componente Dt não foi desprezível, sendo negativa em todos os caracteres. Apesar 
dessa negatividade de Dt ser esperada teoricamente, naturalmente é desinteressante 
para o melhorista, pois essa componente participa tanto do progresso genético imediato 
quanto do permanente, como visto. Quanto à componente de dominância (VQ, as 
estimativas também foram negativas e não desprezíveis em grandeza, na maioria dos 
caracteres, o que não é esperado geneticamente. Em relação à estimativa do 
TABELA 17. Estimativas das covariâncias entre parentes referentes aos caracteres produção de frutos por 

planta (PP), peso de fruto (PF), número de frutos por planta (NP), cor da polpa (CP) e teor 
de sólidos solúveis (TS), avaliados em uma população mista de melancia.

Fonte: Ferreira (2000)

Caracteres Áu Cam Css Cmm Cs»

Mi pp 8,1597 7A5M 4,9896 43Á97 0,2179 M

PF 0,7493 0,5309 0,9529 0,4636 0,5660
NP 0,7589 3,4874 2,6851 4,1572 4,0418 91

CP 0,4356 0,3514 0,6105 0,4325 0,3319
TS 0,9995 0,7344 0,9542 0,5253 0,4790 M

TABELA 18. Estimativas dos componentes quadráticos da variância genética, referentes aos caracteres produção 
de frutos por planta (PP), peso de fruto (PF), número de frutos por planta (NP), cor da polpa 
(CP) e teor de sólidos solúveis (TS), avaliados em uma população mista de melancia, considerando 
a situação em que a população se encontra em equilíbrio e desequilíbrio com endogamia e VD=H*.

Caracteres Va vD Â
*

A Ü2
Considerando equilíbrio com endogamia

PP 23,2454 4,1001 -40,6822 143,2905 2,1133

PF 0,9969 -0,7587 -0,2691 1,5184 0,5180

■H np 9M 9,1626 -16,0295 -1,3931 -8,8665 5,4812

CP 0,9488 -0,8074 -0,7116 2,9568 0,2012

■1 / TS 1,6492 -0,1835 -1,6561 5,9621 0,3429

Considerando desequilíbrio

PP 21,0994 7,5478 -38,7612 144,0622 2,2797

PF 0,9898 -0,6669 -0,1858 1,2712 0,5588

9,1400 -16,3341 -0,5700 -13,5233 5,9128

CP 0,8887 -0,6902 -0,5542 2,4732 0,2170

TS 1,5726 -0,0206 -1,5321 5,8060 0,3699

Fonte: Ferreira (2000)

“Coelho, A.S.G. (Universidade Federal de Goiás); Vencovsky, R. (Universidade de São Paulo). Comunicação pessoal, 2000.
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componente H2, os valores obtidos confirmam a existência de depressão endogâmica 
nessa população mista de melancia. Conforme mostrado naTabela 18, o relaxamento 
da condição de equilíbrio de endogamia não trouxe grandes alterações nas estimativas 
das variâncias. Sob desequilíbrio, as estimativas de VD foram ligeiramente menos 
negativas em todos os caracteres.

De acordo com as avaliações numéricas realizadas por Cockerham & Weir 
(1984), os valores das componentes Dt e D* são maiores do que aqueles referentes à 
variância VA, somente quando a frequência alélica (p) é superior a 0,9, ou seja, em 
casos extremamente raros e não compatíveis com a população mista de melancia 
estudada, como observado por Ferreira (2000). Esta população proveio de um híbrido 
intervarietal de genitores contrastantes e assim dificilmente poderia ter predomínio 
de locos com freqüências alélicas tão elevadas. Nessas avaliações numéricas foi 
verificado, ainda, que as componentes D/ e D* são iguais a zero apenas quando a 
frequência alélica é igual a 0,5 em todos os locos (ou p =0,5) resultados não verificados 
no presente estudo, uma vez que essas componentes foram diferentes de zero. Pereira 
(1989) e Crisóstomo (1989), também verificaram valores absolutos de e D* 
superiores aos das variâncias aditivas, assim como estimativas negativas de D;. No 
estudo de Crisóstomo (1989), além disso também foram observados valores negativos 
das estimativas das componentes V, em alguns caracteres.

Diante dos resultados obtidos e mediante as comparações efetuadas, foi 
verificado que não houve adequação dos modelos estudados aos dados experimentais 
obtidos. Essa não adequação dos modelos, não pode ser detectada com precisão, 
porém acredita-se que alguns fatores podem ter causado essa inadequação, como por 
exemplo: a) a variação observada nas estimativas das taxas t ou 5 entre as plantas 
andromonóicas e monóicas; b) o fato de as plantas mãe terem sido avaliadas em um 
ano diferente do das filhas, bem como a tomada de dados em apenas uma planta, 
resultando em um sistema de equações composto por covariâncias que apresentam 
menor grau de interações com ano (covariâncias mães-filhas) e por outras que contêm 
essa interação (covariâncias entre irmãs), além do que os erros associados aos dados 
das mães serem mais elevados; c) a existência de colinearidade na matriz dos coeficientes 
X do sistema de equações que resulta em má conformação da mesma e 
consequentemente em problemas na estimação dos parâmetros.

Em relação as estimativas dos progressos genéticos, imediatos e permanentes 
(Tabela 19), devem ser consideradas com cautela e apenas como referencial para o 
melhoramento, em decorrência da inadequação comentada anteriormente. Para 
exemplificar o cálculo dessas estimativas, considere-se o caráter TS. A estimativa do 
progresso genético imediato com base na metodologia de Resende et al. (1995), foi 
igual a:

Gs.= K x = 1,4 0>5253 = 0,93
>/0,6274

ou

(39)

(40)
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sendo:

K= a intensidade de seleção; foi considerada uma intensidade de seleção de 20%, de 
mdo que K = 1,4;

XM = média das progênies M.

VFM= variância fenotípica entre as médias das progênies maternas (A/), estimada por:

VFM r 3 (41)

Já a estimativa do progresso genético permanente com base na metodologia 
de Wright & Cockerham (1986), considerando, por exemplo, a seleção e 
recombinação de progênies M, foi obtida pela expressão:

Cs = K^ + ^'2(2 -VA + ['(1 + O2 (3- r)/2(2 - r)2] Ã + [? (1 + s)2 /4(2 -r)2] A (42)

cujos coeficientes dos componentes da variância genética constam na Tabela 12.

Os caracteres PF, NP, CP e TS apresentaram ganhos genéticos imediatos 
superiores a 10%, ao passo que no caráter PP esse progresso foi de 8%. É bom 
lembrar que o progresso genético imediato corresponde ao ganho na geração 
imediatamente após a seleção, podendo ser perdido com o avanço das gerações de 
seleção. Em relação ao progresso genético permanente também foram observados 
ganhos positivos em relação a todos os caracteres avaliados. Ao ser considerada a 
seleção e recombinação de progênies M, todos os caracteres apresentaram ganhos 
superiores a 12%. Enquanto que o progresso genético permanente estimado com 
base na seleção de progênies M, porém com recombinação de progênies 5, foi superior 
em relação ao ganho relatado anteriormente, pois para todos os caracteres foram

TABELA 19. Estimativas do progresso genético imediato conforme metodologia de Resende etal. (1995), 
considerando seleção e recombinação de progênies M e do progresso genético permanente 
de acordo com Wright & Cockerham (1986), considerando seleção entre progênies M, com 
recombinação de sementes remanescentes M ou S;, em relação aos caracteres produção de 
frutos por planta (PP), peso de fruto (PF), número de frutos por planta (NP), cor da polpa 
(CP) e teor de sólidos solúveis (TS), avaliados em uma população mista de melancia.

Caracteres
Média 

(Aí)

s/

Gs Gs (%) Gs Gs (%) Gs Gs (%)

PP 17,19 1,36 7,9 1,42 18,3 3,95 23,0

PF 3,15 0,82 26,1 0,70 22,4 1,20 38,2

NP 7,89 2,08 26,3 1,84 23,3 3,07 38,9

CP 3,45 0,85 24,8 0,63 18,1 1,19 34,6

TS 7,27 0,93 12,8 0,87 11,9 1,78 24,5

'Progresso imediato (Resende etal., 1995); :Progresso permanente (Wright & Cockerham, 1986). Fonte: Ferreira (2000)
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verificados ganhos superiores a 23%, como era de se esperar. Pode-se dizer que os 
ganhos calculados, mesmo sendo aproximados, são animadores para um programa 
de melhoramento por seleção recorrente na população mista de melancia. Quanto 
ao viés dessas estimativas de ganho, não é simples fazer comentários concretos. Sabe- 
se que no procedimento de Resende et al. (1995) as estimativas tendem a ser 
conservadoras (ganho real maior do que o estimado), mas nesse procedimento foi 
considerado que as populações estavam em equilíbrio de endogamia. Em geral, o 
sinal do viés nesse caso, se positivo ou negativo, dependerá do parentesco prevalecente 
entre as unidades de seleção, de recombinação e as plantas no ciclo seguinte; e isso é 
difícil de mensurar em casos específicos como este.

As estimativas dos progressos genéticos permanentes foram positivas em 
virtude da magnitude da componente aditiva (17) detectada e pela importância dessa 
componente na covariância genética responsável pelo ganho seletivo. Convém lembrar 
que progressos permanentes negativos podem ocorrer, como por exemplo observado 
por Crisóstomo (1989), em decorrência da negatividade e magnitude relativa da 
componente Dr Em torno desse assunto, para se ter uma idéia, no caso de seleção e 
recombinação de progênies M, a participação de cada uma das componentes da 
variância genética no ganho é, na condição de equilíbrio e s = 0,235, de 0,4321 V, 
0,1591 Dt e 0,0068 7>* . Na situação de seleção baseada em progênies M, com 
recombinação de sementes remanescentes S;, essas participações são: 0,6997 VA, 
0,1288 Dt e 0,0109 7)* . Percebe-se claramente o predomínio da variância V*

8. CONSIDERAÇÕES CERAIS

A exposição feita neste capítulo, baseada em fundamentos teóricos e em 
exemplos de aplicação, foi suficiente para realçar alguns aspectos que são do interesse 
direto do melhorista de plantas.

As populações mistas têm uma estrutura genética mais complexa do que as 
alógamas e autógamas, uma vez que são formadas por indivíduos que apresentam 
diferentes níveis de endogamia. Além disso, em condições naturais, a taxa de 
autofecundação ou de fecundação cruzada varia entre os indivíduos e ao longo das 
gerações, o que conflita com o modelo genético disponível para estudar tais populações. 
Outro ponto importante consiste no fato de essas populações atingirem o equilíbrio 
lentamente. Estes aspectos levam a uma série de conseqüências tanto para o 
melhoramento genético quanto na estimação de parâmetros quantitativos.

No que diz respeito à condução de programas de melhoramento é evidente a 
necessidade de evitar contaminação genética durante a execução de processos seletivos, 
bem como na multiplicação de cultivares, devendo-se isolar criteriosamente as 
estruturas florais, tal como se procede no caso do melhoramento de populações 
alógamas. Esses cuidados também devem ser respeitados na multiplicação e 
regeneração de acessos de germoplasma.

Na obtenção e lançamento de cultivares de polinização aberta é preciso levar 
em conta que as populações mistas devem estar em equilíbrio com respeito ao sistema 
reprodutivo (equilíbrio de Wright), o que requer um número maior de gerações de 
reprodução natural do que as alógamas. Caso isto seja desconsiderado, essas cultivares 
poderão se descaracterizar geneticamente ao longo das gerações o que pode ocasionar 
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perdas em relação aos caracteres de importância econômica. É conveniente lembrar 
que cultivares constituídas de mistura de linhagens endogâmicas não estão em 
equilíbrio de Wright.

Em termos de estimação de parâmetros quantitativos foi visto que existem 
dificuldades adicionais, em comparação com as alógamas e autógamas, tais como: a) 
a necessidade de obter estimativas consistentes da taxa de autofecundação ou de 
fecundação cruzada; b) o fato de o modelo genético disponível pressupor que a 
população está em equilíbrio e que a taxa de autofecundação é constante entre os 
indivíduos e ao longo das gerações; c) a existência de colinearidade na matriz X dos 
coeficientes no sistema de equações, devido, em parte, à própria natureza de algumas 
componentes da variância genética.

No caso dos delineamentos genéticos que envolvem medidas fenotípicas das 
plantas mãe, o sistema de equações será composto por estimativas de covariâncias 
influenciadas em grau diferente pela interação genótipos x ambientes, além de estas 
medidas conterem erros experimentais mais elevados, principalmente em caracteres 
de baixa herdabilidade.

As dificuldades mencionadas comprometem a estimação dos componentes 
da variância genética e consequentemente do progresso genético. Isso é ainda mais 
patente se for considerado que, além da variância aditiva, é necessário estimar outros 
componentes, como por exemplo e D* , que tem participação importante no 
progresso permanente com a seleção recorrente.

Pelo exposto, torna-se essencial a determinação consistente da taxa de 
autofecundação e do coeficiente de endogamia das populações mistas que se pretende 
explorar. Nesse caso, o emprego de marcadores genéticos bioquímicos ou moleculares, 
de fácil aplicação e de baixo custo, constitui uma ferramenta preponderante em virtude 
de possibilitar a quantificação desses parâmetros populacionais. Entretanto, existe a 
necessidade de aprimorar os modelos e programas computacionais disponíveis para 
tal fim.

Outro ponto crucial é ampliar ainda mais a abrangência do modelo genético 
de modo que possibilite o estudo de populações em desequilíbrio e que inclua 
delineamentos genéticos mais próximos da realidade do melhorista, isto é, que envolva 
progênies de fácil obtenção. Contornar esses problemas será uma grande contribuição 
para a genética quantitativa de populações mistas.

Apesar dessas desvantagens e limitações discutidas, as populações mistas têm 
outras propriedades que são positivas para o melhoramento genético. Uma dessas 
propriedades consiste no fato de a ocorrência natural tanto de cruzamentos quanto 
de autofecundações proporcionar, naturalmente, a recombinação e a redução da carga 
genética. Isso possibilita a seleção de indivíduos segregantes para caracteres de interesse 
que apresentam pouco ou nenhuma depressão endogâmica. Como é sabido, nas 
populações alógamas a recombinação é maximizada, porém a depressão tende a ser 
alta. Nas autógamas, por outro lado, não ocorre depressão em decorrência da 
endogamia, mas a recombinação só é possível através de polinizações artificiais.

Outro aspecto vantajoso das populações mistas é permitir duas opções ao 
melhorista na elaboração de suas estratégias. Dependendo da magnitude da taxa de 
autofecundação é possível dirigir o programa tanto para uma seleção recorrente como 
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para obtenção de linhagens homozigóticas. Fica evidente, dessa forma, que o 
melhorista precisa conhecer a grandeza da taxa 5. Caso essa taxa seja elevada haverá 
dificuldade de recombinações naturais, o que afetará a resposta à seleção em ciclos 
subseqüentes, pois a variabilidade poderá ser reduzida ou exaurida após alguns ciclos 
seletivos. Em tal situação, será mais vantajoso ter como objetivo principal a obtenção 
de linhagens endogâmicas, para compor uma variedade multilinha, desde que 
respeitada a questão do equilíbrio de Wright. Por outro lado, se a taxa 5 for baixa, isso 
favorecerá a ocorrência de recombinações naturais e permitirá a manutenção do ganho 
genético ao longo dos ciclos seletivos, podendo o melhorista optar por um programa 
de seleção recorrente.
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1. INTRODUÇÃO

O melhoramento genético de plantas envolve um conjunto de procedimentos, 
com fundamentação científica, visando a alteração de características das cultivares, 
de modo que os novos genótipos obtidos possibilitem aumento na produtividade e 
qualidade do produto final. Dentre os objetivos pretendidos destacam-se o aumento 
da produtividade e qualidade do produto agrícola, tolerância ao estresse hídrico, 
adaptação a elevados teores de elementos tóxicos no solo, tolerância/resistência a 
doenças, tolerância a pragas, redução do porte das plantas, precocidade de produção, 
mudanças no comprimento do ciclo de frutificação, de modo que o resultado final 
signifique maior lucratividade para o investidor e maior satisfação para o consumidor.

Embora a conceituação do melhoramento genético como a arte e a ciência 
de transformar geneticamente as plantas em proveito do homem, com o avanço do 
conhecimento da genética, juntamente com outras ciências relacionadas, como a 
botânica, estatística, bioquímica, citogenética, fisiologia, fitopatologia, ciências do 
solo, entre outras, o melhoramento tornou-se, na verdade, mais ciência e menos arte. 
A habilidade do melhorista per se, entretanto, não deve ser negligenciada, 
principalmente no tocante a uma rápida identificação da diversidade e escolha dos 
indivíduos que, a partir de um competente planejamento científico e da correta 
manipulação e direcionamento das características herdáveis de interesse, possam 
permitir que se alcance, de forma segura, o estabelecimento de novas variedades.

O conjunto de conhecimentos, métodos e técnicas desenvolvidos ou 
aperfeiçoados no século XX na área de melhoramento genético propiciou avanços 
espetaculares na modificação das plantas, tanto em relação a espécies de ciclo curto 
como perenes. Particularmente em alguns casos, a exemplo do que ocorre com as 
espécies perenes, a carência de informações é função do reduzido número de 
melhoristas envolvidos, do longo ciclo reprodutivo, do pouco tempo dedicado a 
atividades diretamente relacionadas ao melhoramento genético em si e da conseqüente 
escassez de resultados alcançados.

Muitas espécies vegetais podem ser propagadas vegetativamente, possibilitando 
a fiel multiplicação de seus genótipos. Suas variedades em geral são altamente 
heterozigóticas e quando em reprodução sexual exibem ampla segregação. Na natureza, 
esta estratégia tem vantagens adaptativas, principalmente na colonização de novos 
ambientes, onde indivíduos que possuem combinações genéticas favoráveis podem 
rapidamente ocupar esses nichos ecológicos. Na propagação comercial, a clonagem 
de uma variedade também se distingue por sua inquestionável importância, não 
obstante a existência de riscos devidos à uniformidade genética.

A propagação assexuada via semente, ou seja, a obtenção de clones nucelares, 
tem uma importância muito grande, principalmente na cultura dos citros, onde é 
possível obter plantas clonadas (nucelares) livres de viroses como a sorose, exocorte e 
xiloporose.
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1. MÉTODOS DE PROPAGAÇÃO ASSEXUADA

A propagação vegetativa ou assexuada é de grande importância para a fixação 
do conteúdo genético das plantas, pois possibilita a formação de clones. Um clone 
pode ser definido como um conjunto de indivíduos geneticamente uniforme, derivado 
de uma só planta e que se propaga de modo exclusivo por meios vegetativos, tais 
como estacas, garfos e gemas, entre outros. Plantas de um mesmo clone são, portanto, 
geneticamente idênticas entre si e à planta que lhes deu origem.

No caso específico de fruteiras propagadas vegetativamente, o melhoramento 
genético vem sendo realizado universalmente há muito tempo. Porém, em grande 
parte das espécies, a maioria das variedades cultivadas é oriunda de seleção da 
variabilidade existente na natureza ou de seleção clonal e não de programas de 
melhoramento convencional por hibridação, a exemplo do que se verifica em abacaxi 
(Ananas comosus), banana (Musa spp.), citros (Citrus spp., Poncirus sp., Fortunella 
spp., Microcitrus spp., Eremocitrus sp., Clymenia sp.), manga (Mangifera indica), entre 
outras fruteiras. Mourão Filho (1997) explica que a heterozigose, poliploidia, perda 
de vigor por hibridação, poliembrionia nucelar ocasionada pela apomixia, auto e 
interincompatibilidade e longo período juvenil são citados como principais 
dificuldades encontradas no melhoramento convencional dessas espécies. No entanto, 
o desenvolvimento e a incorporação de novas técnicas - biotecnológicas - vêm 
contribuindo para superar essas limitações.

Entre os principais processos de propagação vegetativa comercial em plantas 
perenes destacam-se a alporquia, a estaquia e a enxertia.

A alporquia ou mergulhia aérea consiste em envolver parte de um ramo da 
planta com um invólucro contendo substrato apropriado, visando induzir a formação 
de raízes. Após a formação destas, o segmento de ramo submetido a esse tratamento 
é cortado, passando a constituir uma nova planta. Trata-se de um processo de 
multiplicação vegetativa bastante rudimentar, usado em espécies frutícolas e 
ornamentais. Permite reproduzir fielmente as características da planta matriz desde 
que o ramo utilizado não tenha sofrido mutação.

A propagação por estacas baseia-se na capacidade de regeneração dos tecidos e 
na emissão de raízes. A estaca, contendo no mínimo uma gema, é destacada da planta- 
mãe e colocada em substrato adequado ao seu enraizamento. As estacas podem ser 
obtidas de órgãos aéreos (folhas e ramos herbáceos ou lenhosos) ou subterrâneos (raízes).

A enxertia é um processo de propagação que consiste em se obter uma planta 
a partir da combinação de partes de duas plantas distintas denominadas de enxerto e 
porta-enxerto. A gema ou garfo retirado da planta que se pretende propagar é 
justaposto ao porta-enxerto, de modo a originar, após o pegamento, uma nova planta. 
O porta-enxerto fornece o sistema radicular e a gema ou garfo a parte aérea da nova 
planta. Em espécies perenes os métodos de enxertia por borbulhia e garfagem são os 
mais utilizados. Existem muitas variações de tipos de enxertia para cada um desses 
métodos, visando uma melhor adaptação a cada espécie em particular.

Os diferentes métodos de propagação vegetativa de plantas, além de 
permitirem a manutenção das características genéticas da planta matriz, via de regra 
reduzem o porte da planta, promovem a precocidade e uniformidade de frutificação 
e possibilitam a renovação e/ou recuperação de plantas senis, debilitadas ou doentes.
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3. VARIABILIDADE CENÉTICA

A fonte básica da variabilidade genética disponível ao melhoramento de plantas 
cultivadas relaciona-se, em princípio, a cultivares primitivas ou avançadas e aos 
ancestrais selvagens das espécies comerciais. O entendimento da forma como essa 
variabilidade se distribui entre os diversos grupos populacionais, em seus habitats 
naturais, é necessário como “ferramenta” auxiliar nos trabalhos de melhoramento 
genético.

O melhoramento, por sua vez, está intimamente correlacionado com a 
variabilidade genética, que tem papel fundamental nos programas de cruzamento e 
seleção de genótipos melhorados.

O Brasil com suas dimensões continentais, aliadas a uma ampla diversidade 
edafoclimática, tem contribuído com parcela relevante da base de variabilidade 
genética de diversas culturas. A Tabela 1 mostra os centros de diversidade genética de 
espécies frutíferas que se destacam por seu valor comercial, de acordo com dados 
compilados de Zohary (1970) e Giacometti & Ferreira (1987), onde o Brasil aparece 
como centro de origem de frutas como o abacaxi (Ananas comosus), caju (Anacardium 
occidentalè), goiaba (Psidium guajava) e maracujá (Passiflora spp.).

A domesticação de plantas é o resultado da inteligência humana em conduzir 
o processo evolutivo dirigido ao habitat que o homem criou (Ford-Lloyd & Jackson, 
1986). Durante o processo de domesticação, as plantas cultivadas, diferentemente 
dos sistemas naturais, tornaram-se dependentes do homem para sua reprodução e 
desenvolvimento.

A variabilidade genética era inicialmente explorada pela intuição. Com base 
nos conhecimentos acumulados ao longo de gerações, este patrimônio genético passou 
a ser cada vez mais utilizado, o que provocou amplas mudanças fenotípicas, de maneira 
que as plantas atendessem as necessidades do homem (Wet & Harlan, 1975).

A estrutura populacional de uma espécie, isto é, o conjunto de suas características 
genéticas, é o resultado da ação e das interações de uma série de mecanismos evolutivos 
e ecológicos (Martins, 1987). Atualmente, os estudos desenvolvidos nessa área 
consideram os princípios teóricos da genética de populações, relativos às alterações de 
freqüências alélicas e genotípicas, associados aos princípios teóricos da ecologia de 
populações, que se preocupam em entender as relações de causa e efeito na regulação 
do número de indivíduos. Portanto, é essencial a obtenção de dados sobre a estrutura 
e comportamento reprodutivo das populações, pois os padrões de distribuição da 
variabilidade genética estão correlacionados com os sistemas reprodutivos.

Por outro lado, conforme Kageyama (1987), a tentativa de sistematização 
das avaliações de variabilidade genética em populações naturais de espécies de plantas, 
usando o avanço de técnicas bioquímicas, principalmente de eletroforese, tem 
permitido uma melhor interpretação da estrutura genética das populações. 
Evidentemente que também é necessária a canalização de esforços nos estudos 
conduzidos em ambientes tropicais, visando ao entendimento das complexas interações 
existentes entre as plantas e o meio ambiente.

Em contraste com as populações naturais, as cultivares modernas são 
extremamente uniformes. Neste contexto, se por um lado a cultivar responde em 
termos de maior produtividade, por outro seu valor adaptativo fica comprometido,
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TABELA 1. Centros mundiais de diversidade genética de espécies frutíferas.

CENTROS DE DIVERSIDADE GENÉTICA ESPÉCIE FRUTÍFERA
Centro Chinês Damasco - Prunus armeniaca

Pêssego - P. pérsica
Laranja - Citrus sinensis

Centro Asiático Central Pera - Pyrus comunis 
Maçã - Malus domestica 
Noz - Juglans regia

Centro Asiático Oriental (Japão) Caqui - Diospyros kaki 
Nêspera - Eriobotria japonica

Centro Indo-Malaio Toranja - Citrus maxima 
Limão-galego - C.aurantifolia 
Tangerina - C. reticulata 
Banana - Musa acuminata 
Banana - M. balbisiana 
Coco - Cocos nucifera 
Manga - Mangifera indica

Centro Oriente Médio Amêndoa - Amygadalus communis 
Figo - Picus carica
Uva - Vitis vinifera 
Pistáquio - Pistacia vera
Damasco - Prunus armeniaca

Centro Mediterrâneo Oliveira - Olea europea 
Tâmara - Phoenix dactilifera

Centro Norte-americano Uva 'Izabel' - Vitis labrusca 
Pecã - Carya illinoensis

Centro Meso-americano Abacate - Persea americana 
Sapoti - Manilkara sapota 
Pinha - Annona squamosa 
Graviola - A. muricata

Centro Sul-americano (Brasil, Paraguai e Andes) Abacaxi - Ananas comosus 
Cherimoia - Annona cherimoia
Pupunha - Bactris gasipaes 
Mamão - Carica papaya
Cupuaçu - Tbeobroma grandiflorum 
Goiaba - Psidium guajava 
Jabuticaba - Myrciaria cauliflora 
Maracujá - Passiflora edulis 
Lulo - Solanum quitoense 
Caju - ArzaranZíirrn occidentale

Fonte: Zohary (1970) c Giacometti & Ferreira (1987)

devido a uma maior vulnerabilidade a mudanças ambientais, embora a diversidade 
de ambientes ocupados pelas cultivares modernas seja maior que aquela dos ambientes 
relacionados aos centros de origem da espécie.

Uma das alternativas para contornar os problemas advindos de alterações 
bruscas de ambiente, durante o período de cultivo, que podem destruir parcial ou 
totalmente uma cultura uniforme, é o uso de variedades sintéticas e multilíneas (Jensen, 
1952), que são fenotipicamente uniformes, porém geneticamente heterogêneas, 
podendo essa mistura de genótipos suportar variações de ambientes de modo mais 
efetivo do que as cultivares normais.
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O conhecimento e entendimento dos padrões de formação e distribuição da 
variabilidade genética, podem ser utilizados no melhoramento genético de algumas 
espécies que já foram ou estão sendo domesticadas. Cabe destacar que em um 
programa de melhoramento genético uma das primeiras etapas é a definição do critério 
de seleção, sendo que a intensidade e extensão da seleção dependem do padrão de 
variabilidade existente entre e dentro de populações.

4. VANTAGENS E DESVANTAGENS DA PROPAGAÇÃO 
VEGETATIVA NO MELHORAMENTO DE PLANTAS

Do ponto de vista do melhoramento genético de plantas a propagação 
vegetativa oferece vantagens e desvantagens para o melhorista. A maior vantagem é 
que, em qualquer fase de um programa de melhoramento, plantas que apresentem 
características favoráveis, tanto de ordem qualitativa como quantitativa, podem ser 
fixadas geneticamente e, a partir daí, reproduzidas indefinidamente. Por outro lado, 
esta vantagem, de certo modo, induz o melhorista à procura constante de um ideotipo 
de planta para, então, fazer sua clonagem. Este procedimento, comumente, induz o 
melhorista ao não aproveitamento de níveis intermediários relativamente à expressão 
de características de difícil mensuração, além do que a perda de variabilidade genética 
na população trabalhada é muito grande.

Para algumas espécies vegetais a propagação vegetativa apresenta vantagens 
em relação à propagação sexuada, por ser um processo rápido, de mais fácil aplicação 
e, algumas vezes, mais econômico. A propagação vegetativa, além de reproduzir 
exatamente as características genéticas de um dado indivíduo, pode permitir a 
multiplicação, em larga escala, de qualquer genótipo que tenha características desejáveis 
sob o ponto de vista do melhoramento genético.

O melhoramento clonal, exclusividade das espécies que se propagam 
vegetativamente, via de regra, explora o vigor heterótico de híbridos oriundos tanto 
de cruzamentos artificiais como naturais. A fixação dessas combinações genéticas 
favoráveis é facilitada pelo processo de propagação vegetativa da espécie, agilizando a 
obtenção de ganhos genéticos independentemente do método de melhoramento 
utilizado, constituindo-se em uma grande vantagem em espécies de ciclo longo.

As espécies que possuem ambos os sistemas de reprodução, sexuado e 
assexuado, oferecem vantagens adicionais ao melhorista na exploração dos mesmos. 
Esta situação é bastante evidente no caso dos citros, grupo de plantas no qual muitas 
variedades comerciais, a par da possibilidade de utilização em hibridações controladas, 
apresentam sementes poliembriônicas, que originam indivíduos apogâmicos, de 
origem nucelar, geneticamente idênticos, portanto, à planta-mãe. A respeito do 
melhoramento genético dos citros, Soares Filho etal. (1997) enfatizam a importância 
do emprego de técnicas biotecnológicas, envolvendo diversas áreas do conhecimento 
científico - fisiologia, biologia molecular, cultura de tecidos, entre outras - no sentido 
de agilizar a obtenção de resultados finais consistentes, quais sejam, novas variedades. 
Essa estratégia pode ser adotada no melhoramento de outras espécies, particularmente 
as perenes.

Em seringueira (Hevea brasiliensis), Paiva & Gonçalves (1989), reportando- 
se a nove anos de pesquisas com melhoramento genético na Região Amazônica, 
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comentam sobre a importância desse programa, bem como sobre os avanços obtidos, 
principalmente no tocante ao manejo e preservação de recursos genéticos relacionados 
à cultura, em um ambiente extremamente favorável à manifestação de doenças.

O melhoramento genético de espécies cuja forma de estabelecimento de 
plantios comerciais baseia-se na propagação vegetativa condiciona os melhoristas a 
procurarem, tanto em populações naturais como artificiais, combinações gênicas 
ideais, responsáveis por características favoráveis reunidas em um só indivíduo, visando 
posteriormente fixá-las com a clonagem. Normalmente, este caminho tende à 
uniformidade genética, ao contrário do que ocorre em populações naturais, onde o 
nível de variabilidade genética tem um significado biológico importante no equilíbrio 
do ecossistema, principalmente em regiões tropicais.

5. ESTRATÉGIAS DE MELHORAMENTO GENÉTICO

A escolha do método ou da estratégia na condução de um programa de 
melhoramento genético está diretamente relacionada com a biologia reprodutiva da 
espécie, ou seja, é importante conhecer se a espécie é alógama, intermediária ou 
autógama. Em cajueiro e mandioca, por exemplo, espécies onde predomina a 
fecundação cruzada, apesar da escolha do método de melhoramento a ser empregado 
dever ser coerente com a biologia floral desse grupo de plantas, a viabilidade de 
propagação vegetativa permite que enfoques alternativos sejam considerados, uma 
vez que existe a possibilidade de propagação de um determinado indivíduo, em 
qualquer etapa do processo. Esta situação, cabe acrescentar, é comum a outras espécies 
cultivadas de propagação vegetativa, a exemplo do abacaxi, banana, citros, manga 
entre outras, independentemente da biologia reprodutiva da espécie.

Os procedimentos comumente adotados no melhoramento de plantas de 
propagação assexuada ou vegetativa são a introdução de germoplasma, a seleção clonal 
e a hibridação. Além destes, outros métodos auxiliares têm sido utilizados com sucesso, 
como a indução de mutações, indução de poliploidia, além daqueles apoiados na 
cultura de tecidos, a exemplo da fusão de protoplastos.

A introdução de plantas, como método de melhoramento genético de espécies 
passíveis de serem propagadas vegetativamente, a exemplo do que ocorre em fruteiras 
perenes, tem sido a principal fonte de seleção de novos genótipos adequados à 
exploração comercial. O sucesso dos processos de seleção depende, evidentemente, 
da presença de indivíduos portadores de características agronômicas superiores, os 
quais darão formação a clones visando avaliações posteriores em estudos de 
competição. Assim, o êxito do processo de seleção de clones depende da variabilidade 
genética existente na população base, seja ela obtida a partir da introdução de 
germoplasma, seja a partir de programas de hibridação.

Quando se utiliza a técnica de indução de mutação deve-se ter em mente que 
as mutações ocorrem ao acaso, constituem-se em eventos unicelulares e que quando 
se aplica um mutagênico em estruturas pluricelulares há a ocorrência de quimerismo. 
É importante, portanto, determinar inicialmente a sensitividade do material ao 
mutagênico. No caso de plantas propagadas vegetativamente, determina-se a 
sobrevivência e altura das plantas após o tratamento com doses crescentes do 
mutagênico, anotando-se também o número de brotações (no tratamento de estacas), 
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pegamento de enxertos (no tratamento de borbulhas) etc. Na aplicação de mutagênicos 
in vitro, de acordo com o material tratado, analisa-se a porcentagem de regeneração, 
número de embriões somáticos, porcentagem de novos brotos, viabilidade de 
protoplastos etc. (Tulmann Neto & Ando, 1997).

As diferenças ecológicas peculiares a cada região do Brasil onde são 
desenvolvidas pesquisas com melhoramento genético, associadas ao nível de tecnologia 
utilizado nos plantios comerciais, são fatores que determinam uma abordagem 
diferencial dos problemas de pesquisa.

Face às limitações de baixa produtividade apresentadas por variedades de 
muitas espécies cultivadas, principalmente em regiões tropicais, devidas em grande 
parte a pressões ambientais desfavoráveis determinadas tanto por agentes bióticos 
como abióticos, paralelamente à identificação de indivíduos promissores a partir de 
bancos ativos de germoplasma, alguns programas de hibridação têm sido conduzidos, 
consistindo suas estratégias básicas no cruzamento entre genótipos que apresentem 
características favoráveis relacionadas à produtividade e resistência/tolerância a doenças 
e a fatores adversos de clima e solo, como a tolerância à seca e à toxicidade de alumínio, 
seguida da avaliação de progênies e clonagem de plantas identificadas como superiores.

As perspectivas de progresso na seleção de clones produtivos são maiores em 
regiões onde as pressões ambientais negativas ao desenvolvimento de uma dada cultura 
são mais baixas. A esse respeito, pode-se citar como exemplo o programa de 
melhoramento genético de seringueira desenvolvido no Planalto Paulista pelo Instituto 
Agronômico de Campinas (LAC), cujas possibilidades de obtenção de progressos 
genéticos são tão grandes quanto aqueles verificados na Malásia.

Para o melhorista a propagação assexuada constitui uma “ferramenta” de 
trabalho muito atraente na obtenção de rápido progresso genético no material 
selecionado. Tanto é que no melhoramento de espécies passíveis de serem propagadas 
vegetativamente o maior esforço da pesquisa é centralizado na identificação de plantas 
que reúnem o maior número possível de características favoráveis, para em seguida 
fixá-las mediante clonagem. Particularmente no tocante a espécies frutíferas perenes 
onde ainda não estão estabelecidas técnicas de propagação vegetativa em larga escala, 
os esforços de pesquisa têm sido direcionados ao estabelecimento desses métodos. 
Tão logo mostrem-se disponíveis, são incorporados aos programas de melhoramento 
como uma estratégia auxiliar na obtenção de indivíduos produtivos e melhor adaptados 
aos sistemas de produção aos quais se destinam.

A prática da clonagem em plantas de propagação vegetativa, apesar de permitir 
saltos significativos tanto em produtividade como em qualidade do produto, com 
reflexos positivos no rendimento econômico do negócio agrícola, implica, 
frequentemente, em uma drástica redução na variabilidade genética presente em 
plantios comerciais, expondo os cultivos a maiores riscos frente a mudanças ambientais, 
conforme já enfatizado. Esses riscos são mais evidentes em ambientes sujeitos a 
estresses, a exemplo do que se verifica sob condições tropicais, nas quais a ocorrência 
de doenças e pragas é bastante acentuada. Assim, sob condições ecológicas sujeitas a 
pressões ambientais desfavoráveis à cultura, deve-se atentar para a necessidade de 
emprego de variedades comerciais que, isoladamente ou em conjunto, compreendam 
uma diversidade genética suficiente para impedir ou ao menos restringir o máximo 
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possível sua vulnerabilidade a estresses, constituindo as chamadas multilíneas e 
variedades sintéticas exemplos adequados a esse propósito. Além disso, a associação 
de técnicas de manejo cultural convenientes contribuirão para a sustentabilidade dos 
cultivos em regiões com maior potencial de riscos de natureza ambiental.
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1. INTRODUÇÃO

O primeiro registro sobre a exploração de hortaliças para fins alimentares no 
Brasil data de 1500 e consta da carta de Pero Vaz de Caminha ao rei de Portugal, 
relatando o uso do inhame na alimentação dos nativos (Ming, 1997), apesar de 
alguns pesquisadores relatarem que era, na verdade, mandioca (Melo, 2000). Relatos 
subseqüentes através dos séculos mencionam as cucurbitáceas, leguminosas, 
brassicáceas e muitas outras, como integrantes do cardápio dos brasileiros. No século 
XIX a imigração européia não ibérica trouxe consigo a expansão da produção de 
hortaliças, com a introdução de novas espécies e a ampliação da produção daquelas 
já cultivadas anteriormente. Mas foi com a imigração japonesa, a partir de 1920, que 
a produção de hortaliças tomou um grande impulso, tornando-se um grupo de culturas 
de considerável valor econômico e social.

Após uma etapa em que predominou a grande produção de hortaliças para 
consumo in natura, entrou-se, na última década, com a perspectiva de uma grande 
expansão da agroindustrialização, assegurando a definitiva inclusão das principais 
hortaliças no rol das mais importantes culturas do Brasil.

A produção de hortaliças é, por natureza, intensiva em mão-de-obra, 
contribuindo significativamente para o mercado de trabalho. Também representam 
um componente essencial da alimentação humana, constituindo-se na principal fonte 
de algumas vitaminas e sais minerais indispensáveis.

Geralmente costuma-se classificar as espécies oleráceas em grupos. Assim têm- 
se as hortaliças tuberosas, herbáceas e as hortaliças fruto. Entretanto, o melhor critério 
para agrupar as culturas oleráceas considera a classificação taxonômica (Tabela 1).

O melhoramento genético de hortaliças no Brasil começou na Escola Superior 
de Agricultura “Luiz de Queiroz” (ESALQ), no Instituto de Genética, com o Professor 
Brieger, na década de 40. Nesta época o melhoramento foi representado pela pesquisa 
em produção de sementes, objetivando reduzir a dependência externa, que era de 
100% das sementes utilizadas no Brasil. Porém, só recomendava a obtenção de 
sementes das melhores plantas, caracterizando o melhoramento genético (seleção 
massal). Entretanto, os primeiros trabalhos de melhoramento genético mais elaborados 
iniciaram-se no final da década de 40 com o Professor Marcílio Dias, considerado o 
“pai” do melhoramento de hortaliças no Brasil. Atualmente, a maioria das hortaliças 
já apresenta cultivares e/ou híbridos resultantes do melhoramento genético realizado 
no Brasil.

2. MELHORAMENTO GENÉTICO E A PRODUÇÃO DE SEMENTES 
DE HORTALIÇAS

Historicamente o Brasil tem dependido da importação de sementes para suprir 
as necessidades do sistema produtivo de sementes, sendo que ainda importa de diversos 
países, dentre eles, Estados Unidos, Japão, França, Holanda e Chile. Porém, a
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TABELA 1. Classificação taxonômica das principais hortaliças.
Família Nome popular Nome científico
Alliaceae Alho Allium sativum

Cebola Allium cepa

■■MM Cebolinha Allium schoenoprasum Ml
Apiaceae Cenoura Daucus carota

MMM Coentro Coriandrum sativum ■
Mandioquinha-salsa Arracacia xanthorrhiza
Salsa Petroselinum crispum

Araceae Inhame Colocasia esculenta
Brassicaceae Agrião d'água Nasturtium officinale

Couve-brócolos Brassica oleracea var. italica
HKMH Couve-flor Brassica oleracea var. botrytis

Couve-de-folhas Brassica oleracea var. acephala
BMMIM Rabanete Raphanus sativus M

Repolho Brassica oleracea var. capitata
Rúcula Eruca sativa IM

Chenopodiaceae Beterraba Beta vulgarts
Convolvulaceae Batata-doce Ipomoea batatas
Cucurbitaceae Abobrinha Cucurbita pepo, C. moschata
EMHM Abóbora Cucurbita maxima, C. moschata M

Chuchu Sechium edule

■■MM Melancia Citrullus lanatus IM
Melão Cucumis melo

■MMM Pepino Cucumis sativus M
Fabaceae Ervilha Pisum sativum

Feijão-de-vagem Phaseolus vulgaris M
Malvaceae Quiabo Abelmoschus esculentus
Poaceae Milho-verde/milho-doce Zea mays IM
Rosaceae Morango Fragaria x ananassa
Solanaceae Batata Solanum tuberosum M

Berinjela Solanum melongena

MMMH Pimentão/Pimenta Capsicum spp. M
Tomate Lycopersicon esculentum

dependência externa de sementes caiu de 62,9% em 1981, para 23,8% em 1989, 
com uma queda de 4,9% ao ano nas importações, resultante de vários fatores, entre 
eles o aumento da produção interna, que evoluiu, no período, de 353 t produzidas 
em 1981, para 1.656 t em 1989 (Buso & Nascimento, 1994). Além da quantidade 
de sementes, já há diversidade na produção interna pois, em 1989, foram produzidas 
sementes de 29 espécies de hortaliças. A produção concentra-se nos Estados da Bahia, 
Minas Gerais, Pernambuco, Rio Grande do Sul, Santa Catarina e São Paulo.

Três fatores vêm contribuindo para o aumento da produção de sementes de 
hortaliças em nosso país: o desenvolvimento de tecnologias adequadas à produção de 
sementes, a abertura de novas áreas mais apropriadas à produção de sementes olerícolas 
e a criação de cultivares melhor adaptadas às nossas condições edafoclimáticas. Para 
várias espécies, o Brasil já dispõe de tecnologia adequada, verificando-se altas 
produtividades e alta qualidade de sementes.
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Além da quantidade, deve-se ressaltar a grande diversidade de cultivares, pois 
existe a tendência do mercado de hortaliças se segmentar, por preferências dos 
mercados consumidores e da diversidade de condições edafoclimáticas e de cultivo 
existentes no Brasil.

A grande mudança no conceito de produção de sementes de hortaliças ocorreu 
com a chegada dos híbridos, principalmente aqueles cujas sementes são obtidas através 
de polinizações manuais. Em geral, são produtos cujo custo ultrapassa muitas vezes o 
das cultivares de polinização aberta, mas nem por isso deixam de ser avidamente 
procurados pelos agricultores mais tecnificados e que sabem como extrair de uma 
semente todo o seu potencial genético. Não é difícil encontrar sementes de híbridos 
com preço superior a 20 mil dólares o quilo ao nível do varejo, fazendo deste um 
mercado altamente valorizado (Alencar, 1993).

Toda esta nova roupagem que a semente adquiriu nos últimos anos mudou 
por completo a estrutura mundial de produção desse insumo. Esta atividade não tem 
mais fronteiras e em certas regiões estão concentradas as produções de sementes que 
abastecem todo o mundo. Decididamente não há mais, em qualquer país, a auto- 
suficiência de sementes de hortaliças. O custo de distribuição não é relevante em 
função do valor do produto e, salvo raríssimas exceções, o comércio entre nações é 
livre, havendo restrições única e exclusivamente de ordem fitossanitária.

Acredita-se que em breve o país, visto as suas características próprias para 
a produção de sementes de muitas espécies olerícolas, poderá passar de um 
tradicional importador a um grande exportador de sementes de hortaliças.

Com relação ao custo de produção das sementes, não deve ser fator 
limitante na escolha da área para produção das sementes híbridas de hortaliças. 
Por ser a semente um insumo que participa com muito pouco do valor das despesas 
totais de formação de lavouras de hortaliças (cerca de 3% para a maioria das 
espécies), sua qualidade e seu potencial genético são o que de fato importam 
(Viggiano, 1994).

3. ORIÚEM E CENTROS DE DIVERSIDADE

A pessoa que mais contribuiu ao conhecimento da origem das plantas 
cultivadas foi, sem dúvida, Nikolai Ivanovich Vavilov. A enorme quantidade de 
material reunido pelo instituto por ele dirigido durante cerca de 20 anos, desde 
1916, levou Vavilov a se convencer que a maioria da diversidade das espécies 
cultivadas concentrava-se em oito grandes centros de dispersão: China, índia, 
Centro Índio-Malaio, Ásia Central, Oriente Médio, região Mediterrânea, 
Abissínia, América Central/México e a região centro-ocidental da América do 
Sul. Propôs que os centros de origem das espécies coincidiam com as zonas onde 
existia maior dispersão e diversidade destas espécies. Entretanto, é importante 
ressaltar que, enquanto os centros de diversidade são fatos biológicos, o termo 
“centro de origem” é somente uma interpretação. Vavilov também reconheceu os 
centros secundários de origem, onde também se encontram formas vegetais de 
grande valor para a conservação de germoplasma e para o melhoramento genético.

Na Tabela 2 tem-se, resumidamente, os centros de origem e de diversidade 
das principais espécies olerícolas.
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TABELA 2. Centros de origem e de diversidade das principais espécies olerícolas.
Espécie Centros de origem e/ou diversidade
Abóboras/abobrinhas (Cucurbita spp.) Continente Americano
Alface (Lactuca sativd) Região Mediterrânea
Batata (Solanum tuberosum) Continente Americano
Batata-doce (Ipomoea batatas) América do Sul
Berinjela (Solanum melongena)

Beterraba (Beta vulgaris)
índia
Região Mediterrânea

Brássicas (Brassica oleraced) Europa e Ásia Menor
Cebola (Allium cepa) Oriente Médio e Ásia Central
Cenoura (Daucus carotd) Oriente Médio e Ásia Central
Ervilha (Pisum sativum) Etiópia, região Mediterrânea e Ásia Central
Feijão-vagem (Phaseolus vulgaris) Continente Americano
Melancia (Citrullus lanatus) Sul da África
Melão (Cucumis melo) África, índia
Morango (Fragaria x ananassa) América do Sul
Pepino (Cucumis sativus) índia e Ásia Central
Pimenta/Pimentão (Capsicum spp.) Continente Americano
Tomate (Lycopersicon esctilentum) América do Sul

Fonte: Simmonds (1976)

O conhecimento dos centros de origem e diversidade de uma espécie é de 
extrema importância no melhoramento genético, pois são nestas regiões onde 
normalmente se encontra a máxima diversidade, sendo importantes fontes de genes 
que podem ser úteis no melhoramento, tanto a curto quanto a longo prazo.

Harlan, citado por Allard (1971), expôs o perigo de uma possível extinção da 
variabilidade genética de algumas espécies: “A agricultura e tecnologia modernas se 
extendem rapidamente em todo o mundo. As novas variedades modernas uniformes 
que saem das estações experimentais estão substituindo as populações locais, com 
elevada variabilidade, que vinham sendo cultivadas há muito tempo... Agora nos 
encontramos com um problema difícil, que é o fato de que os países atrasados 
tecnicamente não podem conservar suas grandes riquezes varietais e nós não podemos 
permitir que elas desapareçam.” Assim, mostra-se premente a coleta e manutenção 
desta variabilidade natural encontrada nos centros de origem e diversidade de cada 
espécie.

Segundo Casali (1997) em termos econômicos é bom refletir sobre o exemplo 
de duas espécies de tomates verdes silvestres encontrados no Peru na década de 60. 
Estas espécies contribuíram, via melhoramento genético, com genes já incorporados 
na espécie cultivada, responsáveis pelo acréscimo de pigmentação e teor de sólidos 
solúveis que valem aproximadamente US$ 5 milhões por ano à indústria processadora 
de tomate.

A domesticação de uma espécie, que é definida como a alteração genética das 
plantas devido à ação do homem, geralmente foi feita pelos povos nativos da região 
de origem da mesma, onde, muitas vezes, por seleção massal a espécie se transformou 
de selvagem a cultivada, com grandes ganhos acumulados através dos séculos.
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Segundo Robinson & Decker-Walters (1999) “algumas cucurbitáceas são 
plantas daninhas esperando para se tornarem espécies cultivadas”. Assim, a 
domesticação de diversas espécies desta família, trouxe grandes alterações, como 
aumento no tamanho dos frutos, eliminação do sabor amargo, melhoria na 
aparência geral dos frutos, precocidade e redução ou eliminação da dormência 
das sementes.

Segundo Ming (1997) da mesma forma que o ocorrido com o milho no 
novo mundo, as características botânicas e as preferências dos cultivadores nativos 
formaram, com o tempo, e preservaram até nossos dias, uma extraordinária variedade 
de formas de muitas espécies vegetais que são utilizadas hoje. Como exemplo, citam- 
se diversas espécies de cucurbitáceas, como abobrinhas e abóboras (Cucurbita pepo, 
C. maxima), chuchu (Secchium spp.), batata-doce (Jpomoea batatas), inhames 
(Dioscorea spp.), dentre outras.

Entretanto, existe um exemplo clássico de evolução fora do centro de origem 
com importantes implicações no melhoramento da espécie, que ocorreu com o 
tomateiro. Esta é uma espécie originada na América do Sul, mas durante o processo 
evolutivo foi levado'para o México. Neste processo, o homem foi capaz de selecionar 
plantas com frutos maiores, preservando a alogamia como forma de multiplicação. 
Do México, foi levado pelos espanhóis, por ocasião do descobrimento, para a 
Europa. Como o tomateiro, na época, era considerada uma espécie tóxica, era 
cultivada como ornamental, sendo o seu plantio geralmente realizado com as plantas 
mantidas isoladamente e em ambientes fechados. Neste habitat, as plantas foram 
privadas da ação dos ventos e insetos, seus polinizadores naturais. Desta forma, só 
os acessos com maior taxa de autofecundação (estigma inserido no cone de anteras 
— Figura 1) deixavam descendentes. Assim, inconscientemente, o homem selecionou 
plantas autógamas (Rick, 1950). Entretanto, as demais características da flor não 
se alteraram, tanto que até hoje o tomateiro é uma das espécies autógamas com 
flores mais atrativas aos insetos, característica de espécies alógamas com polinização 
entomófila.

FIGURA 1. Esquema de flores de tomate (Lycopersicon esculentum) mostrando diferentes comprimentos 
de estilo/estigma.
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4. B1OLOCIA REPRODUTIVA

4.1 INFLUÊNCIA DOS FATORES AMBIENTAIS NO FLORESCIMENTO

Em algumas hortaliças consome-se o fruto, que é um órgão reprodutivo. 
Entretanto, em diversas outras são consumidas partes vegetativas, não alcançando a 
fase reprodutiva no cultivo comercial. Nestas espécies, geralmente, a fase reprodutiva 
é induzida por fatores ambientais específicos.

Por exemplo, a cebola é uma espécie olerícola de ciclo vital bienal, 
compreendendo uma fase vegetativa, que culmina com a formação do bulbo, e uma 
reprodutiva, quando ocorre o florescimento e a produção de sementes (Melo & 
Ribeiro, 1990). Para a formação dos bulbos, os fatores que exercem maior influência 
são o fotoperíodo (espécie de dias longos) e a temperatura. Na passagem da fase 
vegetativa para a reprodutiva a temperatura (baixa) é o fator de maior importância. 
No melhoramento de cebola é comum se proceder a vernalização dos bulbos 
selecionados por um período de 30 a 40 dias a temperaturas de 4°C a 8°C.

As brássicas também necessitam de um período de baixas temperaturas para 
passarem da fase vegetativa para a reprodutiva (Nieuwhof, 1969). A maioria dos 
genótipos de cenoura também responde a ação de baixas temperaturas, entretanto 
existem alguns que são induzidos pelo fotoperíodo (dias longos) como é o caso da 
cultivar Tropical (Vieira & Casali, 1984).

Temperatura é o fator mais importante para indução do florescimento em 
alface. Temperaturas acima de 20°C estimulam o pendoamento, que é acentuado à 
medida que a temperatura se eleva. Dias longos, associados às temperaturas elevadas, 
aceleram o processo (Viggiano, 1990).

No entanto, a maioria das espécies olerícolas floresce independentemente da 
ação da temperatura e do comprimento do dia. Os fatores ambientais passam a ter 
apenas importância na proporção de flores femininas e masculinas (cucurbitáceas, 
por exemplo) ou apenas na aceleração ou retardamento do ciclo.

4.2 SISTEMAS REPRODUTIVOS

Do ponto de vista do melhoramento genético, existem dois sistemas 
reprodutivos nas espécies vegetais: autogamia e alogamia. O conhecimento do sistema 
reprodutivo de uma espécie é fundamental para se determinar o método de 
melhoramento a ser utilizado, embora, muitas vezes, sejam utilizados métodos 
preferencialmente de espécies autógamas em hortaliças alógamas.

As populações de espécies alógamas, geralmente, são extremamente variáveis, 
com grande parte dos locos gênicos em heterozigose e a endogamia em excesso 
geralmente acarreta grande perda de vigor. Por isto, deve-se, ao longo dos programas 
de melhoramento, manter-se esta heterozigose ou restabelecê-la ao final do mesmo. 
Entretanto, as cucurbitáceas em geral, principalmente as abóboras, não apresentam 
esta característica de depressão por endogamia tão pronunciada. Várias hipóteses 

que devido estas espécies serem mantidas normalmente em pequenas populações e 
os agricultores, às vezes, utilizarem apenas um fruto para manter seu material, levou 
a endogamia pela restrição do tamanho da amostra e os genes deletérios foram sendo 
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eliminados por seleção natural. Entretanto, a falta de depressão por endogamia não 
significa ausência de heterose, que é largamente aproveitada na obtenção de híbridos 
em cucurbitáceas (Whitaker & Robinson, 1986).

4.2.1 MECANISMOS QUE FAVORECEM A ALOGAMIA

Existem diversos mecanismos que favorecem, embora nem sempre forcem, a 
ocorrência da polinização cruzada em espécies vegetais superiores, dentre os quais se 
destacam:

a) Dioicia
Caracteriza-se pela ocorrência de plantas que só produzem flores masculinas 

ou somente femininas. Consequentemente, é um mecanismo que força a ocorrência 
da alogamia, não permitindo, naturalmente, a ocorrência de autofecundação. Por 
isto, é considerado o mecanismo mais drástico que favorece a alogamia. O aspargo é 
a única espécie olerícola de importância que é dióica.
b) Monoicia

Caracteriza-se pela ocorrência de flores masculinas e femininas na mesma planta. 
Portanto, pode ocorrer certa taxa de autofecundação natural e, nos programas de 
melhoramento, muitas vezes se força a ocorrência desta autofecundação. Entre as hortaliças 
monóicas, destacam-se muitas cucurbitáceas, como as abóboras/abobrinhas e o pepino.
c) Macho-esterilidade

Caracteriza-se pela ausência de grão de pólen viável na planta, embora existam 
os órgãos masculinos e ocorra a androgênese. A ocorrência da macho-esterilidade em 
populações naturais é esporádica, mas sua utilização no melhoramento de algumas 
espécies, como cebola e cenoura, é de suma importância nos programas de produção 
de híbridos, pois como a planta não produz pólen viável, toda semente colhida sobre 
uma planta macho-estéril foi obtida por polinização cruzada. Existem três tipos de 
macho-esterilidade: a citoplasmática, a genética e a genético-citoplasmática, sendo 
esta última a mais comum nas espécies citadas.
d) Auto-incompatibilidade

Existem diversos tipos de auto-incompatibilidade em espécies com flores 
hermafroditas para forçar a polinização cruzada, que operam graças a 
incompatibilidade entre o pólen e o estilo da mesma planta. É um mecanismo muito 
comum nas brássicas, onde ocorre a incompatibilidade esporofítica (Thompson, 
1957). A manifestação deste fenômeno consiste na não fecundação do óvulo por 
grãos de pólen da própria planta ou de outra portadora de alelos de incompatibilidade 
iguais, resultando na ausência ou na drástica redução do número de sementes por 
síliqua (Thompson & Taylor, 1971). A compreensão deste sistema e o início da sua 
utilização marcaram o surgimento dos primeiros híbridos comerciais no gênero Brassica 
(Ikuta, 1974; Giordano, 1983; Silva, 1985; Riggs, 1988).
e) Protandria e protoginia

Protoginia caracteriza-se pelo estigma de uma flor hermafrodita ficar receptivo 
antes de ocorrer a deiscência do pólen da mesma flor, enquanto que na protandria 
ocorre o inverso. Em hortaliças é comum a ocorrência de protandria em cebola (Currah 
& Ockendon, 1978) (Figura 2) e cenoura (Peterson & Simon, 1986) e uma ligeira 
protoginia em brássicas (Nieuwhof, 1969).
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FIGURA 2. Esquema de uma flor de cebola (Allium cepa) mostrando as duas fases da protandria. A — 
estádio “masculino”, com anteras liberando pólen, estilete curto e estigma não receptivo; B — estádio 
reminino , com anteras não liberando mais pólen, estilete alongado e estigma receptivo.

FIGURA 3. Esquema de uma flor de tomate (Lycopersicon 
esculentum).

4.2.2 MECANISMOS QUE FAVORECEM A AUTOCAMIA

Para que ocorra a autogamia, inicialmente a flor deve ser hermafrodita, 
entretanto somente isto não determina uma espécie ser de autofecundação. Existem 
alguns mecanismos que, aliados ao hermafroditismo, induzem a autogamia.

a) Cone de anteras
Mecanismo que ocorre em tomate (Figura 3), que caracteriza-se pela 

“soldadura” das anteras formando um cone que recobre o estigma da flor. O pólen é 
liberado pelas fendas laterais das anteras no interior do cone e, desde que as flores 
estejam pendentes (posição normal), é conduzido por gravidade para a boca do tubo 
formado pelas anteras onde fica o estigma, garantindo, dessa maneira, a 
autofecundação.

Em alface os estames se fundem formando um tubo e as anteras liberam 
pólen na superfície interior quando a flor se abre pela manhã (Figura 4). O estilete ao 

se elongar com os dois lobos 
estigmáticos, arrasta o pólen 
quando emerge do topo do tubo 
estamínico. Consequentemente, o 
estigma quando exposto já está 
completamente recoberto por 
pólen da própria flor, favorecendo 
a autofecundação.
b) Cleistogamia

Em algumas espécies, como 
feijão-vagem, ervilha e outras 
fabáceas, ocorre a autofecundação 
ainda na fase de flor fechada. 
Quando ocorre a antese, a flor já 
está fecundada impossibilitando a 
polinização cruzada.
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FIGURA 4. Esquema da flor de alface (Lactuca sativa'}.

Na Tabela 3 tem-se 
um resumo da biologia 
reprodutiva das principais 
espécies olerícolas. Entre
tanto, algumas observações 
devem ser feitas. A berinjela, 
por exemplo, apesar de ser 
classificada como autógama, 
apresenta elevada taxa de 
cruzamento natural, podendo 
chegar a 50%. Geralmente o 
estigma é mais longo que as 
anteras (Figura 5), permi
tindo, com isso, o cruzamento 
realizado por insetos. Também 
as espécies de pimentão e 
pimenta apresentam grande

variabilidade quanto a taxa de cruzamento, apesar de serem classificadas como 
autógamas. As cultivares variam significativamente na taxa de fecundação cruzada, 
sendo a estrutura das flores o provável motivo desta variação (Greenleaf, 1986).

No caso do pepino, apesar da maioria das populações ser monóica, existe um 
grande número de híbridos ginóicos, cuja produção só é possível com a partenocarpia 
ou a mistura de uma cultivar ou híbrido monóico.

FIGURA 5. Secção longitudinal de uma flor de berinjela (Solanum melongena). Áreas pontilhadas indicam 
a variação no comprimento do estilete e a posição dos estames.
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TABELA 3. Biologia reprodutiva das principais espécies olerícolas.

Espécie Sistema reprodutivo Biologia floral Observações
Abóbora/abobrinha Alogamia Monóica •

Alface Autogamia Hermafrodita
Berinjela Autogamia Hermafrodita Alta taxa cruzamento
Brássicas Alogamia Hermafrodita Auto-incompatibilidade
Cebola Alogamia Hermafrodita Macho-esterilidade, protandria
Cenoura Alogamia Andromonóica Macho-esterilidade, protandria
Ervilha Autogamia Hermafrodita Cleistogamia
Feijão-vagem Autogamia Hermafrodita Cleistogamia
Melancia/melão Alogamia Monóica, andromonóica
Pepino Alogamia Monóica/ginóica
Pimentão/Pimenta Autogamia Hermafrodita
Tomate Autogamia Hermafrodita Cone de anteras

4.3 POLINIZAÇÃO CONTROLADA

No melhoramento genético o primeiro passo é encontrar ou produzir 
variabilidade para que possa haver seleção de genótipos superiores ou desejáveis. Para 
se obter a variabilidade desejável, geralmente o melhorista faz uso de cruzamentos 
controlados entre genótipos que se complementam. A maioria das cultivares 
melhoradas é resultado de hibridações sexuais, seguidas de seleção dos melhores 
recombinantes genéticos. Em poucos casos, a seleção de mutantes naturais ou 
induzidos, tem possibilitado o desenvolvimento de novas cultivares.

Em algumas espécies esta polinização é fácil, entretanto em outras há grande 
dificuldade de ser efetuada. A seguir têm-se alguns exemplos de como se realizar 
polinização controlada em algumas espécies olerícolas.

a) Cucurbitáceas
A técnica de polinização controlada em cucurbitáceas é relativamente simples, 

pois as flores são grandes, fáceis de serem manipuladas e obtém-se grande quantidade 
de sementes em cada cruzamento. Nas espécies ou genótipos monóicos não há a 
necessidade de se efetuar a emasculação. As flores de plantas selecionadas devem ser 
reconhecidas na tarde anterior a sua antese para que se efetue o amarrio das pétalas, 
para evitar sua abertura, com um barbante ou preferencialmente um pedaço de lã de 
cor bem viva, facilitando sua visualização. Na manhã seguinte, abre-se cuidadosamente 
a corola da flor feminina para expor o estigma. A flor masculina da planta a ser 
utilizada como genitor masculino deve ser destacada da planta, suas pétalas também 
devem ser eliminadas facilitando a exposição das anteras que devem estar com pólen 
em grande quantidade. A seguir o pólen deve ser aplicado sobre o estigma da flor 
feminina. Após efetuar-se o cruzamento, a flor feminina deve ser protegida com um 
saco de papel (de preferência impermeável) o qual deve ser preso a base do pedúnculo, 
para evitar que esta flor seja visitada por insetos polinizadores. Após 3 a 7 dias o saco 
pode ser retirado, ou então, o fruto pode rasgá-lo ao crescer. No pedúnculo deve-se 
prender uma etiqueta contendo os dados do cruzamento, tais como, fonte do pólen 
(pai) e data. Nas espécies ou genótipos com flores hermafroditas ao invés de femininas 
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(andromonóicas, como o melão, por exemplo) deve-se, antes de se efetuar a 
polinização, proceder-se a emasculação da flor na tarde anterior a antese da mesma. 
As demais fases são as mesmas já descritas.

Recomenda-se, também, eliminar-se todas as flores femininas ou 
hermafroditas (dependendo da espécie) que já tenham sido polinizadas sem controle, 
pois geralmente os frutos em desenvolvimento inibem o pegamento de novos frutos 
(Lower & Edwards, 1986).

Ressalta-se que o pólen em cucurbitáceas apresenta pequena vida útil, não 
devendo ser armazenado por mais de alguns poucos dias. Neste caso, o armazenamento 
deve ser realizado sob baixa temperatura e alta umidade (Robinson & Decker-Walters, 
1999). Alta temperatura e baixa umidade reduzem a receptividade do estigma e 
viabilidade do pólen, reduzindo o sucesso da polinização controlada.
b) Solanáceas

O cruzamento deve ser feito na fase de botão floral, antes de ocorrer a 
autopolinização, a fim de evitar-se contaminação com o próprio pólen. Um ou dois 
dias antes da antese, o botão já é suficientemente grande para se efetuar a emasculação. 
No tomate, por exemplo, as pétalas, nesta fase, ainda estão esbranquiçadas, não 
apresentando tonalidade amarela, sendo que o estigma da flor já está receptivo, mas 
a deiscência das anteras ainda não ocorreu. Com uma pinça, ou mesmo com os 
dedos, puxam-se as pétalas para cima, sendo que a corola mais o cone de anteras se 
destacam facilmente, deixando exposto o estigma, que é, então, polinizado com pólen 
do genitor masculino. A seguir, deve-se proteger a flor, por garantia, com um pequeno 
saco para evitar qualquer contaminação com pólen estranho trazido por algum inseto. 
No caso do tomate, apenas as flores polinizadas devem ser deixadas na penca, 
eliminando-se as demais, para que não haja confusão por ocasião da colheita. Em 
pimentão e berinjela o processo é semelhante, apenas facilitado pelo maior tamanho 
das flores.
c) Brássicas

Em brássicas é muito comum a ocorrência de auto-incompatibilidade. No 
cruzamento controlado as plantas auto-incompatíveis não necessitam de 
emasculação, entretanto, na dúvida esta operação deve ser realizada na fase de 
botão com o auxílio de uma pinça. O cruzamento, com pólen de outra planta 
escolhida, pode ser realizado imediatamente após a emasculação. Devem ser 
utilizados apenas os botões mais vigorosos, eliminando-se os demais botões do 
ramo. A seguir, deve-se proteger o ramo contendo as flores polinizadas com um 
saco de papel (de preferência impermeável), para se evitar contaminação com pólen 
indesejável, e etiquetá-lo. No caso de plantas auto-incompatíveis, a autofecundação 
deve ser realizada obrigatoriamente na fase de botão, enquanto que nas 
autocompatíveis pode ser realizada na fase de flor aberta, desde que esta esteja 
protegida de polinizações indesejáveis. No caso de espécies do gênero Brassica, a 
auto-incompatibilidade só se manifesta quando as flores já estão abertas. Por isso, 
para a obtenção de linhagens endogâmicas auto-incompatíveis para a produção de 
híbridos é necessário que a incompatibilidade seja superada pela polinização manual 
das flores na fase de botão, antes que o mecanismo esteja operante (Watts, 1963; 
Ikuta, 1969).
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d) Cebola
A polinização controlada em cebola e muito difícil de ser realizada, visto que 

cada inflorescência (umbela) e constituída por centenas de pequenas flores 
hermafroditas. Assim, o melhorista tem duas alternativas (Pike, 1986): fazer a 
emasculação manual de uma planta do genitor feminino, que é uma atividade 
extremamente difícil, pois as flores abrem-se, em uma única umbela, por um período 
de duas ou mais semanas. Portanto, o processo rende poucas sementes. A segunda 
alternativa é realizar o cruzamento entre dois materiais férteis, isolados dentro de 
uma gaiola, polinizados manualmente ou com a utilização de insetos, como a mosca 
doméstica. Este método só pode ser eficientemente utilizado se os materiais forem 
suficientemente diferentes de tal maneira que as plantas da hibridação (F ) forem 
passíveis de diferenciação do genitor feminino. A autofecundação é mais fácil, basta 
isolar uma planta dentro de uma gaiola de pano com insetos, principalmente moscas 
(adultos e pupas), e colher as sementes. Ressalta-se que a cebola apresenta grande 
depressão por endogamia, restringindo a utilização da autofecundação, apenas em 
programas para obtenção de linhagens na produção de híbridos.
e) Alface

Esta é, provavelmente, a espécie olerícola de importância comercial com 
polinização controlada mais difícil de ser realizada. Inicialmente deve-se lavar o pólen 
que estiver depositado sobre o estigma quando este emerge acima do tubo de anteras, 
através de um jato fino de água. Quando esta despolinização é bem feita, pode-se 
obter taxas de cruzamento superiores a 50%. Depois, deve-se secar, com uma suave 
corrente de ar, as flores a serem polinizadas. A seguir, deve-se depositar o pólen do 
genitor masculino por sobre o estigma e etiquetar as flores polinizadas. Assim como 
nos casos anteriores, as flores cruzadas devem ser protegidas de polinizações indesejáveis 
e marcadas. Apesar de se realizar a polinização com todo o cuidado não se pode ter 
certeza de que ocorreu 100% de cruzamento, por isto recomenda-se a utilização de 
algum tipo de marcador morfológico ou molecular para se identificar os contaminantes 
decorrentes de autofecundação da planta mãe.

Um método desenvolvido por Ryder & Johnson (1974) possibilitou 
aproximadamente 90% de taxa de cruzamento. Consiste no tratamento de toda a 
panícula com uma fina nebulização por 1 a 2 minutos, com intervalos de 10 minutos. 
Este procedimento deve continuar até que todas as flores estejam abertas e os estigmas 
tiverem emergido acima dos estames. Desse modo, o pólen é continuamente lavado 
durante o processo de deiscência das anteras. As flores são secas por uma suave corrente 
de ar, polinizadas e etiquetadas.

5. PRINCIPAIS OBJETIVOS NO MELHORAMENTO DE HORTALIÇAS

É importante destacar que o sucesso de urn programa de melhoramento 
genetico depende de uma serie de fatores, sendo a definição dos objetivos e metas de 
fundamental importância para economia de tempo e recursos. Do mesmo modo, 
deve-se escolher criteriosamente o método mais eficiente, levando-se em conta a base 
genética do(s) carater(es) a ser(em) melhorado(s). Entretanto, por princípio, o processo 
de melhoramento só poderá ser bem sucedido se a população que estiver sendo 
melhorada possuir variabilidade genética para o(s) caráter(es) sob seleção.
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O melhoramento não cria variabilidade, apenas atua sobre a existente, a qual resulta 
da segregação gênica e da interação de genes. Esse princípio é considerado básico no 
melhoramento genético das espécies.

Nos programas de melhoramento genético de espécies oleráceas os principais 
objetivos estão relacionados com o aumento de produtividade e qualidade do produto, 
ou com redução no custo ou risco de produção. Para atingir seus objetivos, o melhorista 
precisa de, além de habilidade inata na arte de selecionar, uma completa compreensão 
e aplicação dos princípios da genética e de outros ramos da ciência agronômica, 
intimamente relacionados. Esses conhecimentos constituem as ferramentas 
fundamentais com as quais o melhorista desenvolve suas atividades. De outro lado, as 
fontes de germoplasma de que dispõe constituem a sua matéria-prima (Melo, 1989).

5.1 RESISTÊNCIA OU TOLERÂNCIA A PATÓGENOS

Entre os fatores limitantes para o cultivo das hortaliças, destacam-se os 
patógenos e insetos. O tomateiro se destaca como a espécie com maior número de 
trabalhos na área e, sem dúvida, a maior contribuição do melhoramento genético 
nesta espécie tem sido a incorporação de resistência genética nas cultivares 
desenvolvidas. Para certos microrganismos, principalmente patógenos de solo, o 
cultivo desta espécie seria praticamente impossível sem a resistência genética. 
Entretanto, o melhoramento para resistência continua sendo o grande objetivo pois 
novas doenças ou novas raças dos patógenos tornam-se importantes. A resistência 
genética a vários patógenos tem sido incorporada a partir de espécies não domesticadas, 
por retrocruzamentos. Por exemplo, a resistência a murcha verticilar foi incorporada 
a partir de Lycopersicon esculentum var. cerasiforme. A murcha de fusarium, raças 1 e 2, 
a partir de L. pimpinellifolium, ao vírus TMV e nematóides do gênero Meloidogyne a 
partir de L. peruvianum, dentre outros exemplos. Genes maiores dominantes 
controlam resistência a diversas doenças (Tabela 4). Isso facilita a obtenção de híbridos 
F( com resistência múltipla a doenças (Melo, 1989).

Alguns exemplos de cultivares com resistências múltiplas são o Agrocica Botu 
7, 9 e 13, todos resistentes a murcha de Fusarium (raça 1) e Verticillium (raça 1) e a 
mancha bacteriana pequena (Pseudomonas syringae pv. tomato), resistências 
monogênicas e medianamente resistentes à mancha bacteriana (Xanthomonas 
campestris pv. vesicatorid), com herança quantitativa (Kurozawa etal., 1990). ‘Jumbo 
AG-592’ também é uma cultivar com resistência múltipla ao cancro bacteriano 
(Clavibacter michiganensis), murcha de Fusarium e Verticillium e mancha de 
Stemphylium (Carrijo, 1991).

TABELA 4. Exemplos de genes de resistência a patógenos em tomateiro.

Gene Patógeno
Cf (Cf„ Cf.,...) Resistência a algumas raças de Oadosporium fulvum

I, I, Resistência às raças 1 e 2 de Fusarium oxysporum f.sp. lycopersici

Mi Resistência a nematóides do gênero Meloidogyne NHi
Pto Resistência a Pseudomonas syringae pv. tomato

Sm Resistência ao Stemphylium solam ■1
Ve Resistência à murcha de Verticillium
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Também em pepino os maiores ganhos no melhoramento genético têm sido 
em relação a resistência genética a patógenos. Existem cultivares que possuem 
resistência a pelo menos oito patógenos, muitos deles responsáveis pela destruição da 
cultura em um dado ambiente antes da incorporação da resistência (Lower & Edwards, 
1986). Muitas destas resistências são conferidas por genes simples. Procedimentos 
para seleção de plântulas têm sido desenvolvidos para pelo menos oito patógenos, 
sendo cinco fungos (Colletotrichum lagenarium, Pseudoperonospora cubensis, Fusarium 
oxysporum, Cladosporium cucumerinum e Sphaeroteca fuliginea), duas bactérias (Erwinia 
tracheiphila e Pseudomonas lachrymans) e um vírus (CMV - Cucumber mosaic virus). 
Com exceção da murcha de Fusarium, do oídio e do CMV, todas as inoculações 
podem ser feitas no estádio cotiledonar da plântula e avaliadas uma semana após 
(Lower & Edwards, 1986). Há a possibilidade de se avaliar a resistência a vários 
patógenos na mesma plântula.

Em alface, um dos principais problemas sempre foram as viroses. O mosaico 
comum da alface (LMV) pode ser controlado pela incorporação de um gene recessivo 
(mo). A resistência ao míldio é determinada por um gene dominante (Dm) (Ryder, 
1986).

No Brasil, vários programas de melhoramento se destacaram pela incorporação 
de resistência, múltipla ou não, a patógenos. Nesta linha se notabilizou o Dr. Hiroshi 
Nagai, do Instituto Agronômico de Campinas. Em tomate foram desenvolvidas as 
cultivares Angela Hiper e Santa Clara, com frutos maiores que as cultivares existentes 
no mercado na época e, principalmente, resistência múltipla a patógenos. Em 
pimentão desenvolveu as cultivares Agronômico 9 e 10, com resistência ao vírus Y, o 
mais destrutivo nesta cultura, em um programa conduzido por 9 anos consecutivos 
(1961 a 1970). Em alface desenvolveu a cultivar Brasil 48, resistente ao mosaico 
(LMV). Todas estas populações obtidas pelo Dr. Nagai foram, e ainda são, largamente 
utilizadas como fontes de resistência a patógenos nos programas de melhoramento 
destas espécies no Brasil.

5.2 HETEROSE EM HORTALIÇAS

A heterose, ou vigor de híbrido, é outro objetivo almejado pelos melhoristas 
de hortaliças. Berinjela é uma espécie onde a heterose vem sendo explorada 
economicamente há mais tempo no Brasil. Isso se deve, principalmente, à freqüência 
com que ocorre o vigor de híbrido na primeira geração (F() e também devido a 
facilidade na obtenção de sementes híbridas, pois apresenta órgãos florais grandes, 
facilitando o trabalho de castração e polinização controlada. O híbrido F! ‘F100’, 
produzido pelo Instituto de Genética da ESALQ/USP, foi o exemplo clássico, que 
dominou o mercado por mais de uma década. Este híbrido foi produzido pelo 
cruzamento de linhagens obtidas das cultivares Campineira x Florida Market (Pinto 
& Costa, 1977).

Em couve-flor a utilização de populações híbridas também é comum por 
apresentarem estabilidade de resposta fenotípica a oscilações climáticas (homeostase 
genética), maior produção, uniformidade e qualidade superior das “cabeças” (Ikuta, 
1969; Maluf & Corte, 1990). No Brasil, os híbridos correspondem a mais de 90 % 
dos plantios comerciais de verão.
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Estes são apenas alguns exemplos clássicos na olericultura brasileira. Este 
assunto, heterose em hortaliças, é assunto de outro capítulo neste livro.

5.3 ADAPTAÇÃO A FATORES AMBIENTAIS ADVERSOS

Cada espécie apresenta uma adaptação a determinadas condições ambientais 
de acordo com as suas características fisiológicas. O Brasil possui condições 
edafoclimáticas e de cultivo bastante variadas ao longo de seu imenso território. Não 
se pode supor que uma determinada cultivar apresente excelente desempenho sobre 
tamanhas diferenças.

A alface, por exemplo, é uma espécie originariamente adaptada a condições 
de temperaturas amenas. Além de não se adaptar ao calor, ainda ocorria o problema 
com o pendoamento precoce sob condições de temperatura elevada e fotoperíodo 
longo. Atualmente existem diversas cultivares adaptadas a estas condições, que podem 
ser plantadas o ano todo.

No Brasil o cultivo de couve-flor iniciou-se com cultivares trazidas de países 
de clima temperado, sendo estas cultivares adaptadas exclusivamente ao cultivo de 
inverno. A obtenção de cultivares de verão, que permitem ampliar o período de 
colheita, foi feita na ESALQ, a partir da década de 40, onde se iniciaram as pesquisas 
para o desenvolvimento de cultivares tropicais. Do cruzamento entre uma cultivar 
local de inverno e a cultivar indiana tropical ‘Early Market’, obteve-se a cultivar 
Piracicaba Precoce n° 1, com resistência a podridão negra e ao calor, adaptada ao 
plantio no verão. Utilizando-se esta cultivar, outras de verão foram posteriormente 
selecionadas, além dos híbridos, com maior estabilidade fenotípica, heterose, 
uniformidade e qualidade de “cabeças” (Ikuta, 1969).

A cenoura é uma cultura muito sensível às condições ambientais, sendo estas 
determinantes para a recomendação de cultivares de acordo com o local e época de 
cultivo. As principais cultivares nacionais são muito suscetíveis ao florescimento 
prematuro sob condições de baixa temperatura. Esta característica, apesar de ser 
avaliada como um caráter qualitativo, é quantitativo, trata-se de uma característica 
de umbral (Cardoso & Delia Vecchia, 1995). Atualmente já existem cultivares com 
maior resistência ao florescimento prematuro, como a ‘Prima’ e ‘Carandaí’.

A região Nordeste do Brasil passou a ser um importante polo de produção de 
hortaliças, dentre elas o tomate para processamento industrial. Os programas de 
melhoramento para esta região têm como um dos principais objetivos a capacidade 
de pegamento de fruto sob condições de temperatura elevada, resultando em uma 
série de novas cultivares (série IPA).

Utilizando-se, entre outras, populações de cebola adaptadas às condições do 
Sul e Sudeste, que apresentavam problema com bulbificação prematura quando cultivadas 
nas condições de fotoperíodo e temperatura elevada no Nordeste, foi possível a obtenção 
de cultivares melhor adaptadas a estas condições climáticas adversas à cultura.

5.4 CARACTERÍSTICAS MORFOLÓCICAS

Às vezes a simples alteração da morfologia da planta, ou parte dela, são 
suficientes para obter-se uma nova população com maior potencial produtivo ou 
melhor aceitação no mercado. No gênero Cucurbita (abóboras e abobrinhas) o caráter 
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“moita” tem sido bastante estudado, devido à sua importância econômica. Em C. pepo 
todos os híbridos e cultivares de importância econômica no Brasil são do tipo moita. 
Em C. maxima o gene bush (Bu) foi incorporado na moranga híbrida Alice. Em C. 
moschata a cultivar Menina Brasileira por apresentar tolerância ao mosaico e tipo de 
fruto diferenciado, sempre teve seu mercado cativo. Entretanto, tem o inconveniente 
de apresentar hábito de crescimento rasteiro, necessitando de grandes áreas para seu 
cultivo. A partir da incorporação do gene Bu de C. pepo, foi lançada a cultivar Piramoita, 
que possibilita o adensamento de plantio, devido aos entrenós mais curtos.

Em tomateiro, o gene self-pruning (sf), ou autopoda, condiciona hábito de 
crescimento determinado, permitindo plantios mais adensados e colheitas mais 
concentradas nas cultivares visando à produção para a indústria de processamento.

Em ervilha existem cultivares áfilas, em que os folíolos são modificados em 
gavinhas e com as estipulas reduzidas, aparentando não ter folhas e apresentando o 
genótipo afafstst (Gritton, 1986). O fenótipo semi-áfila é representado pelo genótipo 
afaf St__. O fenótipo áfila favorece a colheita mecanizada.

Em feijão-vagem há predominância de cultivares com crescimento 
indeterminado, cujas plantas devem ser estaqueadas. Entretanto, existe o fenótipo 
com porte determinado, com plantas eretas e florescimento concentrado, que é uma 
opção para o produtor que apresenta restrição quanto à disponibilidade de mão-de- 
obra para o estaqueamento e à realização de colheitas múltiplas.

Outra característica morfológica importante é a aparência do produto 
comercial. A aceitação de uma cultivar ou híbrido depende, em grande parte, da sua 
aparência, principalmente formato e coloração.

Na cultura da cebola, a preferência da maior parte do mercado brasileiro é 
por bulbos arredondados, de coloração amarela, com casca escura. Apenas alguns 
mercados específicos do Nordeste e Minas Gerais, há preferência por bulbos roxos. 
Um único gene dominante, C, é necessário para ter-se a coloração arroxeada ou 
amarela. Todas as plantas com o genótipo cc tem bulbos brancos, independentemente 
de outros genes. O alelo dominante R, na presença de C, condiciona a coloração 
arroxeada ao bulbo. Seu alelo recessivo em homozigose, rr, com o alelo C, produz a 
coloração amarela. O gene inibidor de cor I é incompletamente dominante sobre i, 
sendo que cultivares com o genótipo II tem bulbos brancos, independentemente dos 
genes C e R (Clarke et al., 1944). Entretanto, segundo Pike (1986), devem existir 
muitos genes complementares com ação aditiva envolvidos na determinação da 
coloração dos bulbos.

Existe uma grande variedade de coloração externa de frutos no gênero 
Cucurbita, tais como verde, branco, amarelo e alaranjado, que podem variar na 
tonalidade e intensidade. Existem cultivares de abobrinha de moita (C. pepo') com 
frutos de diferentes formatos e colorações, sendo mais cultivadas aquelas com frutos 
cilíndricos de coloração verde-rajada (Cardoso, 1998). Esta coloração rajada é 
determinada por um gene (St) dominante sobre a lisa.

Em pimentão existem fenótipos com frutos verdes, vermelhos, amarelos, 
creme, roxo, dentre outras colorações. Quanto ao formato, o fruto pode ser quadrado, 
retangular ou cônico, curtos ou alongados. Entretanto, o melhorista tem que definir 
a escolha dos genitores de acordo com a exigência do mercado consumidor, quanto 
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a coloração e formato dos frutos. O mercado brasileiro prefere frutos de coloração 
verde, quando imaturo e, quando maduro, vermelho, mas também existe mercado 
para as demais colorações de fruto.

Cada cultura apresenta suas características próprias quanto à morfologia de 
planta e produto comercial. O melhorista, inicialmente, deve realizar um estudo do 
mercado para poder definir seus objetivos e, conseqüentemente, escolher os genitores 
a serem utilizados. O conhecimento da herança genética vai orientá-lo na escolha da 
metodologia a utilizar no programa do melhoramento.

6. PRINCIPAIS MÉTODOS UTILIZADOS NO MELHORAMENTO 
DE HORTALIÇAS

Em hortaliças pode-se utilizar qualquer dos métodos de melhoramento 
existentes. A seguir serão citados alguns que estão entre os mais utilizados.

6.1 INTRODUÇÃO

A introdução de cultivares ou híbridos de outras regiões ou países tem 
contribuído sobremaneira para a expansão da olericultura no Brasil. Essas introduções 
são avaliadas para características de interesse e as que se destacam, são recomendadas 
para cultivo imediato. Ainda hoje, a maioria dos híbridos de repolho é importada, 
assim como as cultivares de beterraba, rabanete, rúcula, cenoura para o inverno, 
pepino do tipo japonês, dentre outras espécies.

Entretanto, ressalta-se que a introdução de novas populações, mesmo cultivares 
e híbridos comerciais, é importante para o estabelecimento de programas de 
melhoramento, sendo as melhores introduções utilizadas como genitores para a 
obtenção de novas cultivares. Também pode-se realizar seleção de plantas individuais 
dentro de introduções que mostrem variabilidade genética, e obter-se novas cultivares.

6.2 RETROCRUZAMENTO

É o método mais utilizado quando se deseja incorporar uma característica 
mono ou oligogênica em uma cultivar já adaptada. É pouco eficiente para caracteres 
quantitativos, de baixa herdabilidade. É muito utilizado principalmente para 
incorporar resistência a patógenos. Assim foi obtido o tomate ‘Nemadoro’, do 
cruzamento entre as cultivares Rio Grande e IPA-5 (resistente aos nematóides das 
galhas), sendo o resultado de quatro retrocruzamentos sucessivos para a cultivar Rio 
Grande (Pessoa et al., 1988a). O melão ‘Eldorado-300’ foi obtido após três 
retrocruzamentos sucessivos para a cultivar Amarelo, em cruzamento com a linhagem 
W-6, resistente ao oídio (Pessoa et al., 1988b).

Também é muito utilizado na incorporação de genes entre espécies. A 
incorporação do gene Bush (moita) em C. moschata, foi realizada a partir de um 
híbrido de C. pepo, após 4 retrocruzamentos com a cultivar de hábito de crescimento 
rasteiro ‘Menina Brasileira, obtendo-se a cultivar Piramoita (Pinto & Costa, 1977). 
Em tomate, vários genes para resistência a patógenos foram incorporados de espécies 
não domesticadas (ver item 5-1). Outras características de interesse também foram 
incorporadas de outras espécies, como o caráter jointless (incorporado de L. cheesmanii), 
sempre pelo retrocruzamento com a espécie domesticada.
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6.3 MÉTODO GENEALÓGICO (PEDIGREE )

É um dos métodos mais utilizados na obtenção de novas cultivares ou 
linhagens para produção de híbridos, não só em espécies autógamas, mas também 
em alógamas. A partir da hibridação obtêm-se populações segregantes, que são 
autofecundadas sucessivamente para avanço de gerações, com seleção entre e dentro 
de linhagens, com objetivo de obter-se produtividade e qualidade, com uniformidade. 
Por ser baseada no comportamento das progênies é um método bastante eficaz, 
entretanto é um método trabalhoso e dependente de grande quantidade de área e 
mão-de-obra.

A cultivar de alface ‘Elisa’ foi selecionada através do método genealógico, a 
partir do cruzamento entre a cultivar Áurea e uma única planta selecionada do 
germoplasma que deu origem a cultivar Regina 440. Corresponde a multiplicação, 
em escala comercial, da linhagem S M(, ou seja, sete gerações de autofecundação 
(Delia Vecchia et al., 1992). Também a cultivar Vera foi obtida por este método após 
10 gerações de autofecundação da população obtida pelo cruzamento entre as cultivares 
Verônica e Slow Bolting (Delia Vecchia et al., 1999).

‘Jumbo AG-592’ é uma cultivar de tomate derivada do cruzamento entre as 
cultivares Principe Gigante AG-590, Bulgarian 12 e Santa Clara 1-5300, obtida após 
oito gerações de autofecundação (Carrijo, 1991). Também a cultivar de feijão-vagem 
Andra foi obtida após seleção de uma população segregante pelo método genealógico 
(Leal, 1990).

Mesmo em uma espécie alógama obtêm-se novas cultivares pelo método 
genealógico, como é o caso da moranga ‘Alice’ (Cucurbita maxima), selecionada por 
este método, após cinco gerações de autofecundação de uma população Ffi (Delia 
Vecchia et al., 1991).

6.4 SELEÇÃO MASSAL

Método baseado no desempenho fenotípico de plantas individuais, que se 
selecionadas são intercruzadas. É mais eficiente quando a seleção ocorre antes do 
florescimento, como é o caso da cebola. Assim foi obtida a ‘Baia Periforme Precoce 
Piracicaba’ selecionada a partir da cultivar local ‘Baia Periforme Precoce Lacides’, 
cultivada no Rio Grande do Sul. A cebola ‘Alfa Tropical’, lançada pela EMBRAPA, 
foi originada após 11 ciclos de seleção, sendo os quatro primeiros com progênies de 
meios-irmãos e os seguintes por seleção massal.

Também o repolho ‘União’ foi obtido por seleção massal a partir de uma 
população obtida do cruzamento entre diversas cultivares e híbridos (Giordano et 
al., 1988).

6.5 SELEÇÃO RECORRENTE BASEADA EM PROGÊNIES

Método muito utilizado em espécies alógamas com pronunciada depressão 
por endogamia, como cebola, cenoura e brássicas.

O método da seleção recorrente baseado no desempenho de progênies de 
meios-irmãos tem apresentado bons resultados na cultura da cenoura, resultando 
nas cultivares Kuronan e Brasília (Vieira & Casali, 1984).

Já a cultivar de couve-brócolos Ramoso de Brasília foi obtida após seis ciclos 
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de seleção entre e dentro de progênies de irmãos germanos a partir de uma população 
local de Itapecerica da Serra, SP (Melo & Giordano, 1999).

Em cebola, devido à elevada depressão por endogamia, Pike (1986) sugere 
no máximo duas gerações de autofecundação sucessivas, que devem ser seguidas pelo 
agrupamento de três a cinco plantas de cada progênie, formando novas progênies 
“endogâmicas” (mass). A cultivar de cenoura Prima foi obtida após quatro gerações 
de seleção recorrente baseada em progênies de meios-irmãos, seguida de três gerações 
destas prpgênies endogâmicas (Cardoso et al., 1992).

6.6 SINGLE SEED DESCENT (SSD)

Método que possibilita a realização de vários ciclos em menor intervalo de 
tempo, com rápida obtenção de homozigose. Exige menor espaço físico e é menos 
trabalhoso. Entretanto, não possibilita o intercruzamento de genótipos superiores 
como na seleção recorrente.

A combinação de seleção pelo método genealógico, em gerações precoces, 
com SSD, nas subsequentes, tem mostrado maior eficiência, tanto em tempo quanto em 
progresso genético, do que o emprego desses métodos isoladamente (Tigchelaar, 1986).

‘Tx 401 -08’ é uma linhagem F? de tomateiro oriunda de população segregando 
para resistência a doenças, caráter jointless, cor, firmeza e teor de sólidos solúveis, 
obtida através do método SSD (Giordano et al., 1997).

6.7 OBTENÇÃO DE LINHAS PURAS POR GULTURA DE ANTERAS

As plantas e tecidos haplóides oferecem um importante instrumento em 
estudos de citogenética, ação gênica, embriogênese, evolução e melhoramento de 
plantas. Em melhoramento genético, não só o encurtamento de tempo necessário 
para a obtenção de homozigose provoca interesse. Segundo diversos pesquisadores 
da área, o uso de haplóides é vantajoso em relação aos métodos convencionais pela 
maior confiabilidade da pureza (homozigose) da linhagem que, teoricamente, nunca 
é obtida totalmente por autofecundações sucessivas, embora se aproxime muito dela.

Os problemas que surgem na produção de haplóides duplicados são a obtenção 
de indivíduos haplóides e a duplicação dos cromossomos. Com respeito à produção 
de haplóides, estes podem ser obtidos basicamente de duas maneiras: naturalmente 
ou por indução artificial.

A baixa frequência dos haplóides naturais, aliada às dificuldades de sua 
identificação, têm feito com que os métodos de indução artificial gerem mais 
expectativas, devido ao maior controle que podem proporcionar.

A obtenção de haplóides tem sido feita de maneira induzida artificialmente, 
através da cultura de anteras, principalmente. A formulação dos meios, o ambiente 
para a cultura de antera, o estádio citológico dos micrósporos e o genótipo da espécie 
cultivada, entre outros, influenciam a produção de plantas haplóides e devem ser 
considerados ao se procurar obter plantas haplóides de quaisquer espécies.

Him Him (1987) observou grande influência do genótipo da planta doadora, 
quando trabalhou com diferentes populações Ft e F2 de tomateiro. Também em 
tomate, Jaramillo & Summers (1991) relataram grande influência do genótipo da 
planta doadora e sua interação com o meio de cultura.
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Normalmente flores e plantas relativamente jovens são mais adequadas que 
os botões florais de plantas que estão no fim de seu período de crescimento. Em 
geral, não só a idade como também as condições fisiológicas da planta doadora 
influenciam consideravelmente a eficiência da androgênese.

Outro fator crítico é a seleção de anteras em um estádio apropriado de 
desenvolvimento. Anteras que variam entre os estádios de tétradas a binucleados 
respondem melhor a cultura.

Em tomateiro, Him Him (1987) observou que para quaisquer dos genótipos 
utilizados, o tamanho do botão floral de 5,0 a 6,9 mm foi o que apresentou maior 
freqüência de indução e formação de calos, tanto para os diferentes híbridos (6,36% 
a 22,72%), como para as populações F2 (22,73% a 35,45%). Este tamanho do botão 
floral corresponde ao estádio de antera com pólen uninucleado. Já Summers et al. 
(1992) relataram que anteras com micrósporos na fase de prófase I eram as que 
apresentavam maior freqüência de produção de calos, e que quanto mais avançado o 
estádio de desenvolvimento da antera, menor a freqüência e menor o tamanho dos 
calos produzidos. Também concluíram que o horário de coleta das anteras (manhã 
vs. tarde) não afetava a produção de calos em tomateiro.

A composição do meio é um dos fatores importantes no sucesso da cultura 
de anteras. Segundo Moraes Fernandes (1990) não existe uma recomendação geral, 
e as variações dependem de ajustes para a espécie e até para o genótipo.

Existem diversos meios básicos, sendo que Reinert & Bajaj (1977) apresen
taram a composição de alguns destes meios básicos. Na maioria das espécies, a androgênese 
se verifica em meio que contém sais minerais, sacarose, vitaminas, ágar e também faz-se a 
adição de reguladores de crescimento balanceados entre auxinas e citocininas.

Porém, deve-se ressaltar que a maior parte dos trabalhos envolvendo a cultura 
de anteras, com exceções, tem apresentado um nível de freqüência de haplóides 
bastante baixa, além de se verificar o aparecimento de poliplóides, aneuplóides e 
indivíduos albinos.

Em geral, as plantas haplóides são estéreis e a manutenção dessa linhagem 
para produção de sementes, para a manipulação genética e para sua utilização em 
programas de melhoramento, exige o restabelecimento da condição diplóide.

Os métodos empregados para a duplicação dos cromossomos são variados. 
Geralmente ocorre a duplicação espontânea ou esta pode ser provocada pela utilização 
de determinadas substâncias que promovem a duplicação.

Apesar de sua larga utilização, a colchicina apresenta algumas limitações como a 
mutagenicidade e aparecimento de plantas com altos níveis de ploidia (Burk etal., 1972).

A obtenção de linhagens puras pelo método de cultura de anteras é uma 
técnica interessante, que pode ajudar o melhorista a ganhar tempo no seu programa. 
Porém, a grande barreira a esta técnica é a pequena eficiência. Para se obter um 
número suficiente de plantas haplóides duplicadas, é necessário se cultivar um número 
exageradamente grande de anteras, e isto pode gerar custos muito elevados, além da 
possível perda de genótipos interessantes que não sejam facilmente regeneráveis por 
esta técnica.

Em comparação às metodologias tradicionais, sem contar o fator acima citado, 
em espécies autógamas pode ser muito útil, tanto que são nestas que se têm relatado 
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os maiores sucessos, principalmente em arroz, trigo e cevada. Entretanto, ainda 
apresenta mais uma limitação, para as características onde a ligação gênica é 
importante, pois é uma técnica que não favorece o aumento da freqiiência de 
indivíduos recombinantes.

Em relação às alógamas, apresenta a grande restrição de, por não possibilitar 
nenhum tipo de seleção, natural ou artificial, durante o processo de obtenção das 
linhagens, acarretar acentuada depressão por endogamia, além da já citada redução 
da freqüência de indivíduos recombinantes. Porém, estes dois problemas poderíam 
ser reduzidos se, ao invés de se tentar obter plantas haplóides duplicadas diretamente 
das gerações F( ouF2 (como normalmente é feito), fossem trabalhadas populações 
sob seleção recorrente. Este tipo de população é apropriada para se obter linhagens, 
pois a carga genética é reduzida, a freqüência de alelos favoráveis é aumentada e a 
recombinação entre os genótipos superiores é favorecida.

Portanto, para que esta técnica seja de aplicabilidade rotineira um problema 
deve ser resolvido, ou seja, maior eficiência na obtenção de plantas haplóides 
duplicadas, com consequente redução dos custos.

7. PRODUÇÃO DE HÍBRIDOS EM HORTALIÇAS

Para a obtenção de híbridos em hortaliças, diversas metodologias são utilizadas, 
algumas delas dependentes da incorporação de genes, ou citoplasmas, específicos. A 
seguir serão brevemente explicadas as principais metodologias utilizadas.

7.1 UTILIZAÇÃO DE MACHO ESTERILIDADE

Em cebola, a produção de sementes híbridas é baseada na macho-esterilidade 
genético citoplasmática. Para ser macho-estéril a planta deve possuir o fator 
citoplasmático S (herança exclusivamente materna) e o genótipo msms, ou seja, 
ausência do gene para restauração da fertilidade Ms. A linhagem materna será S msms 
e o polinizador (linhagem paterna) deve ser macho fértil e, preferencialmente 
N msms, a fim de impedir a possibilidade de obtenção de sementes F2. Para manutenção 
da linhagem macho-estéril há a necessidade de uma linhagem isogênica a esta materna, 
inclusive quanto ao loco ms, apenas com o fator citoplasmático N, que condiciona a 
macho fertilidade, denominada linhagem mantenedora - N msms (Melo & Ribeiro, 
1990). Ultimamente, tem sido divulgado o uso de técnicas de propagação vegetativa 
zw vitro na manutenção e multiplicação das linhagens macho-estéreis, sem a necessidade 
de linhagens mantenedoras. Esse procedimento, à medida que for empregado em 
maior escala, poderá encurtar, significativamente, o tempo normalmente requerido 
no desenvolvimento de híbridos em cebola pelo esquema tradicional. A metodologia 
de identificação das linhagens materna e mantenedora estão descritas por Pike (1986) 
e Melo & Ribeiro (1990).

Em cenoura a produção de híbridos também é feita com a utilização de macho- 
esterilidade genético citoplasmática. Apenas a herança genética é um pouco diferente 
do que ocorre em cebola, envolvendo um maior número de genes restauradores da 
fertilidade (Thompson, 1962; Hansche & Gabelman, 1963). O esquema é 
semelhante, existindo três linhagens: a materna, a paterna e a mantenedora da 
esterilidade.
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Em brássicas também existem estudos sobre a utilização de macho-esterilidade 
citoplasmática incorporada a partir de Brassica nigra (citoplasma N) e Raphanus sativus 
(citoplasma R) (Ogura, 1968; Pearson, 1972). Entretanto, a auto-incompatibilidade 
ainda é o processo utilizado em larga escala para produção de sementes de híbridos 
neste grupo de culturas.

7.2 UTILIZAÇÃO DE AUTO-INCOMPATIBILIDADE

É um mecanismo muito comum nas brássicas, onde ocorre a 
incompatibilidade esporofítica (Thompson, 1957). A auto-incompatibilidade em 
brássicas é condicionada por um loco gênico (S), com alelismo múltiplo. A 
manifestação deste fenômeno consiste na não fecundação do óvulo por grãos de 
pólen da própria planta ou de outra portadora de alelos de incompatibilidade iguais, 
resultando na ausência ou na drástica redução do número de sementes por síliqua 
(Thompson &Taylor, 1971). A compreensão deste sistema e o início da sua utilização 
marcaram o surgimento dos primeiros híbridos comerciais no gênero Brassica (Ikuta, 
1974; Giordano, 1983; Silva, 1985; Riggs, 1988).

Para estabelecer um programa de híbridos em brássicas através deste 
mecanismo é necessário seguir as seguintes etapas (Ikuta, 1969): a) identificação de 
plantas auto-incompatíveis So; b) obtenção e reconhecimento de linhagens 
homozigotas para este loco gênico; c) manutenção das linhagens auto-incompatíveis; 
d) produção do híbrido F] entre linhagens. Uma vez obtida(s) a(s) linhagem(ns) 
homozigótica(s) para auto-incompatibilidade, o híbrido é produzido plantando-se 
em fileiras intercaladas as linhagens genitoras e as sementes colhidas nas plantas da 
linhagem auto-incompatível serão sementes híbridas. Se ambas as linhagens forem 
auto-incompatíveis, mas compatíveis entre si, ou seja, com alelos que conferem auto- 
incompatibilidade diferentes, obtêm-se dois híbridos recíprocos, cujas sementes 
poderão ser misturadas, ou não, a critério da empresa responsável pela produção 
(Maluf & Corte, 1990).

7.3 UTILIZAÇÃO DE GINOICISMO

Este é o método utilizado na produção de sementes híbridas de pepino, e 
consiste no plantio de uma linhagem materna ginóica, ou seja, que só produz flores 
femininas, que será polinizada por uma outra linhagem, geralmente monóica (flores 
masculinas e femininas). Também pode ser utilizada uma linhagem polinizadora 
ginóica, mas, neste caso, deve-se aplicar algum fitorregulador para induzir a formação 
de flores masculinas nesta linhagem polinizadora.

O problema neste sistema é a manutenção da linhagem ginóica, pois ela não 
produz flores masculinas. Esta manutenção depende da indução de flores masculinas, 
o que é obtido utilizando-se, principalmente, solução de tiossulfato de prata ou ácido 
giberélico. Segundo Tolla & Peterson (1979) o uso de sais com o íon prata é mais 
efetivo que o ácido giberélico, pois nem todas as plantas respondem igualmente, 
sendo o tratamento com este fitorregulador (ácido giberélico) mais efetivo nas plantas 
com maior tendência masculina e, portanto, haveria uma seleção negativa contra a 
estabilidade do ginoicismo da linhagem tratada.

Estes produtos também devem ser utilizados para a reversão sexual de todas 
as plantas da linhagem paterna, quando esta for ginóica (no caso de híbridos entre 
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duas linhagens ginóicas), para que produzam flores masculinas em abundância para 
polinização da linhagem materna e obtenção da semente híbrida.

Ressalta-se que a expressão sexual em pepino é controlada por três locos gênicos 
principais (Lower & Edwards, 1986), sendo que para ser ginóica a planta deve 
apresentar o genótipo m*m‘ FF__ , enquanto que a monóica apresenta o genótipo
m’m* F*F+__ . O terceiro loco gênico (a\ a) é responsável pelo fenótipo plantas
andróicas (somente flores masculinas) e somente se manifesta na presença do genótipo 
m_ F+F*.

7.4 INDUÇÃO DO 6INOICISMO

Em algumas cucurbitáceas monóicas, principalmente abobrinha e pepino, a 
produção de híbridos pode ser feita com a aplicação de fitorreguladores para indução 
do ginoicismo. Se o tratamento for efetivo, basta tratar as plantas da linhagem materna 
e obtém-se, assim, uma linhagem temporariamente ginóica, que deve ser polinizada 
por uma linhagem paterna monóica.

Embora as flores nas cultivares monóicas sejam estaminadas ou pistiladas, as 
gemas florais embrionárias são bissexuais. Durante o desenvolvimento da flor ocorre 
uma supressão no desenvolvimento do pistilo ou estame, resultando em flores 
unissexuais (Frankel & Galun, 1977). Este mecanismo de determinação do sexo é o 
resultado de fatores genéticos e ambientais que atuam nos primórdios florais e ocorre 
devido ao balanço hormonal na planta (Galun etal., 1963). Friedlander etal. (1977) 
sugerem que o etileno participa da regulação endógena da expressão sexual, 
favorecendo a feminilidade, cuja intensidade depende dos níveis de etileno, da 
constituição genética da planta e das condições ambientais (Loy, 1971).

O ethephon é um regulador de crescimento que, quando aplicado em diversas 
cucurbitáceas, promove a liberação de etileno nos tecidos das plantas tratadas. Sabe- 
se que os melhores resultados para a indução de ginoicismo, visando à produção de 
sementes híbridas, têm sido obtidos com a aplicação de ethephon nos estádios de Ia 
a 5a folha definitiva, em concentrações do produto variando de 100 a 600 ppm 
(Lower & Miller, 1969; Robinson etal., 1970; Nagai, 1975; Shannon & Robinson, 
1979; Peixoto etal., 1989; George, 1999). Entretanto, o efeito do ethephon depende 
do genótipo utilizado (Peixoto etal., 1989), sendo que a tecnologia de aplicação deve 
ser ajustada para cada linhagem pelo produtor de sementes (Whitaker & Robinson, 
1986).

7.5 POLINIZAÇÃO E/OU EMASCULAÇÃO MANUAL

Em cucurbitáceas é um método usado quando o ginoicismo inexiste ou é de 
utilização inviável. É utilizado principalmente na produção de sementes de híbridos 
interespecíficos de C. maxima x C. moschata, abóbora, abobrinha, melão, melancia e 
pepino monóico. Quando a flor for hermafrodita, por exemplo melão andromonóico, 
é feita a eliminação dos órgãos masculinos, na fase de botão, para depois realizar-se a 
polinização manual (explicada no item 4.3 a). Quando a espécie for monóica a 
emasculação é realizada eliminando-se todos os botões florais masculinos. Neste caso, a 
polinização manual passa a ser desnecessária, visto que com a eliminação de todos os 
botões florais masculinos do genitor materno, este se comportará como uma planta ginóica.



317Melhoramento de hortaliças

No caso das solanáceas, praticamente 100% das sementes híbridas são obtidas 
por polinizações manuais, visto serem espécies autógamas (ver item 4.2.2) com flores 
hermafroditas. A metodologia de polinização manual é a mesma já descrita no item 
4.3 b. Quanto ao valor unitário, são as sementes mais valorizadas, podendo alcançar 
cifras acima de 20 mil dólares o quilo. Para a produção destas sementes híbridas há a 
necessidade de mão-de-obra altamente qualificada, necessária para que se obtenha 
bons rendimentos e segurança de qualidade genética (ausência de contaminantes). 
Em tomate são necessárias cerca de 16.000 polinizações manuais para se obter um 
quilo de sementes híbridas (Alencar, 1993).

7.6 OBTENÇÃO DE HÍBRIDOS TRIPLÓIDES EM MELANCIA

Existem melancias que produzem frutos sem sementes. São todas híbridas 
triplóides. As sementes destes híbridos triplóides são obtidas pelo cruzamento entre 
uma linhagem materna tetraplóide e uma paterna diplóide. As linhagens tetraplóides 
são obtidas pelo tratamento de diplóides com colchicina (0,2% a 0,4%), resultando 
na duplicação do número de cromossomos. O triplóide resultante é estéril e não 
produz sementes viáveis (Maynard & Elmstrom, 1992).

A fertilidade e, conseqüentemente, a produção de sementes, desta linhagem 
tetraplóide é reduzida, encarecendo a produção de sementes. Normalmente toda a 
polinização é realizada manualmente, transferindo-se o pólen de plantas da linhagem 
paterna diplóide para as flores femininas da linhagem materna tetraplóide.

Embora as plantas triplóides sejam estéreis, suas flores femininas podem 
produzir frutos se forem polinizadas por pólen viável. Por isto há a necessidade de 
uma cultivar ou híbrido diplóide como polinizador no campo de produção da 
melancia sem semente. Embora não haja produção de sementes com esta 
polinização, pois os óvulos não se desenvolvem pela esterilidade provocada pela 
condição triplóide (Lower & Johnson, 1969) ela é necessária para que ocorra indução 
do crescimento do fruto, pela liberação de reguladores de crescimento pelos grãos 
de pólen viáveis. Esta cultivar ou híbrido polinizador deve apresentar frutos com 
características morfológicas distintas do híbrido triplóide, para que possam ser 
distinguidos na colheita.

8. UTILIZAÇÃO DE MARCADORES MOLECULARES EM 
HORTALIÇAS

O melhoramento genético de plantas tem sido praticado empiricamente desde 
os primórdios da civilização. Em geral, melhoramento genético pode ser alcançado a 
partir do momento em que exista variabilidade genética e que o efeito ambiental não 
a mascare por completo. Desta forma a seleção de genótipos superiores pode ser 
realizada com o fim de se eleger as melhores plantas, das quais serão retirados 
propágulos para o próximo plantio.

Com a redescoberta das leis de Mendel, no início do século XX, grande 
atenção tem sido voltada para a compreensão dos mecanismos básicos que propiciam 
a obtenção de materiais melhorados. O acúmulo de informações nesta área tem sido 
relacionado ao uso de técnicas que aceleram e/ou tornam mais eficiente a avaliação, 
seleção e recombinação de genótipos superiores.
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A palavra marcadores tem sido utilizada para designar características 
morfológicas, fisiológicas, bioquímicas ou genéticas passíveis de serem identificadas 
e que permitem o estudo comparativo de genótipos e de suas progênies. A identificação 
de marcadores morfológicos apropriados e o estudo comparativo de genótipos de 
ervilha e de suas progênies permitiram Mendel lançar os fundamentos da Genética. 
A aplicação de marcadores na investigação científica precede, pois, o conhecimento 
da própria genética.

Segundo Ferreira & Grattapaglia (1995) marcador molecular é definido como 
todo e qualquer fenótipo molecular oriundo de um gene expresso, como no caso de 
isoenzimas, ou de um segmento específico de DNA (correspondente a regiões expressas 
ou não do genoma). Existem, atualmente, vários tipos de marcadores de DNA, que 
são geralmente conhecidos por suas siglas. Por exemplo, marcadores RFLP (Restriction 
Fragment Length Polymorphisms) são polimorfismo de comprimento de fragmentos 
de restrição, RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA’s) são DNAs polimórficos 
amplificados ao acaso, SCAR (Sequence Characterized Amplified Regions) são regiões 
amplificadas de seqüências caracterizadas.

As técnicas modernas de biologia molecular permitem a obtenção de um 
número virtualmente ilimitado de marcadores moleculares, cobrindo todo o genoma 
do organismo. Tais marcadores podem ser utilizados para as mais diversas aplicações, 
tanto no estudo de genética como na prática de melhoramento de plantas.

8.1 UTILIZAÇÃO DE MARCADORES MOLECULARES NOS ESTUDOS DE EVOLUÇÃO 
E TAXONOMIA

Melhoramento, classificação de espécies e estudos de evolução são baseados 
na variabilidade genética. Em populações de plantas, variabilidade e parentesco têm 
sido tradicionalmente baseados em características morfológicas como coloração de 
flores, tamanho e forma de folhas e flores, altura de plantas, dentre outras. 
Recentemente, a facilidade e rapidez em obter dados com os marcadores moleculares 
fez destas técnicas ferramentas úteis no estudo da variabilidade genética em várias 
culturas hortícolas, em estudos evolutivos e de taxonomia. Na Tabela 5 têm-se alguns 
exemplos de utilização de marcadores moleculares nestas linhas de pesquisa, onde se 
destacam os estudos com as brassicáceas e solanáceas.

TABELA 5. Exemplos de utilização de marcadores moleculares em estudos de taxonomia e evolução de 
hortaliças

Espécie / gênero Referência
Alface Kesseli et al. (1991); Waycott & Fort (1994)
AUium spp. Havey (1992); Wilkie «<?/. (1993); Maab & Klaas (1995)
Berinjela Karihaloo et al. (1995) ■
Beterraba Jung et al. (1993)

Brássicas Quiros et al. (1991); Demeke et al. (1992); Dias et aL (1992);
Maluszynska & Heslop-Herrison (1993); Nienhuis et al. (1993)

Ervilha x Lentilha Weedenrtuí. (1992)
Pimenta Panda et al. (1986); Prince et al. (1992) ■
Tomate Klein-Lankhorst et al. (1991); Williams & StClair (1993)
Tomate x pimentão Prince et aL (1993)
Tomate x pimentão x berinjela Tanksley (1983)
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8.2 UTILIZAÇÃO DE MARCADORES MOLECULARES NO MAPEAMENTO GENÉTICO

Um completo mapeamento do genoma de uma espécie (construção de mapas 
saturados) pode servir não só para a localização de genes específicos ou grupos de 
ligação para seleção assistida, como também para possibilitar a clonagem de genes de 
interesse. Na Tabela 6 têm-se alguns exemplos de utilização de marcadores moleculares 
na construção de mapas genéticos e identificação de grupos de ligação em espécies 
olerícolas, onde, novamente, destacam-se as solanáceas.

8.3 MARCADORES ASSOCIADOS A CARACTERÍSTICAS DE INTERESSE IMEDIATO 
NO MELHORAMENTO

Em geral, a metodologia utilizada para detectar ligação entre marcadores 
moleculares e locos de herança simples ou QTL (Quantitative Trait Locí), envolve 
análises de populações F2 ou retrocruzamentos que segregam para a expressão do 
caráter e para as marcas. A maioria dos estudos parte de supostas ligações, buscando 
genótipos contrastantes no caráter de interesse e em loco de marcador molecular. 
Na Tabela 7 têm-se alguns exemplos de utilização de marcadores moleculares 
associados a características de interesse imediato no melhoramento de hortaliças, 
onde se destaca a cultura do tomateiro, com grande número de trabalhos já 
publicados.

8.4 UTILIZAÇÃO DE MARCADORES MOLECULARES NO CONTROLE DE 
QUALIDADE DE SEMENTES

A determinação da pureza genética de linhagens ou híbridos no controle 
de qualidade dos lotes de sementes é de grande importância no melhoramento, 
produção e comercialização de sementes, não só pela qualidade em si da semente, 
como também para se explorar todo o potencial do híbrido. Os contaminantes 
geralmente são sementes originadas da autofecundação de flores do genitor 
feminino (ou cruzamento entre plantas deste) e, geralmente, apresentam menor 
vigor.

As firmas produtoras de sementes devem monitorar a pureza genética de seus 
híbridos antes de vender os lotes de semente plantando-as e verificando a ocorrência 
de plantas atípicas. Entretanto, isto requer grande quantidade de mão-de-obra, tempo 
e espaço.

TABELA 6. Exemplos de mapas genéticos e grupos de ligação obtidos com marcadores moleculares em 
hortaliças.

Espécie Referência
Aipo Yang & Quiros (19951 .
Alface Landry et al. (1987); Kesseli et al. (1994)
Brássicas Figdoreera' i.lPSs); K.n lard et al. (1994b)
Cenoura Schulz et al. (1994)
Ervilha Dirlewangei '■ *) .
Pepino Kennard er<z/. (1994a)
Pimentão/Pimenta Pochard & Vda .19:. ); Prince et al. (1993); Lefebvre et al. (1995)
Tomate/Batata Miller & Tanksley (1990 Tanksley et al. (1992); Weide et al. (1993)
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TABELA 7. Exemplos de características associadas a marcadores moleculares em hortaliças.

Espécie Característica Referência

Abóbora Resistência a WMV-2 Weeden etal. (1984)

Alface Resistência a míldio Farrara etal. (1987); Witsenboer et al. (1995)

Beterraba Pendoamento lento Boudry et aL (1994)

Ervilha Resistência a diversas doenças Dirlewanger et al. (1994)

Melancia Resistência a Fusarium oxysporum f.sp. niveurn Biles et al. (1989)

Melancia Cor da polpa e sabor Navot et al. (1990)

Melancia Resistência a ZYMV e tolerância ao frio Prowidenti (1991)

Melão Resistência a oídio Reuveni & Bothma (1985)

Tomate Resistência a nematóides (Meloidogyne spp.) Medina Filho (1983); Messeguer et al (1991)

Tomate Resistência a Verticilium dahliae Reuveni & Ferreira (1984)

Tomate Resistência a TMV Young etal (1988)

Tomate Resistência a Fusarium oxysporum f.sp. lycopersici Bournival et al. (1989); Ori et al. (1994)

Tomate Resistência à Pseudomonas syringae pv. tomato Martin et al. (1991); Martin (1994)

Tomate Teor de sólidos solúveis Garvey & Hewitt (1992)

Tomate Tolerância à salinidade Foolad & Jones (1993)

Tomate Gene j (jointless) Wm^etal. (1994)

Tomate Tomate "longa vida" (genes rin e nor) Giovannoni et al. (1995)

Tomate Peso de fruto e de sementes Goldman rTzzZ (1995)

Isoenzimas vêm sendo utilizadas nas brássicas para identificar híbridos e checar 
pureza genética de lotes de sementes. Arús et al. (1982) obtiveram valores de 
contaminação em híbridos de diferentes Brassica oleracea (couve-flor, couve-brócolos 
e repolho) variando de 1,5% a 40,1%. Assim, concluíram que os melhoristas devem 
buscar alelos de incompatibilidade (método usual de produção de híbridos nesta 
espécie) mais estáveis ou, então, macho-esterilidade para reduzir estas contaminações.

Já Nienhuis et al. (1993) avaliaram a pureza genética em diferentes híbridos 
de Brassica oleracea utilizando marcadores RFLP, também obtendo resultados 
satisfatórios na diferenciação dos híbridos e seus genitores.

Atualmente muitas companhias produtoras de sementes de hortaliças no Brasil 
já estão utilizando, pelo menos parcialmente, estas técnicas no controle de qualidade 
(pureza genética) de seus lotes de sementes híbridas, que já são maioria, quando 
comparados às cultivares de polinização aberta, e com tendência a aumentar.

A competição pelo mercado brasileiro de sementes de hortaliças tem-se tornado 
mais acirrada nos últimos anos. Algumas empresas multinacionais já instalaram aqui 
suas filiais, enquanto outras estão em fase de estudos para a implantação de suas 
bases no Brasil. Nesta competição a qualidade do híbrido é fundamental para que a 
empresa ganhe credibilidade e, consequentemente, mercado.
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1. INTRODUÇÃO

Híbridos de hortaliças têm sido empregados comercialmente desde antes 
mesmo da 2a Guerra Mundial. Shinohara (1984) relata o desenvolvimento de um 
híbrido de repolho no Japão desde 1938. Híbridos de berinjela desde há muito têm 
sido utilizados no Japão, Bulgária, índia e Estados Unidos, após uma série de estudos 
que relatavam a existência de significante grau de heterose nesta espécie (Kikazaki, 
1931; Deskaloff, citado por Ikuta, 1969; Pal & Ramanujan, 1944; Pal & Singh, 
1946; Odland & Noll, 1948). Na Bulgária, em 1932, Deskaloff lançou um híbrido 
p! de tomate que superava as cultivares parentais e tradicionais em capacidade 
produtiva e precocidade.

No Brasil, híbridos nacionais de hortaliças têm sido empregados 
comercialmente desde a década de 1960, com o desenvolvimento da cultivar híbrida 
de berinjela denominada F-100 (Ikuta, 1969). O emprego de sementes híbridas (em 
muitos casos importadas) tem-se intensificado desde então, com destaque para o 
repolho e cebola a partir principalmente das décadas de 1960/1970, couve-flor e 
abóbora na década de 1970, e, mais recentemente, de pimentão e tomate (final da 
década de 1980 até os dias atuais).

Híbridos comerciais não somente têm um processo de desenvolvimento 
mais trabalhoso do que cultivares de polinização aberta, mas também implicam 
maior complexidade no sistema de produção de sementes, o que acaba por resultar 
em sementes de valor unitário substancialmente mais elevado. Dependendo da 
espécie e do mercado, sementes híbridas podem custar de 3 a >100 vezes mais do 
que sementes de cultivares não híbridas. Obviamente, o uso de sementes mais 
caras demanda que os híbridos tenham um comportamento superior ao de cultivares 
de polinização aberta, seja em produtividade, qualidade ou uniformidade do 
produto.

Quais, pois, as vantagens dos híbridos relativamente às suas contrapartidas 
de polinização aberta? Aumentos de produtividade e precocidade (devido à heterose 
ou vigor de híbrido), maior uniformidade, maior resistência a pragas e doenças, 
melhor conservação pós-colheita, e estabilidade de comportamento sob condições 
ambientais variáveis têm sido algumas das vantagens comumente atribuídas aos 
híbridos.

O presente capítulo tentará discutir, para algumas hortaliças de 
importância econômica, algumas das razões que têm levado ao crescente uso de 
sementes híbridas na Olericultura brasileira. Não se pretende fazer uma revisão 
exaustiva do tema, mesmo porque as informações disponíveis variam 
tremendamente de cultura para cultura. Sempre que possível, serão citados 
trabalhos obtidos a partir de dados coletados nas condições brasileiras, de modo 
a melhor compreender as razões do uso crescente (ou não), em nosso país, de 
sementes híbridas na espécie em questão.
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2. HETEROSE EM HORTALIÇAS

O termo heterose, conforme proposto por G.H.Shull na primeira década do 
século XX, designa o vigor de híbrido manifestado em gerações heterozigotas derivadas 
de cruzamento entre indivíduos geneticamente divergentes.^/árias hipóteses têm sido 
propostas para explicar a sua existência. Uma delas, conhecida como a teoria da 
dominância, atribui a heterose à ação complementar de genes dominantes. Já a teoria 
da sobredominância admite que a condição heterozigótica por si só confere maior 
vigor do que qualquer das condições homozigóticas. As duas teorias não são 
mutuamente exclusivas, e, em ambos os casos, admite-se que os genes envolvidos 
tenham um grau médio de dominância diferente de zero, isto é, que a ação gênica 
não seja exclusivamente aditiva. Interações inter-alélicas (epistasia) podem também 
explicar a heterose em alguns cruzamentos.

A definição original de heterose é, no entanto, imprecisa quanto ao referencial 
empregado para estimar o seu grau. Uma vez que heterose é função de ação gênica 
não-aditiva, os geneticistas em geral preferem defini-la relativamente à média dos 
pais. Um híbrido heterótico seria aquele cuja média difere da média parental, para 
mais ou para menos. A conceituação comercial, no entanto, considera esta definição 
insuficiente: um híbrido sensivelmente inferior (comercialmente) à média dos pais 
seria heterótico, mas não poderia ser explorado comercialmente. Assim, heterose 
pode também ser entendida como a superioridade relativa ao melhor dos pais. Embora 
esta última conceituação tenha maior utilidade imediata para o melhoramento, 
também ela pode ser insuficiente: superioridade relativa ao melhor dos pais pode não 
significar muito se este não for competitivo comercialmente. Uma terceira 
conceituação - a de heterose-padrão - estabelece como referencial uma cultivar 
comercial considerada padrão do mercado. Em hortaliças, este último conceito é, 
em geral, o mais empregado, embora pouco esclareça quanto à natureza ou causas da 
heterose.

A grande diversidade de espécies consideradas hortaliças, e a grande variação 
de hábitos de crescimento ou de respostas ao ambiente dentro de uma mesma espécie 
podem trazer complicadores adicionais à conceituação da heterose. A grande variação 
de portes de planta dentro de algumas espécies de abóbora (onde o diâmetro médio 
da planta pode variar de menos de 1 metro até 5 metros ou mais) torna qualquer 
definição baseada em produtividade por planta virtualmente inútil: heterose deveria 
neste caso basear-se em produtividade por unidade de área, levando em conta 
espaçamentos diferenciados em função do porte de planta. De modo análogo, o 
mercado pode ter exigências bastante definidas quanto ao tamanho do produto 
comercial de certas espécies, como bulbos de cebola ou cabeças de repolho. Nestes 
casos, heterose ao nível de plantas individuais (isto é, bulbo ou cabeça muito graúdos) 
não é necessáriamente desejável. Novamente, a única conceituação razoável envolvería 
produtividade por unidade de área. Deve-se também levar em conta que a estimativa 
dos componentes de produção em hortaliças é altamente subjetiva: em repolho as 
cabeças são colhidas no ponto comercial para fins culinários, caso contrário racham 
e continuam a ganhar peso; pimentões geralmente são colhidos no estágio verde- 
maduro, e se forem deixados na planta até atingirem a cor vermelha inibirão a 
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frutificação posterior; pepinos para indústria são colhidos bastante imaturos, e o 
valor monetário do produto é inversamente proporcional ao seu peso unitário; em 
abobrinha os frutos são considerados não comerciais se passarem do ponto de colheita 
(3 a 7 dias após a antese e polinização). Estes exemplos reforçam a idéia de que em 
hortaliças a heterose deve ser em termos de produtividade comercial, considerando 
as peculiaridades de cada produto.

3. HETEROSE NAS SOLANÁCEAS

As solanáceas cultivadas compreendem espécies dos gêneros Lycopersicon, 
Solanum e Capsicum, que são geralmente diplóides, com 12 pares de cromossomos, 
e basicamente autógamas. O grau de autogamia pode variar: nas cultivares mais 
modernas de tomateiro, a percentagem de polinização cruzada é com freqüência 
inferior a 1%, enquanto que na berinjela, jiló, pimentão e pimentas pode ser 
substancialmente maior (chegando a 36% ou mais), a depender da população de 
insetos polinizadores. Sementes híbridas nestas espécies são em geral produzidas 
através de emasculações dos botões florais antes da antese, seguidas de polinização 
(feita manualmente) com pólen retirado do genitor masculino. O rendimento em 
sementes por unidade de área e/ou por fruto polinizado determina, em parte, o 
preço da semente no mercado. Refletindo, pois estas diferenças em rendimento, o 
preço por quilograma de sementes híbridas é bem maior para pimentão e tomate 
do que para berinjela.

3.1 BERINJELA - Solanum melongena L.

Desde a década de 1930 uma série de estudos realizados em países tão diversos 
quanto Japão, Bulgária, índia, Estados Unidos e outros têm relatado a existência de 
significante grau de heterose na berinjela (Kikazaki, 1931; Deskaloff, citado por 
Ikuta, 1969; Pal & Ramanujan, 1944; Pal & Singh, 1946; Odland & Noll, 1948). 
Dado o baixo consumo de sementes por unidade de área plantada e a facilidade de 
produção de sementes híbridas nesta espécie (onde os botões florais graúdos são 
fáceis de emascular e o rendimento em sementes por fruto polinizado é elevado), não 
é surpreendente que híbridos comerciais desde há muito tenham-se tornado comuns 
em diversos países da Ásia, América do Norte e Europa.

No Brasil, desde a década de 1960 híbridos de berinjela têm sido utilizados 
comercialmente. Dias & Gurgel citados por Ikuta (1969) demonstraram a existência 
de heterose para produção de frutos em híbridos F , especialmente entre cultivares 
locais e estrangeiras de berinjela. Ikuta (1961) testou vários híbridos entre populações 
locais e/ou cultivares importadas. De modo geral, os híbridos testados por Ikuta 
(1961) apresentaram acentuado vigor; alguns conseguiram superar em mais de 80% 
a média dos seus genitores, e o híbrido mais produtivo produziu 43,9% a mais do 
que a cultivar não híbrida mais produtiva. O híbrido de melhor aceitação no mercado 
produziu 27,2% a mais do que a cultivar mais produtiva. Acentuado grau de heterose 
também foi encontrado para características vegetativas da planta (altura, peso e número 
de ramos por planta, diâmetro do caule na região do coleto). Ikuta (1961) concluiu 
ser o uso de híbridos F! economicamente viável, constituindo um meio seguro e 
rápido de aumentar a produção.
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Dadas as fortes evidências em favor do uso de híbridos na cultura, desde a 
década de 1960 começou a generalizar-se o uso comercial de um híbrido — 
denominado F-100 — desenvolvido e produzido pela Escola Superior de Agricultura 
“Luiz de Queiroz” em Piracicaba. O F-100 obteve tal sucesso que por volta do início 
da década de 1980 representava a quase totalidade da berinjela produzida no Brasil por 
produtores profissionais. Foi o primeiro caso em que um híbrido de hortaliças, desenvolvido 
e produzido no Brasil, veio a obter tal participação no mercado de sementes.

A partir de meados da década de 1980, novos híbridos de berinjela foram 
encontrando seus nichos de mercado, competindo com o F-100. A identificação de 
novas combinações híbridas promissoras passou a interessar instituições públicas e 
privadas de pesquisa. Sousa (1993) novamente constatou a existência de heterose em 
berinjela, relativamente à média dos pais e ao pai superior, para produção e, em 
alguns casos, também para qualidade de frutos. Levando em conta tanto a 
produtividade quanto a qualidade dos frutos, idenficaram-se pelo menos três híbridos, 
dentre os 18 testados, superiores ou pelo menos competitivos com o padrão F-100 
(Sousa, 1993; Sousa etal., 1997).

3.2 JlLÓ - So/anumgi/o Raddi

Poucos são os estudos que documentam a existência da heterose em jiló. No 
entanto, o trabalho de Campos etal. (1979) demonstra inequivocamente a ocorrência 
de heterose nesta espécie: os híbridos F[ se mostraram comercialmente promissores, 
com produção de média 25% superior à média de todos os genitores. Dos 28 híbridos 
testados, 17 foram mais produtivos do que a cultivar de polinização aberta mais 
produtiva. O híbrido mais produtivo foi 44% superior à média dos respectivos pais, 
e 36% superior ao melhor genitor. O maior grau de heterose foi encontrado nos 
híbridos entre genitores de frutos redondos verde-escuros (preferidos no mercado de 
São Paulo) e genitores de frutos compridos verde-claros (preferidos no Rio de Janeiro 
e Minas Gerais): dos 10 híbridos mais produtivos, 8 eram do tipo comprido verde- 
claro x redondo verde-escuro, e apenas 2 eram do tipo comprido verde-claro x 
comprido verde-claro. Dada a dominância encontrada pelos autores para os fenótipos 
cor verde-escuro e formato redondo, fica clara a grande facilidade de se obterem 
híbridos superiores para o mercado paulista, embora isso também seja possível para 
o mercado carioca/mineiro.

O grau de heterose em jiló é comparável, pois, ao encontrado na berinjela, 
espécie que lhe é afim taxonomica e agronomicamente. No entanto, ao contrário do 
que acontece na berinjela, a demonstração da existência de elevado grau de heterose 
em jiló não levou ao emprego comercial de híbridos Fr Vários fatores podem ter 
contribuído para isto: embora morfologicamente semelhantes às da berinjela, as flores 
do jiló são menores em tamanho (o que dificulta a emasculação necessária à produção 
de sementes híbridas); além disso, o rendimento em sementes por fruto (e portanto 
por polinização manual) é menor. A semente híbrida de jiloeiro seria provavelmente 
comercializada a um preço substancialmente maior do que as de berinjela híbrida. 
Isso não justifica necessariamente o desinteresse pela exploração comercial da heterose 
no jiló, uma vez que o consumo de sementes por hectare é bastante reduzido, e a 
semente representa um componente irrisório no custo total de produção na cultura. 
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No entanto, esse maior preço hipotético da semente híbrida de jiló, assim como o 
desconhecimento do tamanho potencial deste mercado, podem ter contribuído para 
o desinteresse dos pesquisadores públicos e privados na exploração comercial de 
híbridos F .

3.3 PIMENTÃO - Capsicum annuum L.

Originário da América do Sul e Central, o gênero Capsicum se encontra 
difundido por todo o mundo. Plantas desse gênero são cultivadas tanto em regiões 
tropicais como em temperadas. Distribuído por toda América do Sul e Central até o 
sul dos EUA, este gênero possui ampla variabilidade genética (Pickersgill, 1969; Heiser 
Jr., 1979; McLeod et al., 1983; Casali & Couto, 1984).

Dentro do gênero, cinco espécies são cultivadas em escala significativa, sendo 
elas: C. annuum, C. frutescens, C. chinese, C. baccatum e C. pubescens. No Brasil, 
apenas a C. pubescens não é cultivada. Vinte e duas selvagens são citadas e reconhecidas 
pelos especialistas (Casali & Couto, 1984).

No gênero Capsicum as espécies cultivadas são predominantemente autógamas 
e diplóides com 2n = 24 cromossomos (Pickersgill, 1969; Heiser Jr., 1979). A espécie 
com maior variabilidade genética e mais cultivada é C. annuum L., que tem como centro 
de origem e diversidade do sul dos EUA até o norte da América do Sul. A domesticação 
da espécie ocorreu na América Central, e estudos arqueológicos demonstraram que a 
domesticação de C. annuum se deu antes do início da era cristã (Heiser Jr., 1979).

A espécie C. annuum compreende duas importantes hortaliças: o pimentão e 
algumas pimentas. O pimentão (Capsicum annuum L.), que compreende os tipos 
não pungentes de frutos graúdos, é uma das dez hortaliças mais importante no mercado 
hortigranjeiro brasileiro. As principais cultivares desta hortaliça no Brasil surgiram 
por meio de seleções feitas possivelmente em populações introduzidas da Espanha e 
Itália, não se sabendo onde e em que época exatamente se iniciou aqui o cultivo em 
maior escala (Souza & Casali, 1984).

Os métodos clássicos de melhoramento utilizados na cultura do pimentão 
são os métodos do retrocruzamento e o genealógico, tendo sido dada uma grande 
ênfase à produção e resistência a doenças (Nagai, 1983). Nos últimos anos tem-se 
enfatizado também a obtenção de híbridos F( (Galvêas, 1988; Miranda, 1987).

O uso de cultivares híbridas de pimentão é outra opção no melhoramento 
dessa olerícola, em função das diversas vantagens oferecidas (Galvêas, 1988). Segundo 
Ikuta & Vencovsky (1970) é possível obter em pimentão híbridos F) mais produtivos 
que as variedades comerciais. Os híbridos mostram-se mais estáveis e produtivos que 
as cultivares, e não têm sido detectadas diferenças significativas em híbridos recíprocos 
para a maioria das características de interesse (Braz, 1982).

Em pimentão, a exploração comercial de híbridos F( é a melhor estratégia 
para aumentar de imediato a produtividade e melhorar a qualidade dos frutos, não 
excluindo a possibilidade de se selecionarem linhagens superiores em populações 
segregantes derivadas de progênies F2 ou mesmo em retrocruzamento (Uzo, 1984). 
Já foi verificado que o pimentão apresenta comumente o vigor de híbrido, e que é 
possível produzir híbridos Fj resistentes ao virus Y e mais produtivos do que as 
cultivares utilizadas pelos agricultores brasileiros (Ikuta & Vencovsky, 1970; Tavares, 
1993; Tavares & Maluf, 1994).



Heterose e emprego de híbridos em hortaliças 333

A produção comercial de sementes F] de pimentão é feita pelo processo manual 
de cruzamentos controlados, tornando-se uma atividade onerosa. No entanto, diversos 
trabalhos de pesquisa sobre heterose, principalmente para componentes de produção, 
têm mostrado as vantagens do emprego de pimentões híbridos (Ikuta & Vencovsky, 
1970; Braz, 1982; Miranda, 1987; Tavares, 1993; Tavares & Maluf, 1994; Innecco, 
1995). Às vezes, bons parentais podem produzir baixo número de sementes por fruto, 
sendo outro fator que onera o custo de produção de sementes híbridas. Os trabalhos 
de Braz (1982) e Joshi etal. (1991) mostraram que é possível aumentar o rendimento 
em sementes através de seleção.

Na cultura do pimentão, a heterose é freqüentemente associada à menor 
queda de flores nos híbridos (Popova & Mihailova, 1984), levando à maior produção 
precoce e total. A heterose em pimentão também se manifesta quanto ao número de 
sementes por fruto, peso de 1000 sementes por fruto, peso de 1000 sementes e 
tamanho do embrião. Pode-se concluir que o efeito da heterose se manifesta 
imediatamente após a fertilização e influencia a formação de sementes. Assim, híbridos 
de pimentão se adaptam mais rapidamente às condições desfavoráveis de cultivo e 
por conseguinte, são mais aptos para os primeiros plantios no início da estação de 
cultivo nas regiões temperadas (Popova & Mihailova, 1984).

No Brasil o processo pela adoção de híbridos comerciais foi mais lento, 
destacando-se apenas na década de 1990, principalmente na região Sudeste. Devido 
à diversidade dos materiais e dos objetivos da seleção para as diferentes regiões, o 
estudo da heterose mantém-se como uma ferramenta importante para detectar 
combinações híbridas desejáveis.

Um dos primeiros autores a testar híbridos Fj de pimentão no Brasil, Schrader 
(1953) constatou que o híbrido F( (Amarelo Gigante x Doce Comprido) apresentou 
vantagens sobre os genitores, com uma heterose positiva de 32,6% sobre a respectiva 
média parental para a produção.

Na índia, país onde vários estudos acerca da heterose em pimentão têm sido 
desenvolvidos, Khadi & Goud (1987) encontraram para a produção de frutos secos 
uma heterose de 93% em relação ao pai superior; Kaul & Sharma (1989), para a 
produção de frutos por planta, encontraram uma heterose em relação ao pai superior 
variando de 25% a 34%; e Mishra et al. (1990) verificaram também altas heteroses 
para a produção de frutos por planta, embora para o caráter número de dias para o 
florescimento a média do F] não tenha excedido a média dos parentais.

A heterose para peso total de frutos é resultado final da interação de vários 
componentes da produção (Miranda, 1987). Betlach (1967) relatou que a heterose 
encontrada para a produção foi primeiramente devida ao número de frutos por planta, 
interagindo positivamente com o peso médio dos frutos. Mais de 50% da variabilidade 
da produção foi derivada do número de frutos por planta segundo Gill et al. (1973). 
Rocchetta et al. (1976) relataram que a produção é dependente fundamentalmente 
do número de frutos por planta e do peso médio destes.

Heterose para número de frutos por hectare, variando de 5,6% a 21,6% em 
relação ao pai superior, de 6,3% a 25,7% em relação a média dos pais e de rendimento 
até 21% em relação à cultivar padrão (Agronômico 10-G) foi relatada por Braz (1982). 
Para peso médio dos frutos, o mesmo autor encontrou heterose significativa de 5,6% 
a 12,6% em relação à média dos pais, mas não em relação ao pai superior.
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Houve também de 25% a 100% de heterose para produção precoce em relação 
ao pai mais precoce conforme relatado por Khalf-Allah et al. (1975). Já em outro 
trabalho Cildew (1966) relatou 108% de heterose para precocidade de época de 
maturação.

Depestre & Espinosa (1986) observaram alto efeito heterótico sobre a média 
dos parentais para o número de frutos por planta, com valores entre 111% e 128%; 
no peso médio dos frutos, houve incremento de 103% a 112%; os componentes 
produtivos exibiram heterose entre 116% e 126%; em relação ao pai superior, foi 
detectada heterose para produção e número de frutos por planta.

Em trabalho testando três genitores (BGH-18, BGH-2847 e Agronômico 
10G) e os híbridos entre eles, foi relatada heterose significativa para vários caracteres, 
além de peso médio, produção e número de frutos e altura de plantas. Para 
comprimento médio dos frutos observou-se heterose de 7% a 17,9% em relação a média 
dos pais, mas não se encontrou heterose em relação ao pai superior (Braz, 1982).

Em relação à precocidade da produção do pimentão, que é uma característica 
desejável, tem sido verificada uma maior produção precoce nos híbridos mais 
heteróticos do que nas cultivares de polinização aberta (Studentsova, 1974; Dikil et 
al., 1974; Miranda, 1987).

Um dos caracteres que na maioria dos trabalhos apresenta heterose 
predominantemente positiva e de alta magnitude é a produção de frutos, podendo 
variar de 28,0% a 50,4% (Dikil etal., 1974). Para peso seco de frutos por planta esta 
pode ser de 27,4% (Lippert, 1975). O número de frutos por planta pode também 
apresentar alta heterose (Mak, 1987) no F|; mas esta já foi relatada também no F2 
(Roccheta et al., 1976).

Estudando híbridos F) de pimentão, Shifriss & Rylski (1973) relataram que 
eles apresentavam melhor qualidade comercial, expressa em maior tamanho, maior 
uniformidade e maior padronização dos frutos. Neste trabalho a heterose para a 
produção foi de apenas 7%, mas os frutos foram 75% de melhor qualidade para 
exportação e 198% melhores considerando apenas as três primeiras colheitas 
(precocidade) e qualidade para exportação.

Parece claro que a manifestação da heterose depende da divergência genética 
entre as cultivares ou linhagens parentais (Falconer, 1981). O cruzamento entre três 
cultivares comerciais (Ikeda, Avelar e Takahashi) derivadas de um mesmo material, a 
cultivar Casca-Dura, não resultou em heterose nos híbridos Ft em razão de serem 
proximamente relacionadas (Ikuta & Vencovsky, 1970). Isto contrasta com os 
resultados de outros autores (Miranda, 1987; Tavares, 1993; Tavares &Maluf, 1994) 
onde materiais geneticamente divergentes foram utilizados, verificando-se 
significativos valores de heterose em diversos caracteres. A diversidade genética entre 
genitores é diretamente proporcional a magnitude de heterose nos híbridos F( (Gill 
et al., 1973). Cuidado especial deve ser dado à escolha de cultivares divergentes, mas 
com características desejáveis (Miranda, 1987). Em estudos realizados com seis 
cultivares de pimentão (Miranda, 1987) concluiu que os híbridos F( superaram a cultivar 
padrão Agronômico 10G quanto à produção por planta, em valores variáveis de 12,4% 
a 77,9%. A superioridade dos híbridos ocorreu também para a produção precoce, número 
total de frutos por planta, peso médio dos frutos e comprimento dos frutos.
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Galvêas (1988) concluiu que o vigor dos híbridos de pimentão proporcionou 
um aumento substancial na produção e número de frutos precoces, tendo sido os 
híbridos, em geral, mais produtivos que a cultivar padrão.

Entre os 28 híbridos avaliados porThakur (1987), quanto ao rendimento, 
11 superaram o melhor genitor e seis destacaram-se pelos altos valores de heterose, 
que variaram de 38,30% a 128,49%. Joshi et al. (1991) obtiveram até 324,6% de 
heterose para a produção, resultante da heterose combinada para altura da planta, 
tamanho do fruto e número de frutos por planta.

Em estudos com híbridos Ft de pimentão, incluindo-se os recíprocos, não se 
encontrou efeito materno para nenhum dos principais componentes da produção, 
nem mesmo para a produção de sementes por fruto (Braz, 1982).

Innecco (1995) concluiu que os materiais mais divergentes geneticamente 
produziram híbridos mais heteróticos, pois, quando se utilizaram parentais 
aparentados (PIX-022 e Agronômico 8) não se obtiveram bons híbridos; os melhores 
híbridos envolveram a linhagem L-004 que, pela sua origem e características de planta 
e fruto, parece ser mais divergente geneticamente de Agronômico 8. Quando 
comparados com a cultivar padrão (Magda) os híbridos experimentais foram superiores 
quanto à produção total de frutos (até 39,45%); produção precoce (até 122,86%); 
número total de frutos (até 22,5%); número precoce de frutos (até 70,65%); peso 
médio geral (até 49,64%) e peso médio precoce (até 42,58%).

Avaliando híbridos triplos, Melo (1997) concluiu que alguns híbridos triplos 
como (Reinger x Myr-29), (Pacificx Myr-29), (Mikalor x Myr-29), (Vidi x Myr-29), 
(Sidor x Myr-29) e (Lamuyo x Myr-29) foram superiores à cultivar-padrão Magda, e 
equivalentes ou superiores ao híbrido-padrão Magali.

Blank (1997) testando precocemente a capacidade combinatória de linhagens 
de pimentão, concluiu que aplicando-se cruzamentos-teste na geração F2 das 
populações usadas, é possível já selecionar famílias que originarão linhagens com boa 
capacidade combinatória, em ambas as populações estudadas. Precocidade no 
florescimento, maior altura de plantas e maior produtividade são controladas 
predominantemente por alelos dominantes, enquanto o maior peso médio de frutos 
é controlado predominantemente por alelos recessivos (Blank & Maluf, 1997).

A maioria das cultivares de polinização aberta de pimentão existentes no 
Brasil é aparentada, portanto com uma estreita base genética (Miranda, 1987). Esta 
afirmação pode ser evidenciada quando se observa a genealogia das principais 
cultivares, dada por Nagai (1983) e Ikuta & Vencovsky (1970). Esta escassez de 
cultivares divergentes pode ser contornada pela hibridação de cultivares nacionais 
com cultivares estrangeiras (Miranda, 1987) ou com linhagens derivadas destas 
(Tavares, 1993; Tavares & Maluf, 1994).

Devido aos níveis de heterose para produção total, produção precoce e peso 
médio de frutos por planta, a exploração comercial de híbridos F( parece ser uma 
maneira rápida e eficiente de promover grande avanço na cultura do pimentão no 
Brasil. De fato, a década de 1990 testemunhou um grande incremento no uso de 
cultivares híbridas comerciais no país, notadamente no segmento de cultivares de 
frutos cônicos, onde a produção de sementes é feita basicamente no país. Exemplos 
de híbridos cuja semente é produzida no país são Magali e Magali-R (Agroflora/ 
Sakata), Atenas (Horticeres), Lígia (HortiAgro) e Fortuna Super (Topseed).
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3.4 PIMENTAS - Capsicum spp.

As pimentas compreendem todos os tipos pungentes de diferentes espécies 
do gênero Capsicum-. C. annuum, C. frutescens, C. chinense, C. baccatum, C. 
praetermissum e outras. Há tipos não pungentes, mas que mantêm a denominação 
pimenta, devido ao formato alongado e tamanho menor de seus frutos relativamente 
aos dos tipos comumente denominados pimentão. A pungência é devida à presença, 
na placenta dos frutos, da substância denominada capsaicina (um derivado vanil- 
amídico do ácido isodecilânico).

Estudos sobre a heterose em pimentas pungentes são mais raros do que em 
pimentão. No Brasil, têm-se limitado a alguns poucos, porém elucidativos estudos 
com a espécie C. chinense. Vallejo-Cabrera (1986) num cruzamento dialélico entre 
5 acessos de C. chinense, indica para produção de frutos a predominância dos efeitos 
gênicos não-aditivos (capacidade específica de combinação). De fato, o híbrido Ft 
mais produtivo (2194 gramas/planta) mostrou-se altamente heterótico, tanto 
relativamente à média dos pais (+232%) quanto ao pai superior (+134%). Num 
outro cruzamento dialélico, Sousa (1998) constatou a predominância de efeitos 
gênicos não-aditivos e de elevado grau de heterose para produção total e precoce 
de frutos; embora alguns dos híbridos testados tenham apresentado valores negativos 
de heterose, os melhores híbridos chegaram a ter produtividade total até 97% 
superior à média dos pais, e 66% superior ao melhor genitor. Sousa (1998) também 
constatou ação gênica não-aditiva (inclusive epistasia) para teor de capsaicina nos 
frutos. Os valores de heterose para esta característica foram predominantemente 
positivos: para 8 dos 10 híbridos testados, os teores de capsaicina foram superiores 
em +82% a +356% relativamente às médias dos pais, ou +72% a +320% 
relativamente ao melhor genitor.

As magnitudes encontradas de heterose para características produtivas em 
Capsicum chinense apontam para a viabilidade comercial do uso de híbridos nesta 
espécie. A produção comercial de sementes Fj apresentaria algumas dificuldades 
relativamente à de sementes F, do pimentão C. annuum-. devido ao menor tamanho 
dos botões florais e menor rendimento em sementes por fruto polinizado, o Ft de C. 
chinense seria uma semente provavelmente mais cara do que a do próprio pimentão 
(por sua vez, já de elevado valor unitário). Dado o baixo gasto de sementes por 
hectare, e a baixa participação da semente no custo total de produção, o valor unitário 
das sementes Ft de C. chinense poderia não ser limitante. Contudo, as incertezas 
relativamente ao tamanho do mercado potencial de sementes híbridas de pimenta 
têm inibido o desenvolvimento de híbridos nessa espécie por parte de empresas de 
sementes, de modo que ainda inexistem híbridos comerciais disponíveis.

3.5 TOMATE - Lycopersicon esculentum Mill.

Os estudos sobre heterose na cultura do tomate foram iniciados quase ao 
mesmo tempo que em milho, na primeira década do século XX. Hedrick & Booth 
(1908) foram os primeiros a observar heterose para produção e número de frutos em 
tomate. Entretanto, os primeiros passos para a aplicação prática da heterose em larga 
extensão no melhoramento genético do tomate só foram dados no início dos anos 
30, na Bulgária. Nesse país, em 1932, C. Deskaloff lançou o primeiro híbrido F( de
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tomate para o cultivo em casa de vegetação. Esse híbrido, em curto espaço de tempo, 
passou a ser extensivamente cultivado, porque superava as cultivares parentais e 
tradicionais em termos de capacidade produtiva e precocidade (Yordanov, 1983). A 
partir daí o melhoramento visando à produção de híbridos ?! de tomate tomou um 
grande impulso em países da Europa, nos Estados Unidos, Canadá, Israel e Japão, 
entre outros.

As referências sobre heterose em tomate são numerosas. Rick & Butler 
(1956) relatam que a importância teórica e prática de heterose em tomate pode ser 
estimada por mais de 40 artigos publicados, até aquela data, nos quais a 
produtividade dos híbridos ?! excedia a dos parentais. Mais atualmente, a literatura 
concernente à heterose em tomate é muito mais extensa. Em uma revisão publicada 
por Deskaloff et al. citado por Yordanov (1983), são mencionadas mais de 90 
referências, apenas na Bulgária e Rússia. Mesmo sendo uma espécie autógama, há 
evidências de que o tomate manifesta efeitos heteróticos em mesmo grau que 
algumas culturas alógamas.

Diversos autores têm constatado variações da manifestação de heterose em 
tomate para características importantes. Cheng (1972), no Brasil, verificou heterose 
para produção de frutos comerciáveis com variações de até 45% a mais em relação ao 
pai mais produtivo. Currence etal, citados por Cheng (1972) também verificaram 
heterose para produção de frutos “extras” de até 38%; esses mesmos autores constataram 
forte influência ambiental sobre a precocidade dos frutos, e concluíram que este caráter 
poderá ser mais estável nos híbridos F,, em virtude da homeostase genética que se manifesta 
nos híbridos, evidenciada por menor interação genótipo x ambiente.

Larson (1941) afirma que a uniformidade, a alta produção, o amadurecimento 
precoce, o tamanho e a boa aparência dos frutos de certas combinações híbridas não 
são igualados por nenhuma outra variedade de polinização aberta.

Geralmente os híbridos derivados de genitores geneticamente divergentes e 
de origem geográfica diferentes expressam maiores valores heteróticos para 
características relativas à produção, características vegetativas, produção precoce, 
formato de fruto (Currence et ^zZ., 1944; Cram, 1952; Burdick, 1954; Cheng, 1972; 
Lapushner et al., 1973; Singh et al., 1974; Miranda, 1978; Miranda et al., 1982; 
Maluf et al., 1982; Maluf et al., 1983; Araújo, 1987; Melo, 1987; Maluf et al., 
1989).

Pujari & Kale (1994) e Singh & Singh (1993) constataram heterose para 
produção e número de frutos por planta e para precocidade. Quanto à produção 
total de frutos, Xue (1994), Deu et al. (1994) e Suresh et al. (1995), verificaram 
heterose de 21,64% em relação à média dos pais, de 72,2% e 83,18% em relação ao 
pai superior, respectivamente. Os componentes primários da produção (número e 
peso médio de frutos) apresentaram valores positivos de heterose em relação ao pai 
superior, de 115,7% (Deu etal., 1994) para número de frutos, e de 143,1% e 30,8% 
(Suresh et al., 1995) para número e peso médio de frutos. Uma outra característica 
economicamente importante na cultura do tomate é a precocidade da produção. 
Para esta característica Xue (1994) e Suresh et zz/.(1995), encontraram valores de 
heterose em relação à média dos pais de 21,64% e em relação ao pai superior de 
41,6%, respectivamente.
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Efeitos heteróticos em grau variável em tomate têm sido relatados para 
características inerentes à qualidade de frutos, tais como produção de suco, acidez 
titulável, sólidos solúveis, cor (Stevens & Rudich, 1978; Jones & Scott, 1984; Martin, 
1987; Mutscheler et al., 1992; Farkas, 1994; Resende, 1995) e conservação pós- 
colheita (Nguyen etal., 1991; Resende, 1995; Souza, 1995; Freitas, 1996).

Entre as várias vantagens advindas da exploração comercial da heterose, através 
do uso de sementes híbridas F^ pode-se citar a obtenção de um produto de qualidade 
superior, mais uniforme e padronizado, e logicamente, de aspecto melhorado. Em 
hortaliças, os parâmetros qualitativos são tão ou mais importantes do que uma alta 
produtividade, e, em geral, os híbridos têm maior adaptação e produção mais estável 
quando ocorrem variações entre anos e locais (Paterniani, 1974). Indícios de maior 
estabilidade fenotípica nos híbridos de tomate relativamente às cultivares de polinização 
aberta foram encontrados por Resende (1996) e por Andrade-Júnior (1999).

Na última década, foram introduzidos no país alguns híbridos com maior 
capacidade de conservação de frutos em pós-colheita, e que fazem uso de genes 
mutantes de amadurecimento em heterozigose. Tais mutantes - rin (=ripening 
inhibitor), nor (=non-ripening), alc (=alcobaça) — quando empregados em homozigose, 
aumentam tremendamente a conservação dos frutos após a colheita, mas não podem 
ser usados comercialmente, devido aos seus efeitos deletérios na coloração dos frutos 
(frutos mutantes maduros não adquirem coloração vermelha, permanecendo 
amarelados ou levemente alaranjados externamente). Contudo, os híbridos +/rin, 
+/nor ou +/alc apresentam maior conservação do que os tomates normais (+/+), ao 
mesmo tempo que sua coloração final é praticamente normal; os mutantes são, pois, 
incompletamente recessivos para conservação de frutos (frutos amadurecem mais 
lentamente do que os normais), ao mesmo tempo que sua coloração final é normal 
(vermelha) (Freitas etal., 1998). Em virtude disso, híbridos +/rin, +/noro\i +/alctèm 
sido bastante usados, e a maior conservação tem sido uma das principais razões do 
aumento do uso comercial de sementes híbridas de tomate no Brasil. Outra razão 
tem sido a possibilidade de se acumular facilmente nos híbridos um grande número 
de resistências a doenças, uma vez que a maioria dos alelos que controlam resistência 
a doenças na espécie são dominantes. Em razão disto, têm sido lançados híbridos no 
mercado com grande número de resistência a doenças, como o Débora Plus (resistente 
a Verticillium dahliae, Fusarium oxysporum f.sp. lycopersici raças 1 e 2, Stemphylium 
solani e nematóides de galhas Meloidogyne spp.) e o Bônus Ft (resistente a Verticillium 
dahliae, Fusarium oxysporum f.sp. lycopersici raça 1 , Stemphylium solani, nematóides 
de galhas Meloidogyne spp., Pseudomonas syringae pv. tomato, Xanthomonas campestris 
pv. vesicatoria, e a topovírus). É possível que a maior resistência a doenças contribua 
para a maior estabilidade fenotípica destes híbridos relativamente às cultivares de 
polinização aberta, em virtude de os primeiros terem um melhor comportamento do 
que as segundas em ambientes desfavoráveis.

Um dos principais entraves à maior utilização de híbridos F) de tomate no 
Brasil consiste no desconhecimento de boas combinações híbridas (especialmente 
entre linhagens de frutos bi ou triloculares com formato oblongo) que superem com 
vantagens as cultivares padrão (Maluf, 1982; Melo, 1987). Em geral, estudos no 
Brasil têm revelado que a heterose para peso médio de frutos é inexistente ou negativa 
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(i.e., no sentido do genitor de menor peso médio) (Maluf etal., 1982; Melo, 1987), 
o que pode ser uma limitação ao desenvolvimento de híbridos comerciais, em virtude 
da preferência do mercado por frutos graúdos. Outras limitações, como o alto custo 
das sementes híbridas e a falta de uma tecnologia apropriada para produção de 
sementes híbridas no Brasil, vêm sendo paulatinamente superadas: há atualmente 
híbridos de tomate aceitos no mercado cujos preços variam de R$1000,00 por kg 
(tomates híbridos para processamento) até R$40.000,00 por kg (alguns tomates de 
mesa); a produção de sementes híbridas no país vem aumentando na década de 90, 
e as importações de sementes híbridas também têm crescido.

4. H ETEROSE NA CEBOLA - AIlium cepa L

Híbridos de cebola tornaram-se possíveis a partir da descoberta, nos Estados 
Unidos, da macho-esterilidade (Jones &C Emsweller, 1936), e posteriormente da 
elucidação de seu controle genético (Jones & Clarke, 1942). A macho-esterilidade 
é condicionada por um gene recessivo nuclear ms/ms, e a um fator citoplasmático 
(citoplasma S). Uma planta macho-estéril deve possuir a constituição citoplasmática 
e genética 5 ms/ms. As demais constituições possíveis (S Ms/ms, S Ms/Ms, N ms/ms, 
N Ms/ms, N Ms/Ms) correspondem ao fenótipo normal (fértil). A obtenção comercial 
de sementes híbridas passa pela manutenção da chamada linha A, macho-estéril 
(S ms/ms), feita através da polinização pela linha B, denominada mantenedora 
(N ms/ms). Uma vez disponível amplo suprimento de sementes da linha A, o híbrido 
comercial pode ser obtido pela sua polinização por uma terceira linhagem (linha 
C, fértil), que possua boa capacidade de combinação com A.

A obtenção de híbridos comerciais de cebola é em geral considerada 
trabalhosa e demorada. As etapas limitantes são, em geral, a identificação de 
genótipos mantenedores (linhas B, N ms/ms), e o testes de capacidade de combinação 
das linhas A e C disponíveis. Híbridos americanos adaptados a fotoperíodos de 
dias longos e outros, como o Granex, adaptados a dias curtos estão disponíveis 
desde a década de 1950. Granex e outros híbridos de dias curtos são hoje bastante 
plantados no Brasil.

É conveniente notar que a chamada heterose de muitos dos híbridos de cebola 
é, pelo menos em parte, função da uniformidade genética da cultivar híbrida 
relativamente às cultivares de polinização aberta, que se constituem de populações 
altamente variáveis. Maior uniformidade genética implica possibilidade de otimização 
de um espaçamento para o híbrido, bem como maior uniformidade na colheita, 
fatores que levam em geral a maiores produções por unidade de área.

No Brasil, as primeiras tentativas de se identificarem linhas macho-estéreis 
adaptadas, visando a uma eventual produção de híbridos nacionais de cebola, deu-se 
por volta de 1958 (Guimarães, 1958), mas não obteve sucesso. Híbridos nacionais 
de cebola somente se tornaram possíveis após a identificação, por Costa (1967), de 
pares de linhas A/B, isto é, de linhas macho-estéreis (A) e suas respectivas mantenedoras 
(B). No entanto, o desenvolvimento de híbridos nacionais de cebola tem sido lento, 
devido em parte à falta de informações sobre a capacidade de combinação entre as 
populações de polinização aberta atualmente disponíveis no mercado nacional. Por 
outro lado, as últimas três décadas assistiram ao desenvolvimento de inúmeras novas 
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cultivares de polinização aberta em vários Estados do país — Rio Grande do Sul, 
Santa Catarina, São Paulo e Pernambuco, principalmente. Estas populações 
constituem-se potencialmente promissoras fontes de linhagens parentais para o 
desenvolvimento de híbridos.

Não são muitas as informações disponíveis sobre heterose em combinações 
híbridas de cebola no Brasil. Costa & Dias (1967) e Costa (1978) relataram a 
ocorrência de heterose no híbrido interpopulacional Baia Piriforme x Barreiro. 
Contudo, este híbrido apresentou bulbos de coloração arroxeada (uma vez que a 
cultivar parental Barreiro possui bulbos roxos), o que limita o seu uso comercial, 
uma vez que no mercado se preferem bulbos amarelados. Maluf et al. (1990) estudaram 
a heterose em híbridos entre diferentes plantas (clones) da população Pira-Ouro com 
a população Baia Petrolini. O híbrido intervarietal, em média, não apresentou heterose 
em relação à Pira-Ouro, mas alguns híbridos de clones específicos de Pira-Ouro x 
Baia Petrolini foram vantajosos. Isso mostra ser necessário selecionar para capacidade 
de combinação dentro das populações. Santos-Júnior (1993) e Gomes (1993) 
estudaram a capacidade combinatória de clones da cultivar Pira-Ouro polinizados 
(topcrosses) pela população Pirana Precoce, o primeiro no sistema de cultivo do cedo 
através do método de bulbinhos, e o segundo no sistema de mudas (cultivo de inverno) 
(Santos-Júnior & Maluf, 1994; Gomes & Maluf, 1995). Em ambos os casos, a média 
dos topcrosses não apresentou vantagens relativamente às cultivares parentais. Contudo, 
houve grande variabilidade entre topcrosses, reflexo da grande variabilidade para 
capacidade de combinação existente dentro da população Pira-Ouro. Alguns híbridos 
foram definitivamente muito superiores em produtividade comercial à melhor cultivar 
parental.

Apesar de limitados, os estudos existentes permitem antever um grande 
potencial de populações de polinização aberta como Pira-Ouro para o desenvolvimento 
de híbridos comerciais. No entanto, algumas restrições se aplicam. Cultivares como 
Pira-Ouro e Pirana foram obtidas a partir de cruzamentos onde o genitor feminino 
era macho-estéril, e portanto, possuem citoplasma macho-estéril (S), não permitindo 
a seleção de linhagens mantenedoras (linhas B). As linhagens oriundas destas 
populações somente podem ser utilizadas na confecção de híbridos se empregadas 
como linhagens polinizadoras (linhas C). Alternativamente, a disponibilidade de 
técnicas de micropropagação de cebola in vitro (Rodrigues etal., 1996) pode permitir 
a dispensa do uso de linhas mantenedoras para a obtenção do genitor macho-estéril. 
Neste último caso, poder-se-iam utilizar clones macho-estéreis como genitores 
femininos, sem necessidade de linhagem mantenedora, abrindo novas perspectivas 
para o melhoramento da cebola visando à obtenção de híbridos comerciais: uma 
etapa demorada e trabalhosa do processo (identificação de linhagens Nms/ms) seria 
dispensável, e todas as cultivares adaptadas seriam fontes potenciais de genitores de 
híbridos (independentemente da ocorrência ou não do citoplasma N).

5. HETEROSE NAS CUCURBITÁCEAS

Embora alógamas, as cucurbitáceas em geral não apresentam queda de vigor 
em função da endogamia. Atribui-se este comportamento ao processo de seleção, 
onde, em virtude do tamanho avantajado das plantas, as populações provavelmente 
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tenham sido mantidas sob baixos tamanhos efetivos. A endogamia teria ocorrido 
durante o próprio processo de seleção, e eventuais genes deletérios responsáveis pela 
queda de vigor teriam sido paulatinamente eliminados. Assim, linhas puras podem 
ser utilizadas como cultivares comerciais - situação bastante frequente no mercado. 
No entanto, o uso de híbridos Ft tem sido crescente entre este grupo de hortaliças, 
em virtude de algumas de suas vantagens, que incluem também, mas não 
necessariamente, um elevado grau de heterose. Os métodos de produção de sementes 
híbridas variam conforme a espécie ou mesmo com a cultivar a ser produzida. Em 
pepino, a existência de linhagens ginóicas torna relativamente fácil a produção de 
sementes híbridas, e, portanto, leva a um custo de sementes relativamente baixo. Já 
em outros casos, como o da abóbora híbrida Tetsukabuto, a produção de sementes 
híbridas envolve proteção individual dos botões florais femininos antes e após a 
polinização (que é manual) com sacos de papel que permitam a exclusão de insetos 
polinizadores - processo que demanda bastante mão-de-obra e contribui para um 
custo mais elevado de produção.

5.1 PEPINO - Cucumis sativus L.

Desde as primeiras décadas do século XX a superioridade dos híbridos F[ de 
pepino é reconhecida. Hayes & Jones (1916) observaram heterose em pepino para 
produtividade e para número de frutos por planta, embora não para comprimento e 
peso médio dos frutos. Hutchins (1938) confirmou basicamente estes resultados, e 
também observou heterose para produção precoce. As diferenças em favor dos híbridos 
para produtividade diminuíam à medida que se aproximava o final da colheita - 
uma indicação que o maior efeito de heterose era sobre a precocidade. O advento da 
utilização de linhagens ginóicas de pepino, principalmente a partir da década de 
1970, possibilitou a produção econômica de sementes Fp e a produção de sementes 
híbridas se tornou comum.

Há uma certa controvérsia sobre o grau de heterose e tipo de ação gênica 
envolvido na expressão de caracteres em pepino. Há um conceito generalizado e 
antigo de que, em cucurbitáceas, não há redução em vigor devido à endogamia (Porter, 
1933; Scott, 1933), embora alguns estudos mostrem o contrário (Borghi, 1976). 
Smith (1977) obteve estimativas de componentes de variância para diversas 
características em pepinos para conserva, e verificou que a maior parte da variância 
genética associada à produtividade era aditiva - uma indicação de que o grau de 
heterose em pepino talvez não seja elevado. Por outro lado, Ghaderi & Lower (1979) 
verificaram que, em geral, em várias populações que diferiam no grau de 
heterozigosidade, esta tinha um efeito positivo em todos os caracteres relacionados a 
produtividade - o que foi explicado pela existência de locos gênicos com dominância 
parcial. Como conseqüência, Ghaderi & Lower (1979) consideram que a depressão 
por endogamia pode existir em pepino.

A existência de heterose em pepino foi documentada por vários autores. 
Ghaderi & Lower (1978) relataram que os híbridos foram mais produtivos do que os 
pais, e apresentaram maior estabilidade fenotípica. Num cruzamento entre uma 
linhagem endogâmica de pepino de conserva e uma linhagem do acesso exótico 
Cucumissativus var. hardwickii, Lower etal. (1982) observaram no Ft heterose relativa 
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ao pai superior, tanto para produtividade quanto para comprimento da rama principal. 
Giordano et al. (1982) encontraram valores de heterose relativa ao pai superior em 
vários híbridos de pepino para mesa para caracteres relacionados à produção. Já em 
pepino de mesa do tipo Aodai, os híbridos não foram, em geral, capazes de superar as 
cultivares de polinização aberta (Pinto, 1978), embora algumas combinações híbridas 
específicas tenham-se mostrado promissoras, com aumentos de até 35% no número 
de frutos comerciais. No pepino tipo caipira, Filgueira et al. (1986) relataram para 
produção precoce nos híbridos valores de heterose relativa ao genitor superior de até 
31%; para produção comercial acumulada, os valores foram em geral menores, e, em 
alguns casos, negativos.

Embora as vantagens dos híbridos de pepino sejam de há muito conhecidas, 
a disponibilidade de sementes híbridas foi, por muito tempo, limitada pelo alto 
custo da semente produzida, especialmente porque as cultivares ou linhagens 
disponíveis eram em geral monóicas (genótipo MM ff). Nestes casos, a produção 
de sementes híbridas deveria ser feita manualmente, com proteção das flores 
femininas seguida de polinização manual, e/ou com a eliminação manual dos botões 
florais masculinos antes da antese. A disponibilização de linhagens ginóicas (genótipo 
MM FF) facilitou significativamente a obtenção de sementes híbridas: como 
somente produzem flores femininas, estas linhagens se prestam sobremaneira como 
genitores femininos; usando-se uma linhagem monóica como genitor masculino, 
a polinização pode ser feita com abelhas, e na linhagem ginóica se colhem as sementes 
híbridas (genótipo MM Ff). A manutenção da linhagem ginóica é feita com a 
aplicação de sais de prata (nitrato ou tiosulfato de prata): o íon Ag* promove uma 
alteração da expressão de sexo - aparecem flores estaminadas, e a autofecundação 
(e manutenção) da linhagem ginóica é assegurada. Mesmo híbridos entre duas 
linhagens ginóicas (MM FF) podem ser facilmente obtidos, desde que, por ocasião 
da produção das sementes híbridas, uma das linhagens seja pulverizada com sais de 
prata, de modo a produzir (por algum tempo) flores estaminadas. Tanto os híbridos 
MM Ff como os MMFF podem ser considerados ginóicos, embora no primeiro 
caso, devido à dominância incompleta do alelo F, frequentemente se empregue a 
denominação “preferencialmente feminino” (devido ao aparecimento ocasional de 
flores masculinas). Híbridos ginóicos em geral são mais precoces do que cultivares 
monóicas (híbridas ou não), e potencialmente mais produtivos, especialmente nos 
casos em que os frutos são colhidos poucos dias após a polinização (caso dos pepinos 
para conserva).

5.2 ABÓBORAS - Cucurbita spp.

O gênero Cucurbita, que compreende as abóboras, abobrinhas, morangas, 
mogangos e gerimuns, é nativo das Américas. Há evidências, através de sítios 
arqueológicos, no sudoeste dos Estados Unidos, México e norte da América do Sul, 
que plantas pertencentes às espécies C. pepo, C. moschata, C. mixta e C. maxima já 
eram amplamente cultivadas na pré-colombiana (Whitaker & Robinson, 1986). Os 
primeiros relatos sobre o gênero Cucurbita foram feitos pelos primeiros exploradores 
das Américas, os quais indicavam que frutos do gênero já eram utilizados e consumidos 
pelos povos indígenas por ocasião de seu descobrimento (Paris, 1989).
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O principal produto olerícola das plantas do gênero Cucurbita é o fruto, que 
pode ser consumido na forma imatura (abobrinhas), cozida ou como salada ou na 
forma madura (abóboras), cozidas com açúcar (doces) ou sal (quibebes). Outras formas 
de consumo menos usuais são o de sementes torradas e salgadas e de ponteiras de 
ramas refogadas (cambuquira).

As espécies mais comumente utilizadas para consumo de frutos imaturos são 
C. pepo e C. moschata, e como frutos maduros C. maxima e C. moschata. Botanicamente 
o principal parâmetro de diferenciação entre estas espécies é a presença de pedúnculo 
pentagonal, não achatado na base nas plantas de C. pepo', pedúnculo pentagonal, 
achatado na base em C. moschata; e pedúnculo de secção arredondada, cortiço quando 
o fruto está maduro, em C. maxima.

Conforme relata Cardoso (1993), as principais cultivares de abobrinha, C. 
pepo, comercializadas no Brasil pelas companhias de sementes são: a) cultivares híbridas 
F(: Bianca e Noiva (Agroflora), Clarice e Clarinda (Agroceres), Clarita (Petseed) e 
Ipanema (Asgrow); b) cultivares de polinização aberta: Branca da Virgínia, Caserta e 
Tronco Branca (diversas companhias). Da espécie C. moschata as principais cultivares 
utilizadas como abobrinha são: a) cultivares híbridas: Duda (Agroflora); b) cultivares 
de polinização aberta: Comunzinha, Menina Brasileira e Piramoita (diversas 
companhias).

As plantas das cultivares de C. pepo comumente utilizadas como abobrinha 
possuem hábito de crescimento braquítico, e seus frutos apresentam formato cilíndrico 
levemente afilado na direção do pedúnculo ou bojudo. No ponto comercial, suas 
dimensões variam entre 15 a 20 cm de comprimento e 4 a 6 cm de diâmetro, pesando 
200 a 250 g. Paris et al. (1985) citam a cultivar Caserta como a mais tradicional 
representante deste grupo, apresentando formato cilíndrico/cônico, e coloração verde- 
clara com estrias verde-escuras. As plantas das cultivares de C. moschata podem possuir 
hábito de crescimento braquítico ou indeterminado, sendo os representantes mais 
tradicionais destes tipos as cultivares Piramoita e Menina Brasileira, respectivamente, 
que possuem frutos imaturos com pescoço e bojo. Recentemente foi introduzido no 
mercado brasileiro a cultivar híbrida Ft Duda, também pertencente a espécie C. 
moschata, mas que apresenta frutos de formato cilíndrico/cônico, similares aos frutos 
da cultivar Caserta (Delia Vecchia et al., 1993).

A monoicia natural em plantas do gênero Cucurbita favorece a polinização 
cruzada, podendo ocorrer autofecundação (Bushnell, 1922; Whitaker, 1962). Os 
resultados das pesquisas são, em alguns aspectos, contraditórios quanto à perda de 
vigor causada pela endogamia, nas espécies C. maxima, C. moschata e C. pepo. 
Autofecundação durante 10 gerações, em C. maxima, não afetou as características 
de vigor e capacidade reprodutiva (Cummings, 1928). Bushnell (1922) estudando 
o efeito da endogamia na espécie C. pepo, constatou que não ocorria necessariamente 
perda de vigor durante o processo de autofecundação. Peixoto (1987) a partir de 
uma população de espécie C. moschata, do grupo Baianinha, obteve linhagens com 
destacada produtividade, na maioria das características de qualidades de fruto, 
durante seis gerações de autofecundação. O autor afirma que essas linhagens 
poderão ser usadas como variedades de polinização aberta ou na produção de 
híbridos Fr
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Apesar de os resultados encontrados na literatura consultada suportarem a 
hipótese de reduzida depressão por endogamia em Cucurbita (Allard, 1971; Bushnell, 
1922; Cummings, 1928; Hume & Lovell, 1981; Hutchins & Croston, 1941; Peixoto, 
1987; Whitaker, 1962), alguns resultados de pesquisas mais recentes mostram 
depressão causada pela endogamia para várias características em C. pepo e C. maxima 
(Borgui, 1976; Chekalina, 1977). Chekalina (1977) em estudos realizados com linhas 
obtidas de três gerações de autofecundação, em diferentes variedades de C. maxima 
e C. pepo, observou depressão resultante da endogamia para potencial de germinação, 
presença de aclorofilados, taxa de crescimento e desenvolvimento, dias para antese 
das masculinas e femininas e peso de frutos. O efeito da endogamia deveu-se a genes 
letais e subletais, que estavam acobertados por outros genes (Bushnell, 1982; Crow, 
1948). Entretanto, as linhas obtidas apresentaram resultados diferentes com relação 
à perda de vigor. Outros investigadores também obtiveram resultados semelhantes 
(Borgui, 1976; Crow, 1948; Shifriss, 1947).

Conforme Allard (1971), apesar da alogamia na família Cucurbitaceae, as 
populações comportaram-se como autógamas com relação à depressão causada pela 
endogamia. Mas parecem coexistir, dentro de algumas espécies, populações com 
mecanismos genéticos complexos, que se comportam em alguns casos como 
populações autógamas e em outros, como alógamas (Borgui, 1976).

A ausência de depressão por endogamia em Cucurbita não implica que a 
heterose seja desprezível (Whitaker & Robinson, 1986). Cruzamentos dialélicos entre 
linhas endogâmicas de C. pepo, em geral, mostraram que as linhagens apresentaram 
menor vigor do que os híbridos Fr Mas algumas linhagens portadoras de genes 
dominantes foram superiores ou iguais aos híbridos Fp nas características avaliadas, 
indicando que a possível interação entre genes dominantes pode ser uma alternativa para 
explicar a superioridade dos híbridos em relação às linhas parentais (Borgui, 1976).

Em Cucurbita, dentre as vantagens do híbrido F( sobre as variedades de 
polinização aberta, podem ser destacadas precocidade, maior uniformidade, redução 
no comprimento da rama e maturação mais uniforme (Curtis, 1940; Doijode & 
Sulladmath, 1982; Doijode & Sulladmath, 1983; Peixoto, 1987; Whitaker & 
Robinson, 1986). O alto custo, porém, de produção das sementes híbridas Fj (Hume 
& Lovell, 1981), bem como a necessidade de aquisição destas pelo agricultor, em 
cada plantio, são fatores limitantes ao seu cultivo. Assim, como as variedades de 
polinização aberta podem produzir tanto quanto os híbridos, estas podem constituir 
uma alternativa economicamente mais viável. Além disso, sabe-se que a adoção de 
um único genótipo resulta em vulnerabilidade genética na cultura, trazendo sérios 
prejuízos à manutenção da variabilidade genética das espécies do gênero Cucurbita 
(Gardingo,1986; Gopalakrishaman etal., 1980). Por outro lado, parece possível obter 
genótipos mais precoces, com menor comprimento de ramas laterais, maturação 
concentrada e alto vigor, selecionando-se variedades a partir de populações portadoras 
do gene braquítico Bu.

Sendo o fruto imaturo de abobrinha o produto de valor olerícola, a heterose 
comercial é representada principalmente pelo aumento do número de frutos por planta 
e pela precocidade. Heterose em abobrinha foi primeiramente registrada por Curtis 
(1940). Curtis (1941) trabalhando com populações parentais e gerações F] e F2 em C. 
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pepo, relatou valores de heterose em colheita precoce, de 114% sobre a média parental 
(Hmp), e 87% sobre o parental superior (Hps). Na geração F2 obteve valores de 87% 
e 64% respectivamente. Em relação a colheita total, o autor obteve na geração F] valores 
de Hmp = 16% e Hps = 0; e na geração F2 valores de Hmp = 10% e Hps = -7%. Apesar 
dos poucos dados disponíveis, Curtis (1941) sugere efeitos de sobredominância para o 
caráter precocidade. Sirohi et al. (1986) também obtiveram dados que sugerem efeito 
de sobredominância para precocidade de florescimento em C. moschata.

Outro trabalho demonstrando a heterose do híbrido F! em C. pepo foi relatado 
por Elmstrom (1978). Trabalhando com abobrinhas de coloração amarela, mostrou 
que 9 híbridos comerciais Fj foram, em média, 46% mais produtivos do que as 3 
variedades padrões, em colheita precoce, e 19% em colheita total. No grupo de 
abobrinhas de coloração verde, 12 híbridos comerciais Ft foram, em média, 20% 
mais produtivos do que as 2 variedades padrões em colheita precoce, e 24% em 
colheita total. Comparando-se o melhor híbrido Ft com a melhor variedade padrão, 
a vantagem do grupo amarelo foi de 52% em colheita precoce e 22% em colheita 
total; no grupo verde a vantagem foi de 61 % e 41 %, respectivamente.

Koch (1995) trabalhando com C. pepo observou valores de heterose para 
produção total na ordem de 48%, e para produção precoce de até 58%, porém a 
comparação da magnitude relativa da CGC e CEC mostrou nitidamente a 
predominância dos efeitos gênicos aditivos envolvidos na expressão dos caracteres 
estudados. Firpo et al. (1998) ao calcular a heterose relativa ao melhor dos genitores 
em C. pepo obteve valores para precocidade de número de frutos na ordem de 275,4%, 
e para número total de frutos na ordem de 41,1%. Estes resultados parecem justificar 
a adoção, por parte do produtor, de cultivares híbridas F] em abobrinhas, o que 
explica seu uso crescente entre os agricultores brasileiros.

No segmento de abóboras secas, a partir da década de 1970, generalizou-se 
no Brasil o uso comercial de uma abóbora híbrida de origem japonesa, denominada 
Tetsukabuto (na verdade, há diversas Tetsukabuto no mercado, dependendo das 
linhagens utilizadas como genitores e das firmas que as produzem). Trata-se de híbrido 
interespecífico entre C. maxima x C. moschata, utilizado em escala comercial. Em 
virtude de se tratar de cruzamento interespecífico, as Tetsukabuto são macho-estéreis, 
e requerem o uso de um polinizador (C. maxima ou C. moschata) para produção 
normal de frutos. Apesar desta limitação, a Tetsukabuto é um híbrido bastante vigoroso 
e produtivo (embora a exata grandeza da heterose no cruzamento não possa facilmente 
ser conhecida, devido à indisponibilidade das linhagens parentais para comparação). 
Possui frutos em torno de 2 kg, com excelente qualidade culinária, e bastante resistentes 
ao transporte - fatores que podem explicar sua aceitação.

O sucesso da Tetsukabuto importada levou alguns autores brasileiros (Pedrosa, 
1981; Cheng et al., 1982) a também explorarem híbridos entre C. maxima x C. 
moschata, que fossem competitivos com os importados, mas as dificuldades na 
produção de híbridos interespecíficos em escala comercial no Brasil (baixa 
produtividade em sementes, contaminações de lote por sementes da linha parental 
feminina, e dificuldades no treinamento de mão-de-obra para a polinização manual) 
tornaram esta alternativa pouco viável. Uma outra abordagem foi apresentada por 
Maluf (não publicado), que propôs o desenvolvimento de híbridos intra-específicos 



346 Recursos Genéticos e Melhoramento - Plantas

de C. maxima, no qual uma das linhagens parentais é braquítica (tipo moita): os 
híbridos - denominados Samantha ou Poliana, cujos frutos tem coloração e formato 
semelhantes ao Tetsukabuto - tem hábito compacto, o que lhes permite alta densidade 
de plantio (10000 a 14000 plantas por hectare), e, com isso, têm produtividade 3 a 
4 vezes a produtividade de uma cultivar normal não compacta (35 a 40 toneladas 
por hectare). Do ponto de vista de produção comercial de sementes, a produção 
destes híbridos intra-específicos é mais fácil, o que viabiliza a sua produção no país: 
dispensa-se a polinização manual, limitando-se a mão-de-obra à remoção dos botões 
florais masculinos da linhagem feminina antes da antese, após o emprego do etephon 
(regulador de crescimento que suprime parte das flores masculinas na linhagem 
materna) (Rezende, 1992). A técnica empregada nesta produção é semelhante à 
empregada pela maioria das empresas de sementes para a produção de híbridos intra- 
específicos de abobrinha C. pepo.

5.3 MELÃO - Cucumií melo L.

Híbridos de melão têm sido empregados, especialmente a partir dos anos 90, 
nas regiões brasileiras produtoras, notadamente no Rio Grande do Norte. São híbridos 
nacionais ou importados, que aliam maior resistência a doenças a uma maior 
produtividade, relativamente à cultivar tradicional de polinização aberta Amarelo. 
Têm, em geral, características de formato, coloração e conservação de frutos 
semelhantes às da cultivar Amarelo, e, como esta, pertencem ao grupo denominado 
inodorus (melões não aromáticos com elevada conservação de frutos em pós-colheita).

Atualmente, a maioria das cultivares de melão plantadas no Brasil, tanto para 
o mercado externo como para exportação, pertence ao grupo inodorus, cujos frutos, 
de alta conservação, não se destacam da planta quando atingem a maturidade, e 
permitem condições mais simples de manejo e transporte. O emprego de alguns 
híbridos F! de melão do tipo Amarelo tem sido responsabilizado por uma queda na 
qualidade (teor de sólidos solúveis) dos frutos colhidos, embora a produtividade 
total por unidade de área seja incrementada (Pedrosa1). No entanto, há indicações de 
que esta situação se refira a apenas um ou a poucos híbridos, uma vez que em outros 
casos este problema parece não existir.

Plantio em maior escala de melões dos tipos cantalupensis e reticulatus - tipos 
predominantes na Europa e EUA - em regiões produtoras do Nordeste são limitados 
pela sua baixa capacidade de conservação dos frutos. Estes melões são aromáticos e 
exigem técnicas mais aprimoradas de determinação de ponto de colheita, uma vez 
que se forma em torno do pedúnculo do fruto uma camada de abscisão, responsável 
pelo destacamento do fruto da planta quando plenamente maduro. Posteriormente, 
o transporte, sob condições ideais, deve ser feito sob frigorificação, prática que não é 
comum no grupo inodorus.

Uma perspectiva interessante que se abre para o melhoramento genético do 
meloeiro do grupo cantalupensis (e presumivelmente também do grupo reticulatus') é 
o do uso de híbridos Fj para a melhoria de sua capacidade de conservação pós- 
colheita. Estudos recentes de Shellie & Wolf (1995) sugerem que híbridos Fj de 
meloeiro entre os grupos inodorus e reticulatus podem representar um considerável 
avanço no sentido de retardar a maturação e melhorar a conservação pós-colheita, 
relativamente ao genitor reticulatus (embora não relativamente ao inodorus) (Tabela 1).
'Pedrosa, J.F. (Escola Superior de Agricultura de Mossoró) Comunicação Pessoal, 1999.
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TABELA 1. Características de maturação de fruto e conservação de frutos de melão dos grupos inodorus, 
reticulatus e de seu híbrido Fr

Tipo de cultivar de 
meloeiro

Taxa de respiração durante 
maturação

Produção de etileno 
durante maturação

Abscisão do fruto 
maduro

var. inodorus baixa baixa nao
var. reticulatus alta 10 vezes maior sim
F1 (inodorus x 

reticulatus)
baixa similar à. var. 

reticulatus
sim, mas 2 a 4 dias 

mais tardia do que na 
var. reticulatus

Adaptado de Shellie & Wolf (1995)

Wang & Ng (1998) mediram os picos de etileno durante a maturação de 
frutos de melões inodorus, cantalupensis e seus híbridos Fr Verificaram, em média, 
que o pico nos tipos cantalupensis foi seis vezes superior ao pico nos inodorus (137 
ppm versus 23 ppm); nos híbridos F^ foi em média 66 ppm - um valor intermediário 
aos genitores, que sugere ação gênica aditiva. Os autores sugerem que o valor do pico 
de etileno parece ser o mais útil índice para determinar a capacidade de conservação 
pós-colheita dos frutos nos dois cultigenes e em seus híbridos. Embora a ausência de 
heterose para tamanho do pico do etileno seja evidente, as conclusões de Wang & 
Ng (1998) sugerem que um significativo grau de ‘heterose-padrão’ relativa ao grupo 
cantalupensis no que tange à capacidade de conservação.

6. HETEROSE NAS CRUCÍFERAS

As crucíferas (brassicáceas) compreendem um grande número de espécies 
dos gêneros Brassica e Raphanus, principalmente, e englobam desde hortaliças folhosas 
(couve, couve-flor, couve-brócolos, repolho, couve-de-Bruxelas, couve-chinesa, 
mostardas de folhas), raízes comestíveis (rábano, rabanete, nabo), condimentos 
(mostardas-de-grão) até plantas oleaginosas (colza, canola). Dentre as hortaliças, as 
de maior importância econômica correspondem aos diferentes cultigenes da espécie 
Brassica oleracea: repolho (5. oleracea var. capitata), couve-flor (B. oleracea var. botrytis), 
couve-brócolos (B. oleracea var. italica), couve-manteiga (5. oleracea var. acephald), 
repolho crespo ou de Sabóia (B. oleracea var. sabauda), couve-de-Bruxelas (5. oleracea 
var. gemmifera), couve-rábano (5. oleracea var. gongy Iodes), o ‘gallillon (5. oleracea 
var. alboglabra).

As brássicas são espécies alógamas de polinização entomófila, onde a 
predominância da alogamia nas populações é em geral assegurada pela existência de 
loco altamente polimórfico, com múltiplos alelos para auto-incompatibilidade (de 
tipo esporofítico). Em geral a endogamia leva à queda de vigor (com exceção de 
algumas populações, normalmente selecionadas sob baixos tamanhos efetivos de 
população, e nas quais a frequência de alelos para auto-incompatibilidade costuma 
ser baixa ou mesmo nula). Híbridos entre linhagens endogâmicas podem mostrar 
restauração do vigor (heterose) e mostram maior uniformidade (genética e fenotípica) 
do que cultivares não híbridas. O uso de cultivares híbridas é amplamente disseminado, 
e em repolhos, brócolos, couve-de-Bruxelas (e, em escala ligeiramente menor, couve- 
flor) constitui a quase totalidade das sementes comercializadas no Japão, Estados 
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Unidos e Europa. Sementes híbridas são obtidas normalmente através do emprego 
de linhagens auto-incompatíveis, obtidas a partir da seleção de plantas auto- 
incompatíveis encontradas nas populações de polinização aberta. Outros sistemas de 
controle de polinização, como a macho-esterilidade citoplasmática, têm sido também 
utilizados, mas em menor escala.

6.1 REPOLHO - Brassica oleraccavar. capitata

Tradicionalmente, cultivares de repolho exigem um certo número de horas 
de frio para o florescimento, que em muitos casos dificilmente pode ser satisfeito na 
maioria das regiões brasileiras. Por esta razão, o melhoramento do repolho no Brasil, 
a partir da década de 1950, tem-se limitado em geral a populações subtropicais locais 
(Louco, Louquinho, União). Estas populações e suas contrapartidas existentes em 
alguns poucos países também tropicais e subtropicais (Venezuela, Taiwan), apresentam 
a característica básica de florescerem mesmo sob invernos relativamente amenos, 
como os prevalecentes nas regiões de latitute próximas aos trópicos de Capricórnio 
ou de Câncer. Se, por um lado, esta habilidade permite a existência de programas de 
melhoramento de repolho no país, por outro lado limita a utilização destes materiais 
melhorados ao cultivo de verão: o emprego comercial de tais repolhos subtropicais 
no inverno dos trópicos pode levar ao florescimento prematuro das plantas, que as 
inutiliza para fins comerciais.

E compreensível, pois, que tenham predominado no mercado brasileiro 
materiais de repolho provenientes de países temperados, menos suscetíveis ao 
pendoamento prematuro no inverno. Repolhos ‘nacionais’ (subtropicais) ficavam 
limitados ao plantio de verão, quando as cultivares importadas muitas vezes não 
chegavam a produzir cabeças comerciais sob altas temperaturas. A partir da década 
de 1960, foram sendo introduzidos híbridos de origem japonesa, que, em virtude de 
sua maior uniformidade, ganharam fatias substanciais do mercado de sementes. 
Inicialmente tardios e bastante suscetíveis a doenças como a podridão negra (causada 
pela bactéria Xanthomonas campestris pv. campestris, e problema especialmente no 
verão), seu plantio em condições ideais era limitado ao período de inverno, deixando 
o mercado no verão aberto à competição do germoplasma nacional. A partir da 
década de 1980, principalmente, novos híbridos japoneses, mais precoces, uniformes, 
com cabeças pequenas (1,5-2,0 kg) e tolerantes à podridão negra, foram introduzidos. 
Estes híbridos podem atualmente ser plantados durante todo o ano, e têm por este 
motivo constituído a quase totalidade das sementes comercializadas no país.

Apesar destas dificuldades, vários estudos têm sido conduzidos no Brasil nas 
últimas décadas visando à obtenção de híbridos comerciais de repolho. Ikuta (1971) 
obteve híbridos entre linhagens oriundas da população ‘Louco’ e germoplasma de 
origem japonesa, o que levou posteriormente à criação dos híbridos de verão Mogiano 
e ESALQ-84. Empresas privadas também investiram na criação de híbridos a partir 
de germoplasma nacional, e vários híbridos para o cultivo de verão, como Chumbinho 
e Master, bastante tolerantes à podridão negra, foram lançados. A partir de 
cruzamentos entre repolhos de verão brasileiros e híbridos japoneses, Giordano et al. 
(1990) obtiveram uma população de repolho de verão denominada ‘União’, com 
ampla variabilidade genética, que pudesse ser utilizada como fonte de germoplasma 
e de onde pudessem ser extraídas linhagens parentais para programas de hibridação. 
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Pereira (1994) avaliou o potencial da população União para o desenvolvimento de 
híbridos intra e interpopulacionais. Os ensaios foram conduzidos na região de Campinas- 
SP, durante o inverno, de maneira a se poder avaliar a tendência ao pendoamento 
prematuro, que pode limitar a competitividade dos eventuais híbridos daí derivados 
relativamente ao seus competidores importados. Embora se tivesse encontrado ampla 
variabilidade genética entre as combinações híbridas experimentais para precocidade, 
compacidade e qualidade de cabeça, e tendência ao pendoamento prematuro, em geral 
estes híbridos (notadamente os intrapopulacionais) foram inferiores nestes aspectos aos 
híbridos japoneses utilizados como testemunhas. A população União não se revelou, 
pois, promissora no curto prazo para a obtenção de linhagens que levem à obtenção de 
híbridos competitivos com importados no mercado brasileiro.

6.1 COUVE-FLOR - Brassicailtnctawr. botrytis

No Brasil, o desenvolvimento de híbridos de couve-flor derivou da necessidade 
de se estender o plantio de verão, de modo a permitir produção da hortaliça na meia- 
estação (transição entre verão e outono, principalmente), em regiões do cinturão 
verde de São Paulo. A cultivar de polinização aberta Piracicaba Precoce, criada por 
Marcílio Dias (ESALQ/USP) em 1952 (Dias, 1966), é adaptada ao cultivo de verão 
no sudeste do Brasil, mas seu plantio de modo a produzir cabeças na meia-estação 
frequentemente se frustrava pela elevada suscetibilidade ao pendoamento prematuro 
(buttoning): sendo uma cultivar altamente intolerante a baixas temperaturas (que 
induzem o buttoning), a incidência da anomalia era alta na meia-estação, onde a 
temperatura noturna pode ser com freqüência 20 ou mais graus centígrados inferior 
à temperatura diurna. Híbridos entre Piracicaba Precoce e populações locais de couve- 
flor de inverno mostraram-se também apropriados para a cultura de verão, mas 
tolerantes às variações de temperatura na meia-estação e ao buttomng. O interesse 
despertado por estes híbridos foi tal que por volta de 1960 iniciou-se a produção 
comercial de sementes híbridas, utilizando-se técnicas de polinização manual (Ikuta 
& Paterniani, 1979). Dentro de poucos anos, o processo de polinização manual na 
produção de sementes híbridas foi substituído pelo uso de linhagens homozigóticas 
para alelos de auto-incompatibilidade (Ikuta & Paterniani, 1979) - processo mais 
utilizado para a produção de sementes híbridas de crucíferas em todo o mundo.

Embora tornada mais fácil pela utilização de linhagens auto-incompatíveis, a 
tecnologia de produção de sementes de couve-flor no Brasil ainda comporta melhorias. 
Em particular, dois aspectos merecem atenção: melhor sincronização do florescimento 
entre as linhagens parentais e a procura de novos genitores com melhor capacidade 
de combinação. Baldini & Silva (1985a) demonstraram que a população Piracicaba 
Precoce, frequentemente utilizada como fonte de linhagens parentais, é geneticamente 
variável para data de maturação, peso da cabeça, número de folhas, diâmetro e 
qualidade da cabeça. Tanto a variação genética aditiva quanto a não-aditiva foram 
importantes (Baldini & Silva, 1985b): a queda na produção de sementes por planta 
em consequência da endogamia ilustra a importância da variação genética não-aditiva. 
Esta variação intrapopulacional pressupõe variação para capacidade de combinação 
entre plantas de ‘Piracicaba Precoce’, quando usadas em combinações híbridas, o 
que foi posteriormente confirmado por Maluf et al. (1988a) e Maluf et al. (1989).
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Em 1969, uma produção piloto de 20 kg de sementes híbridas foi obtida por 
Hiroshi Ikuta (ESALQ/USP), com o uso de linhagens auto-incompatíveis; a partir 
de 1974/75, essa técnica passou a ser empregada por empresas privadas de sementes 
na obtenção de híbridos comerciais (Ikuta & Paterniani, 1979). No entanto, a 
produção de sementes híbridas de couve-flor ainda enfrenta dificuldades (Maluf et 
al., 1988b). A produção de híbridos deverão é inerentemente difícil, devido à natureza 
contrastante das linhagens parentais: a linhagem parental de inverno deve ser 
transplantada no campo semanas antes da linhagem de verão, de maneira a permitir 
sincronização do florescimento, mas o intervalo exato entre os plantios é sujeito a 
variações de ano para ano, dependendo das temperaturas. Além disso, a obtenção de 
linhagens endogâmicas com boa capacidade de combinação e homozigotas para auto- 
incompatibilidade é um processo laborioso (intensivo em mão-de-obra) e demorado, 
levando com freqüência 5-6 anos ou mais. O processo pode ser abreviado com o uso 
de técnicas de clonagem de plantas in vitro, disponíveis para couve-flor (Torres et al., 
1978): plantas auto-incompatíveis (homozigóticas ou não para auto- 
incompatibilidade) e macho-estéreis (macho-esterilidade genética ou citoplasmática) 
podem ser mantidas e produzidas economicamente por técnicas in vitro, 
independentemente do grau de endogamia, e podem ser utilizadas como genitores 
de híbridos comerciais. A viabilidade desta alternativa na produção de híbridos foi 
demonstrada, não somente para couve-flor (Maluf et al., 1988b; Maluf & Corte, 
1990a), mas também para o repolho (Maluf & Corte, 1990b; Souza et al., 1998).
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1. INTRODUÇÃO

As espécies vegetais perenes, tais quais as essências florestais e as frutíferas 
arbóreas, apresentam vários aspectos biológicos peculiares, que tornam o 
melhoramento genético das mesmas bastante diferenciado do melhoramento de 
culturas anuais. Dentre os referidos aspectos citam-se: sobreposição de gerações, ciclo 
reprodutivo longo, reprodução sexuada e assexuada, expressão dos caracteres ao longo 
das várias idades. Em conseqüência destes fatores tem-se os seguintes reflexos no 
melhoramento destas espécies: utilização dos indivíduos selecionados, para produção 
durante vários anos, fato que demanda muito rigor e precisão nos métodos de seleção; 
uso de avaliações repetidas em cada indivíduo ao longo do tempo; seleção envolvendo 
comparações de indivíduos de diferentes gerações e portanto avaliados em diferentes 
condições ambientais, fato que requer o uso de métodos de avaliação genética mais 
elaborados; seleção também (além da seleção para os efeitos aditivos) para os efeitos 
não aditivos dos alelos tendo em vista a propagação vegetativa dos indivíduos 
selecionados; relevância da unidade de seleção “indivíduo” em detrimento da unidade 
de seleção “média de grupos de indivíduos”, fato que demanda a predição dos valores 
genéticos (aditivos e não aditivos) individuais para fins de seleção; redução na taxa de 
sobrevivência das plantas nos experimentos ao longo das idades, fato que, associado 
à sobreposição de gerações, tende a gerar dados desbalanceados para uso na estimação 
de parâmetros genéticos e na predição dos valores genéticos individuais. Outro fator 
a considerar nestas espécies refere-se à possível alteração no controle genético dos 
caracteres ao longo das idades.

A maioria das espécies arbóreas é alógama (menos de 5% de autofecundação) 
ou apresenta sistema reprodutivo misto (em que predominam os cruzamentos mas 
ocorrem autofecundações em taxas inferiores a 50% e superiores a 5%), sendo raras 
as autógamas. Com base no exposto, a presente dissertação aborda o melhoramento 
de espécies vegetais perenes alógamas ou de sistema reprodutivo misto, enfatizando 
as espécies florestais, mas cujos desenvolvimentos podem ser estendidos para aplicações 
nas espécies frutíferas arbóreas ou outras espécies perenes, desde que as mesmas sejam 
diplóides ou alopoliplóides, pratiquem também a reprodução sexuada e sejam avaliadas 
ao nível de indivíduos. Para espécies perenes autógamas (tais como a Leucaena 
leucocephala, Coffea arabica e o pessegueiro) uma abordagem quantitativa envolvendo 
componentes de variância genética e métodos de seleção foi realizada por Resende & 
Medrado (1994).

2. ESTRUTURA GERAL DOS PROGRAMAS DE MELHORAMENTO 
DE ESPÉCIES PERENES

A partir do estabelecimento e avaliação de uma população experimental 
constituída por famílias obtidas sob determinado delineamento de cruzamento, a 
seleção é praticada visando atender aos objetivos: produção de propágulos melhorados
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FIGURA 1. Esquema geral dos programas de melhoramento de 
espécies perenes.

para plantio comercial; 
formação da população de 
cruzamento para gerar as 
famílias a serem avaliadas 
no subsequente ciclo 
seletivo.

Pode-se verificar, 
pelo esquema da Figura 1, 
que as duas ações principais 
em que o melhorista atua 
para melhorar o germo- 

plasma são a seleção e a realização de cruzamentos para geração de uma nova população 
experimental. Assim, a eficiência dos diferentes programas de melhoramento de 
espécies perenes resulta dos diferentes procedimentos de seleção e delineamentos de 
cruzamento utilizados.

Os tópicos seguintes contemplam procedimentos que permitem ao melhorista 
de espécies arbóreas maximizar o progresso genético com seleção, enfatizando a 
predição de valores genéticos e a seleção bem como os delineamentos de cruzamento. 
Detalhes adicionais referentes às estratégias de melhoramento de espécies perenes 
são encontrados em Eldridge et al. (1993), Baudouin et al. (1997) e Resende (1999a).

3. VALORES CENÉTICOS, FENOTÍPICOS E COMPONENTES DE 
VARIÂNCIA

O valor fenotípico (y) de um caráter quantitativo em uma população panmítica 
é dado por:

y = p + a + d + e (1) 

ignorando a epistasia, em que:

p = média genotípica; 

a = efeito genético aditivo;

d = efeito de dominância;

e = efeito ambiental;

p + a = valor genético aditivo;

p + a + d = valor genotípico;

g = a + d = efeito genotípico.

Com base no modelo (1), a variabilidade fenotípica da população pode ser 
decomposta em:

(2)
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em que:

o2 = variância fenotípica;

o2 = variância genética aditiva;

od = variância genética de dominância;

cr2 = variância ambiental;

crg - o, + od = variancia genotípica.

Avaliando-se o caráter quantitativo mais de uma vez no indivíduo, o modelo 
(1) pode ser expandido para:

y = p + a + d + p + et (3)

em que:

e = p + e;

p = efeito de ambiente permanente;

e_ = efeito de ambiente temporário;

p + a+ d + p = valor fenotípico permanente.

Sob o modelo (3) tem-se o2 = cr2 + o2 , onde cr2 e o2 , referem-se à 
variância de ambiente permanente e de ambiente temporário, respectivamente.

Em associação com os modelos (1) e (3), definem-se os seguintes parâmetros:

cr2 ct2 o2h2 = —|- = —---- ;-------  = —----- -— ---------  = herdabilidade individual no sentido restrito;
o2 ct2+o2+q2 ct2+o2+ct2+CT2,

h2 = +°d = +,CTd = “7——----- r- = herdabilidade individual no sentido
oy a.+CTj+o2 CT2+ad+o2+ac2

amplo;
. _2 . 2 ~2,_2 . „2

CTa+CTd+CTp CTa + CTd + CTp

p =------- i—- = ——2—r-H-Oy d1+Od+CTp + CT2

Quando as famílias são implantadas em parcelas contendo vários indivíduos, 
o modelo (3) deve ser expandido para:

y=p + a + d + p + et + c (4) 

repetibilidade individual.

em que c refere-se ao efeito permanente da parcela, com variância o2 .
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Com base no modelo (4) define-se o parâmetro:

c2 = —r---- 7----- f---- - ----- - = correlação intraclasse entre os indivíduos da parcela,
cr +0Í+0 +ct +o a d p et c

devida ao ambiente comum da parcela.

Ainda com base no modelo (4), a repetibilidade passa a ser definida como

2 2 2 2
CTa +üd+Crp+Oe

P ~ 2 2 2 2 2

As quantidades de principal interesse para o melhorista são os valores genéticos 
aditivos, quando o objetivo for a propagação sexuada dos indivíduos selecionados ou 
os valores genotípicos quando o objetivo for a propagação assexuada. Como essas 
quantidades são variáveis aleatórias desconhecidas, as mesmas devem ser preditas a 
partir dos valores fenotípicos. De maneira genérica, o princípio da regressão linear é 
empregado para a predição dos efeitos aditivos (a) e genotípicos (g), ou seja, a técnica 
da regressão permite inferir em que proporção y explica a e g, conforme os preditores 
apresentados a seguir, os quais estão associados à seleção massal:

â = P.,yly -E(y)1 = P,.y(y-m) = C^V (.a’,y^ (y-p) = h2 (y—p)
Var(y)

g = Pg.y [y - E(y)l = Pg.y (y - m) = cov(g.y) 
Var (y)

(y-p) = h2 (y-p) , em que:

Pay e Ppv= coeficientes de regressão dos efeitos aditivos e genotípicos sobre o valor 
fenotípico, respectivamente, os quais equivalem às herdabilidades 
individuais no sentido restrito e no sentido amplo, respectivamente.

Se medições repetidas são realizadas sobre cada indivíduo, os preditores de a 
e g a partir do valor fenotípico médio das várias medições ( y ) são dados por:

â = P1,p(y-M) =
COV (a,y) 

Var(y) (y-M) =
mh2

l + (m-l) p
(y-M)

g = Pg.y(y-M) = COV (g.y) 
Var(y)

(y-p) =
mh2

l + (m-l) p
(y-H)

Verifica-se a importância dos parâmetros h2, h2 e p para a predição dos 
valores genéticos e genotípicos. Também o parâmetro c2 é relevante neste contexto, 
especialmente quando delineamentos experimentais com várias plantas por parcela 
são utilizados, conforme se verá nos tópicos seguintes.
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4. ESTIMAÇÃO SIMULTÂNEA DA HERDABILIDADE E 
REPETIBILIDADE A PARTIR DE DADOS BALANCEADOS

Considerando a avaliação de f famílias em b blocos casualizados com n 
indivíduos por parcela e m medições por indivíduo, tem-se o esquema (assumindo 
que as interações famílias x medições e blocos x medições não são significativas) da 
análise de variância (método de quadrados mínimos) conforme apresentado na Tabela 
1. Nesta tabela são apresentados os quadrados médios associados à avaliação (para o 
caráter produção de massa foliar) de 15 famílias de meios-irmãos de erva-mate, em 6 
blocos casualizados, com 3 plantas por parcela e 3 medições por indivíduo, conforme 
Resende (1999b).

A obtenção dos quadrados médios (QM) pode ser realizada em três etapas: a) 
análise de variância ao nível de médias de parcela (Vencovsky & Barriga, 1992) para 
obtenção dos QMs referentes as três primeiras fontes de variação; b) obtenção do 
QM Indivíduo (I)/Parcela trabalhando-se ao nível de médias (através das medições) 
de indivíduo; c) análise de variância de dados individuais em classificação cruzada 
ignorando a estrutúra experimental (Cruz & Regazzi, 1994) e a fonte de variação 
indivíduo (esta deve ser computada e depois ignorada), para obtenção dos dois últimos 
QM’s da Tabela 1.

Com base na Tabela 1, as seguintes estimativas de componentes de variância 
e parâmetros genéticos podem ser obtidas:

ô* = Q6 = 3,73997 = variância ambiental temporária;

= (3/ 4) ô* + ôj + ôp = Q4 - Qs / m = 5,30437 = variância permanente dentro de

ô* = Q3 - Q4 / n = 0,91753 = variância permanente entre parcelas ou variância do 
ambiente comum da parcela;

TABELA 1. Quadrados médios (QM) e esperanças (E) associados à análise de variância ao nível de médias 
de parcela envolvendo medidas repetidas em espécies perenes.

Fontes de variação GL QM E(QM)
Bloco (b-1) = 5 Q( = 31,47208
Família (f-1) = 14 QJ= 4,62181 ^L + ^ + CT2+bcr2

nm n

Resíduo (b-l)(f-l)=70 Q,= 3,10120 2 2
G« 4. a*' +a2 
nm n c

Indivíduo (I)/Parcela (n-1) fb = 180 Q,= 19,65308 <2

-------+ CTW

Medição (M) (m-1) = 2 Qs» 338,26439

IxM (m-l)(nfb-l) = 538 Q.= 3,73997 4

Total mnfb-1 = 809



Melhoramento de espécies perenes 363

TABELA 2. Multiplicadores de h2 em função da taxa de autofecundação e grau de dominância.
Taxa de autofecundação

(%)
Multiplicador* em ausência de 

dominância
Multiplicador* em presença de 

dominância completa
1,00(02215) 1,00 (0,25)

5 0,91 (0,28) 0,93 (0,27)
10 0,83 (0,30) 0,89 (0,28)
15 0,76 (0,33) 0,83 (0,30)
20 0,69 (0,36) 0,81 (0,31)
25 0,64 (0,39) 0,78 (0,32)
30 0,59 (0,42) 0,74 (0,34)
35 0,55 (0,46) 0,71 (0,35)
40 0,51 (0,49) 0,68 (0,37)

'Fator de correlação para a herdabilidade, considerando que a estimativa não corrigida foi obtida usando 4<t2 no numerador da h2. 
Valores entre parênteses referem-se à correlação genética média entre os indivíduos da família.

âf = (1/4) ô2 = (Q2 — Q3)/b = 0,25349 = variância genética entre famílias de meios- 
irmãos;

--------------- 5------------- = 0 0992 = herdabilidade no
«2 * 2 «2 <2 ' 2cr + cr + cr + cr + o„ a d p c et . .

sentido restrito;
a 2 * 2 * 2

i_ crf+ow+oc 
P A-2 i A-2 i A-2 i A-2

Of + ow + oc + oct
ô2 +ôj +ô2 +ô2 , ... . .

= —— = o,6339 = repetibihdade;
CTa+CTd+CTp+CTc+CU

c2 = — ---- -—-— ----- — = 0,0896 = correlação intraclasse devido ao ambiente comum
ô?+o2+ct2+ct2

da parcela.

A herdabilidade no sentido amplo ( h2) pode ser estimada a partir de teste 
clonal segundo o mesmo delineamento e procedimentos de análises similares aos 
descritos para a estimação de h2.

Para espécies de sistema reprodutivo misto, as estimativas de h2 podem ser 
corrigidas levando-se em consideração a taxa de autofecundação praticada pela 
população em questão, conforme Resende etal. (1995a). NaTabela 2 são apresentados 
os fatores (multiplicadores) de conversão das h2 obtidas a partir da avaliação de 
progênies de polinização aberta.

5. MÉTODOS DE SELEÇÃO

Os procedimentos ótimos de predição de valores genéticos e seleção no 
melhoramento de espécies perenes podem ser resumidos em dois: índice usando 
todos os efeitos aleatórios do modelo estatístico (índice multiefeitos) para o caso 
balanceado; BLUP (melhor predição linear não viciada) individual para o caso 
desbalanceado.
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O método do índice multiefeitos pode ser utilizado eficientemente na seleção 
envolvendo experimentos com alta taxa de sobrevivência. Nos demais casos o 
procedimento BLUP individual tende a ser mais acurado.

6. SELEÇÃO A PARTIR DE DADOS BALANCEADOS: ÍNDICE 
MULTIEFEITOS

6.1 AVALIAÇÃO DE FAMÍLIAS EM EXPERIMENTOS NO DELINEAMENTO DE 
BLOCOS AO ACASO COM VÁRIAS PLANTAS POR PARCELA E UMA 
MEDIÇÃO POR INDIVÍDUO

Neste caso, o índice multiefeitos para a predição dos efeitos aditivos (para a 
seleção visando o plantio por sementes) dos indivíduos do experimento é dado por 
(Resende & Higa, 1994): 

h = â = b,(yijk - y^J+b/y, -y ) + b3(yii - y. -y . + y ) ; em que:

b,= (,-p.)h!
i-Pgh2-p6(h:-h2)-c2

=-----0,75 h------ a famílias de meios-irmãos.
1-0,25 h2—c2 F

b ________________________ O-P,) h"_______________________=_____________0,75 h2____________ ,
3 l + (n —1) [pe h2+jie (h2-h2) + c2]-n [p, h2+pg (h2-h2)] l + (n-l)(0,25 h2+c2)-n 0,25 h2 ’ 

para famílias de meios-irmãos.

[l + (nb-l) p,] h2
2 l + (n-l) [p, h2 + pt (h2-h2) + c2] + (b-l) n [p, h2+p, (h2-h2)] 

para famílias de meios-irmãos.

[l + (nb-l) 0,25] h2 
l+(n-l)(0,25 h2+c2) + (b-l) n 0,25 h2

Yijic , Pij., yL , y.j. e y = valor do indivíduo, média da parcela, média da família, 
média do bloco e média geral, respectivamente.

pg = correlação genética aditiva intraclasse entre os indivíduos da progênie (p = 0,25 
para meios-irmãos epf = 0,5 para irmãos germanos).

pg = correlação genética de dominância intraclasse entre os indivíduos da progênie 
(p = 0 para meios-irmãos e p = 0,25 para irmãos germanos).

o S

n e b = número de plantas por parcela e de blocos, respectivamente.

O termo bj equivale à herdabilidade no sentido restrito para a seleção de 
indivíduos dentro de parcela, ao passo que o termo b2 equivale à herdabilidade no 
sentido restrito para a seleção entre famílias, corrigida para o tamanho finito da 
amostra (Resende, 1991).

O índice multiefeitos para a predição de efeitos genotípicos (para a seleção 
visando o plantio via propagação vegetativa) é dado por:
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= g = (bi + b4)(yijk -yii.)+(b2 + b5)(yi. -y...)+(b3 + bó)(yij. -yi.. -y.j. + y...) ,emque: 

(1-Mg) (hf -h2) h,2-h2 r _
b2 =------------- --------------------- =--------2------------ , para lamíhas de meios-irmaos;

l-pgh2-Mg (h2-h2)-c2 1-0,25 h2-c2

b =_________________ [l + (nb-l) H,] (h;-h2)_________________ =______________ hj-h2______________
’ l + (n-l) [pg h2 + pg (hj-h2) + c2] + (b-l) n [P> h2 + pg (h2 - h2)]" 1 + (n -1)(0,25 h2+c2) + (b-l) n 0,25 h2 ’ 

para famílias de meios-irmãos;

b =____________________(1-M,) (h.2-h2)___________________ =_____________h,2-h2____________ ;
6 l + (n-l) [pg h2 +ng (h2 -h2) + c2]-n [pg h2+pg (h2-h2)] l + (n-l)(0,25 h2+c2)-n 0,25 h2 ’ 

para famílias de meios-irmãos.

A seleção de matrizes com base no comportamento de suas progênies de 
meios-irmãos deve ser baseada em efeitos genéticos aditivos preditos por:

I3 = â = b7 (jq -y ) , em que:

_ (1/2) nb h2
7 “ l + (n-l) (0,25 h2 +c2) + (b-l) n 0,25 h2

Como exemplo considere os dados da Tabela 3.
Considerando os parâmetros h2=0,1635, h2 =0,2453 e c2=0,0779, têm-se na 

Tabela 4 as predições para os efeitos aditivos e genotípicos associados aos indivíduos 
da Tabela 3.

Os resultados apresentados na Tabela 4 são facilmente obtidos trabalhando- 
se com os parâmetros h2, h2 e c2 apresentados anteriormente, com os dados da Tabela 
3 e com as fórmulas associadas a I(, I2 e I .

TABELA 3. Dados referentes à avaliação do caráter diâmetro de Eucalyptus grandis, no delineamento de 
blocos ao acaso. Famílias de meios-irmãos.

Indivíduo Bloco Família (Matriz) Árvore Diâmetro (cm)
4 1 1 1 9,87
5 1 1 2 14,48

1 2 1 8,91
7 1 2 2 14,64

1 3 1 ■B 9,55 ■■
9 1 3 2 7,96

2 1 1 16,07 Ml
ii 2 1 2 14,01

1 >2 2 2 1 7,96 H
13 2 2 2 21,17

2 3 1 ■■ 10,19
15 2 3 2 9,23
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TABELA 4. Coeficientes de ponderação (b.) das diferentes informações fenotípicas e efeitos aditivos e 
genotípicos preditos para os indivíduos apresentados na Tabela 3.

b 1 Indivíduos
Efeitos aditivos 
preditos pelo 

índice I,

Efeitos genotípicos 
preditos pelo 

índice I2

Efeitos aditivos 
preditos pelo 

índice I,
b, = 0,1392 1 - - 0,4370
b2 = 0,2384 2 - - 0,3178
b} = 0,1183 3 'f T ' - -0,7548
b, + b4= 0,2320 4 0,0224 -0,1083
b2+ b, = 0,3065 5 0,6641 0,9611 -
b3 + b6 = 0,1971 6 -0,1554 -0,3649
b7» 0,2724 7 0,6422 0,9643 -

8 -0,4760 -0,5417
gumnni 9 -0,6973 -0,9106 ■■■■

10 0,5649 0,7958
11 02782 0,3179 -
12 -0,6065 -1,1168

■■Ml 13 1,2321 1,9475 -
14 -0,6675 -0,8609
15 -0,8011 -1,0836 MHHil

Verifica-se que a ordem dos melhores indivíduos pode mudar quando o 
objetivo for a propagação sexuada ou assexuada. No presente caso, o indivíduo n°. 
13 é o melhor tanto para a propagação sexuada quanto assexuada, mas o segundo 
melhor indivíduo para propagação sexuada é o n°. 5 e o segundo melhor para a 
propagação assexuada é o n°. 7.

6.2 AVALIAÇÃO DE CLONES EM EXPERIMENTOS NO DELINEAMENTO DE BLOCOS 
AO ACASO COM VÁRIAS PLANTAS POR PARCELA E UMA MEDIÇÃO POR 
INDIVÍDUO

Neste caso, a predição dos efeitos genotípicos dos clones deve ser realizada 
pelo índice:

= g = b8 (yi..-y...)>em que:

b„ =--------------- ;-----r2---------------- -  = herdabilidade no sentido amplo ao nível de8 l + (n-l)(h>c2) + (b-l)nhj H

médias de clones.

Usando o mesmo conjunto de dados apresentados na Tabela 3, porém 
tomando as famílias como clones e os indivíduos dentro de famílias como seus rametes, 
estimou-se b8= 0,5410 ( h( = 0,2453 e c2= 0,0779 e os efeitos genotípicos dos clones 
foram preditos (por I4) como 0,8678; 0,6311 e -1,4989 para os clones 1, 2 e 3, 
respectivamente.
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6.3 AVALIAÇÃO DE FAMÍLIAS EM EXPERIMENTOS NO DELINEAMENTO DE 
BLOCOS AO ACASO COM VÁRIAS PLANTAS POR PARCELA E VÁRIAS 
MEDIÇÕES POR INDIVÍDUO

A realização de medidas repetidas de um caráter no indivíduo ao longo do 
tempo é comum no melhoramento de espécies como a erva-mate (Resende et al., 
1995b), a seringueira (Gonçalves etal., 1990), o coqueiro (Siqueira, 1982), o cacaueiro 
(Dias & Souza, 1993), o cupuaçuzeiro (Fonseca et al., 1990; Costa et al., 1997), o 
guaranazeiro (Valois et al., 1979) e também em espécies florestais, em associação 
com medidas incrementais de crescimento (Resende, 1999b).

Nesta situação, o índice multiefeitos depende adicionalmente do parâmetro 
repetibilidade (p) e para a predição dos efeitos aditivos (visando a propagação sexuada) 
é dado por:

I5 = â = b, (yijk -yij..) + b10 (yL -yj + b„ (y,. -y. -y. + y ) , em que:

b =______________(l-p8) m h2______________ _ __________ 0,75 m h2_________

1 + (m — 1) p — m [pg h2 + pg (h2 — h2) + c2] 1 + (m — 1) p — m (0,25 h2 + c2)

para famílias de meios-irmãos.

b ____________________________[1 + (nb — 1) pg] m h2____________________________
‘° ~ l + (m-l) p + (n-l) m[pg h2+pg (h2 -h2) +c2]+ (b-1) nm [pg h2+pg (hf-h2)] =

[1+ (nb — 1) 0,25] m h2 c -1- J=---------------------- i— ---------—, ---------------------------- , para ramilias de meios-
l + (m —1) p + (n — 1) m (0,25 h2+c2) + (b —1) nm 0,25 h2

irmãos.

b =_____________________________ Íl-P,]nih2_____________________________ =

l + (m-l)p + (n-l) m [pg h2+pg (h2-h2) + c2]-nm [pg h2+pg (h2-h2)]

0,75 m h2 c >- ------------------------------------------------------------------------ , para ramnias de meios- 
l + (m —1) p + (n —1) m (0,25 h2+c2) —nm 0,25 h2

irmãos.

m= número de medições (avaliações) por indivíduo.

yijk. > yij- > yi... > y.j.. e y... = médias do indivíduo, da parcela, da família, do bloco e 
geral, respectivamente.

Verifica-se pelas fórmulas de b(), b)0 e bH, que a realização de várias medições
(m) por indivíduo contribui para minimizar (desde que a repetibilidade não seja 1) 
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as variâncias fenotípicas ao nível de médias e, conseqüentemente, para maximizar a 
eficiência seletiva.

O índice multiefeitos para a predição dos efeitos genotípicos (visando a 
propagação assexuada) é dado por:

I6=g = (b9 + bi2) (yijk.-yij.)+(bio + bi3) (yi...-y....)+(bn + bu) )(y,j..-y>...-y.,..

em que:

_ (l-pg) m (h2 —h2) _ m(h2—h2)

12 1 + (m -1) p - m [pg h2 + pg (h2 - h2) + c2] 1 + (m -1) p-m (0,25 h2 + c2)

para famílias de meios-irmãos.

=________________________ [l + (nb —1) pg] m (h2-h2)_________________________=
13 l + (m —1) p + (n —1) m[pg h2 +pg (h2 -h2) + c2] + (b-l) nm [pg h2 +pg (h2 -h2)]

=___________________m (b> ~ b )__________________  , para famílias de meios-
l + (m-l) p + (n-l) m (0,25 h2+c2) + (b-l) nm 0,25 h2

irmãos.

b =__________________________(1-Rj m (h2-h2)__________________________=
14 l + (m —1) p + (n —1) m [pg h2 +pg (h2 - h2) + c2]-nm [pg h2 +pg (h2 — h2)]

=________________m m, n 2_______________ , para famílias de meios-irmãos.
l + (m-l) p + (n —1) m (0,25 h2+c2) — nm 0,25 h2

A seleção de matrizes com base no comportamento de suas progênies de 
meios-irmãos deve ser baseada nos valores genéticos preditos por:

í7 =â = b15 (y. -y )

_ (1/2) nb m h2
15 1 + (m- 1) p + (n-1) m (0,25 h2+c2) + (b —1) nm 0,25 h2

Como exemplo, considere os dados da Tabela 5.
Considerando os parâmetros h2 = 0,1457; h2 = 0,2185, p = 0,4166 e 

c2 = 0,1166, têm-se na Tabela 6 as predições dos efeitos aditivos e genotípicos associados 
aos indivíduos da Tabela 5.



Melhoramento de espécies perenes 369

TABELA 5- Dados referentes à avaliação do caráter diâmetro em Eucalyptusgrandis, no delineamento de 
blocos ao acaso, com m = 2 medições por indivíduo. Famílias de meios-irmãos.

Observações Indivíduos Bloco Família Árvore (Matriz) Medição Diâmetro (cm)
1 3 1 1 1 1 9,87
2 3 1 1 1 2 10,00
3 4 1 1 2 1 14,48
4 4 1 1 2 2 15,00
5 5 1 2 1 1 8,91
6 5 1 2 1 2 9,00
7 6 1 2 2 1 15,00
8 6 1 2 2 2 14,64
9 7 2 1 1 1 9,55
10 7 2 1 1 2 10,00
H 8 2 1 2 1 8,00
12 8 2 1 2 2 7,96
13 9 2 2 1 1 15,00 J|
14 9 2 2 1 2 16,07
15 10 2 2 2 1 14,01 H
16 10 2 2 2 2 14,50

TABELA 6. Coeficientes de ponderação (b.) das diferentes informações fenotípicas e efeitos aditivos e 
genotípicos preditos para os indivíduos apresentados na Tabela 5.

b.1 Indivíduos
Efeitos aditivos 
preditos pelo 

índice I,

Efeitos genotípicos 
preditos pelo 

índice I(

Efeitos aditivos 
preditos pelo 

índice 1
b,,- 0,1967 1 - - -0,4341
b10 = 0,2729 2 - - 0,4341
bH = 0,1386 3 -0,6285 -0,9027
b,2 = 0,3279 4 0,3169 0,6728

..

bB = 0,3509 5 -0,4211 -0,8466 - 1.1
b|4 = 0,2309 6 0,7327 1,0765
b15 « 0,3119 7 -0,4273 -0,5675

8 -0,7805 -1,1561
9 0,7298 1,0716 ■■■■■■
10 0,4780 0,6519

6.4 AVALIAÇÃO DE CLONES EM EXPERIMENTOS NO DELINEAMENTO DE BLOCOS 
AO ACASO COM VÁRIAS PLANTAS POR PARCELA E VÁRIAS MEDIÇÕES 
POR INDIVÍDUO

Neste caso, a predição dos efeitos genotípicos dos clones deve ser realizada 
pelo índice:

I» =g = b16 (Yi...-yJ >em que:

b _ nbm h2
16 l + (m-l) p + (n-l) m (h2 +c2) + (b-l) nm h2 

amplo ao nível de médias de clones.

= herdabilidade no sentido
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Usando o mesmo conjunto de dados apresentados na Tabela 5, porém 
tomando as famílias como clones e os indivíduos dentro de famílias como seus rametes, 
estimou-se blfi=0,5904 ( h2 =0,2185; p=0,4166 e c2=0,l 166 e os efeitos genotípicos 
(I8) foram preditos como -0,8217 e 0,8217 para os clones 1 e 2, respectivamente.

6.5 AVALIAÇÃO DE FAMÍLIAS DE IRMÃOS GERMANOS E DE MEIOS-IRMÃOS 
OBTIDAS SOB CRUZAMENTOS FATORIAIS OU DIALÉLICOS, NO 
DELINEAMENTO DE BLOCOS AO ACASO

Nesta situação definem-se as seguintes quantidades fenotípicas:

Y = média geral.

f = ( Y. - Y ) = efeito da capacidade geral de combinação do genitor i.

m. = ( Yj — Y ) = efeito da capacidade geral de combinação do genitor j.

fm..= (Y. -Y - Yj + Y ) = efeito da capacidade específica de combinação entre 
os genitores i e j.

eijk = ( Yijk - Yjj - Y k + Y )= efeito da parcela.

d.jkl = ( \jki - Yi k )= efeito de indivíduo dentro de parcela.

yi... e y.j.. = médias das famílias de meios-irmãos dos genitores i e j, respectivamente.

7:,.. = médias da família de irmãos germanos oriunda do cruzamento entre os genitores 
i e j.

y k = média do bloco k.

yijk. = média da parcela ijk.

yijki = valor individual.

Nesta situação, o índice multiefeitos para predição de efeitos aditivos dos 
indivíduos do experimento é dado por:

íg = â = b17 f; + blg ntj + b19 fm- + b20 eijk + b21 dijkl , em que:

í nbm + 2 A , 2 
b _ ______________________________________ l >________________________________________

17 l + (n-l) [0,5 U+0,25 (h2-h2) + c2] + (b-l) n [0,5 h2+0,25 (hj - h2)]+ (m-2) nb 0,25 h2

k_______________________________________PrP_____________________________________

18 l + (n-l) [0,5 h2+0,25 (h2-h2) + c2] + (b-l) n [0,5 h2+0,25 (h2-h’)] + (f-2) nb 0,25 h2

_____________________________________ 0,25 h2_____________________________________
l + (n-l) [0,5 h2+0,25 (h2-h2) + c2]+(b-l) n [0,5 h2+0,25 (h2-h2)]-2nb 0,25 h2

______________ 0,5 h2______________

l + (n —1) c2-0,5 h2-0,25 (h2-h2)
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___________ 0,5 h2___________
1-0,5 h2-0,25 (h2-h2)-c2

, em que:

n, b, m e f = número de plantas por parcela, de blocos, de genitores masculinos e de 
genitores femininos, respectivamente.

Os efeitos aditivos dos genitores femininos podem ser preditos empregando- 
se o índice:

I10 = â = b22 (y. - y ) , em que:

nbm

11 l + (n —1) [0,5 h2+0,25 (h2-h2) + c2] + (b-l) n [0,5 h2+0,25 (h2 -h2)]+ (m-2) nb 0,25 h2

Os efeitos aditivos dos genitores masculinos podem ser preditos empregando- 
se a mesma expressão para I , porém substituindo m por f e y-,„ por y j .

Para a predição dos efeitos genotípicos dos indivíduos, o seguinte índice deve 
ser empregado:

In-g-(bi7+b23) fi+(b18+b24) rrij+(b19 + b25) frrv + (b20 + b26) +(b21 + b27) d^,

em que:

(h2-h2)
b _ ________________________________________ 4_________________________________________________

25 l + (n-l) [0,5 h2 + 0,25 (h2-h2) + c2] + (b-l) n [0,5 h2+0,25 (h2 -h2)[ + (m-2) nb 0,25 h2

__________________________ [1 + (nb — l)(l/4)] (h2 -h2)__________________________
l + (n-l) [0,5 h2+0,25 (h2 —h2) + c2] + (b-l) n [0,5 h2+0,25 (h2-h2)]-2nb 0,25 h2

___________0,75 (h2 -h2)___________

l + (n-l) c2-0,5 h2-0,25 (h2-h2)

0,75 (h2-h2)
1-0,5 h2-0,25 (h2-h2)-c2

Como exemplo, considere os dados apresentados na Tabela 7.
Considerando os parâmetros h2 = 0,25; h2 = 0,30 e c2 = 0,08, têm-se na 

Tabela 8, os resultados da predição dos efeitos aditivos e genotípicos associados aos 
indivíduos da Tabela 7.

O procedimento de predição de valores genéticos pela técnica do índice 
multiefeitos é também relevante nas seguintes situações: seleção envolvendo vários 
experimentos, seleção envolvendo o delineamento em látice, seleção envolvendo várias 
populações e seleção envolvendo variáveis com distribuição binomial. Preditores para
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estas situações foram apresentados detalhadamente por Resende (1999b). Predições 
de valores genéticos podem ser computadas através dos softwares Selegen (Resende et 
al., 1994a) e DFREML (Meyer, 1998).

TABELA 7. Dados referentes à avaliação do caráter diâmetro em Eucalyptus 
blocos ao acaso. Famílias obtidas sob cruzamentos fatoriais.

■grandis, no delineamento de

Indivíduos Bloco Macho (M) Fêmea (F) Família Árvore Parcela Diâmetro (cm)
1 1 1 3 1-3 1 1 9,87 '■
2 1 1 3 1-3 2 1 14,48
3 1 1 4 1-4 1 2 8,91 91
4 1 1 4 1-4 2 2 14,64
5 1 2 3 2-3 1 3 9,55 .||
6 1 2 3 2-3 2 3 7,96

■■■ 1 2 4 2-4 1 4 .16,07 H
8 1 2 4 2-4 2 4 14,01

■ 9 2 1 3 1-3 1 5 7,96 '91
10 2 1 3 1-3 2 5 21,17

■ 11 2 1 4 1-4 1 6 10,19 m
12 2 1 4 1-4 2 6 9,23
13 2 2 3 2-3 1 7 15,00 m
14 2 2 3 2-3 2 7 16,07
15 2 2 4 2-4 1 8 14,01 JB
16 2 2 4 2-4 2 8 14,50

TABELA 8. Coeficientes de ponderação (b.) das diferentes informações fenotípicas e efeitos aditivos e 
genotípicos preditos para os indivíduos apresentados na Tabela 7.

b 1 Indivíduos Efeitos aditivos preditos 
pelo índice I,

Efeitos genotípicos preditos 
pelo índice I

b17 « 0,41876 1 -0,5279 -0.5788
b„ = 0,41876 2 0,2085 0,3785
b„ = 0,12594 3 -0,6711 -0,8901 ,3H
b20 = 0,13263 4 0,2442 0,2998
b2, = 0,15974 5 -0,0857 -0,2230
b22 = 0,67000 6 -0,3397 -0,5532
b„ = 0,47739 7 0,7504 0.9973 ,<Si
b24= 0,47739 8 0,4213 0,5695
b25 = 0,21410 9 -1,1074 -1,3322
b26 = 0,17242 10 1,0029 1,4111
b,7= 0,20766 11 -0,6202 -0,8239

12 -0,7736 -1,0233
13 0,3915 ■K 0,397OHBBi
14 0,5624 0,6196
15 0,2330 0.3248 '.JB
16 0,3113 0,4265

Ml* -0,4489 -0,4489 ’BB
M2* 0,4489 0,4489
F3‘* 0,0229 0,0209 ”^83
F4" -0,0209 -0,0209

• genitores masculinos; ” genitores femininos. Prcdiçóes pelo índice I|o.
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7. SELEÇÃO A PARTIR DE DADOS DESBALANCEADOS: BLUP 
INDIVIDUAL

O procedimento BLUP (melhor predição linear não viciada) ou metodologia 
de modelos mistos foi desenvolvido por melhoristas de animais (Henderson, 1973) 
e tem sido bastante aplicado no melhoramento florestal (White & Hodge, 1989; 
Resende et al., 1993; Resende et al., 1996a; Bueno Filho, 1997), mas apresenta, 
aparentemente, apenas 3 relatos de utilização no melhoramento de espécies 
arbóreas frutíferas (Soh, 1994; Durei et al., 1998; Resende & Dias, 2000). O 
BLUP é, atualmente, o procedimento padrão para a seleção em presença de 
dados desbalanceados (alta mortalidade, diferentes gerações, diferentes idades, 
vários experimentos, diferentes delineamentos, dentre outros fatores de 
desbalanceamento).

7.1 AVALIAÇÃO DE FAMÍLIAS DE MEIOS-IRMÃOS NO DELINEAMENTO DE BLOCOS 
AO ACASO COM VÁRIAS PLANTAS POR PARCELA E UMA MEDIÇÃO POR 
INDIVÍDUO

Nesta situação, o modelo linear misto adequado para a descrição dos dados 
equivale a:

y = Xf + Za + Wc + e, em que:

y , f, a, c e e — vetores de dados, de efeitos fixos (médias de blocos), de efeitos aditivos 
(aleatório), de efeitos de parcelas (efeitos aleatórios de ambiente comum 
das parcelas) e de erros aleatórios, respectivamente.

X, Z e W - são matrizes de incidência conhecidas, formadas por valores 0 e 1, as 
quais associam as incógnitas f, a e c ao vetor de dados y, respectivamente.

A metodologia de modelos mistos permite estimar f pelo procedimento de 
quadrados mínimos generalizados e predizer a e c pelo procedimento BLUP. Para 
obtenção destas soluções basta resolver o seguinte sistema de equações lineares, o 
qual é denominado equações de modelo misto (MME):

7’ XX X'Z X'W -1 rx-yl
â = Z'X ZZ + A^X, Z'W z'y
c W'X W'Z W’W + IX2_ W’y

1 -h2- c2 x 1_ h2-c2

h2 ; - c2

A e I = matrizes de parentesco genético aditivo e matriz identidade de ordem apropriada 
aos dados, respectivamente.

Empregando-se os dados apresentados na Tabela 3, têm-se as matrizes de 
incidência:
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0 1 0 0 0 0 0 0 0 0

Y

0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0

0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0

1 0 0 0 0 0 0 0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0

1 0 0 0 0 0 0
0
0
0
0
0
0
0
0
0

1 0 0 0 0 0
0
0
0
0
0
0
0
0

1
0
0
0
0
0
0
0

0 0 0 0
1 0 0 0
0
0
0
0
0
0

1 0 0
0
0
0
0
0

1 0
0
0
0
0

1
0
0
0

A matriz I no caso é de ordem 6 e a matriz A com a inclusão das 3 matrizes 
equivale a:

1.0000
0
0

0.5000
O.5OOO

0
1.0000

0
0
0

0
0

1.0000
0
0

0.5000
0
0

1.0000
0.2500

0.5000
0
0

0.2500
1.0000

0
0.5000

0
0
0

0
0.5000

0
0
0

0
0

0.5000
0
0

0
0

0.5000
0
0

0.5000
0
0

0.2500
0.2500

0.5000
0
0

0.2500
0.2500

0
0.5000

0
0
0

0
0.5000

0
0
0

0
0

0.5000
0
0

0
0

0.5000
0
0

0 0.5000 0 0 0 1.0000 0.2500 0 0 0 0 0.2500 0.2500 0 0
0 0.5000 0 0 0 0.2500 1.0000 0 0 0 0 0.2500 0.2500 0 0

A = 0 0 0.5000 0 0 0 0 1.0000 0.2500 0 0 0 0 0.2500 0.2500
0 0 0.5000 0 0 0 0 0.2500 1.0000 0 0 0 0 0.2500 0.2500

0.5000 0 0 0.2500 0.2500 0 0 0 0 1.0000 0.2500 0 0 0 0
0.5000 0 0 0.2500 0.2500 0 0 0 0 0.2500 1.0000 0 0 0 0

0 0.5000 0 0 0 0.2500 0.2500 0 0 0 0 1.0000 0.2500 0 0
0 0.5000 0 0 0 0.2500 0.2500 0 0 0 0 0.2500 1.0000 0 0
0 0 0.5000 0 0 0 0 0.2500 0.2500 0 0 0 0 1.0000 0.2500
0 0 0.5000 0 0 0 0 0.2500 0.2500 0 0 0 0 0.2500 1.0000

Considerando os parâmetros empregados no item 6.1, isto é, h2 = 0,1635, e 
c2 = 0,0779, tem-se = 4,639 e X2 = 9,738. Resolvendo as MME, obtém-se o vetor 
de soluções:

10,9017
13.1050
0,4370
0,3178

-0,7548
0,0224
0,6641

-0,1554
0,6422

-0,4760
fl -0,6973

â = 0,5649
c 0,2782

-0,6065
12321

-0,6675
-0,8011

0,1585
0,1073

-0,2658

0,2579
0,1955

-0,4534
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No vetor de soluções, os dois primeiros valores referem-se às estimativas BLUE 
(melhor estimação linear não viciada) das médias dos blocos 1 e 2, respectivamente, os 
três valores seguintes referem-se aos efeitos genéticos aditivos preditos para as 3 matrizes, 
os 12 valores seguintes referem-se aos efeitos genéticos aditivos preditos das progênies 
(descendentes) e os 6 últimos valores referem-se aos efeitos preditos para as parcelas.

Dessa forma, a metodologia de modelos mistos fornece simultaneamente as 
estimativas BLUE dos efeitos fixos e as predições BLUP dos efeitos aleatórios. Verifica- 
se que as soluções apresentadas para os efeitos aditivos são equivalentes às apresentadas 
na Tabela 4, para o método do índice multiefeitos. De fato, quando os dados são 
balanceados os métodos BLUP e índice multiefeitos são idênticos, ou seja, nesta 
situação o método do índice multiefeitos é BLUP.

7.2 AVALIAÇÃO DE CLONES NÃO APARENTADOS NO DELINEAMENTO DE BLOCOS 
AO ACASO COM VÁRIAS PLANTAS POR PARCELA E UMA MEDIÇÃO POR 
INDIVÍDUO

Neste caso, o modelo linear misto adequado à descrição dos dados equivale a: 

y = Xf + Zg + Wc + e, em que:

y, f, g, c e e - vetores de dados, de efeitos fixos (médias de blocos), de efeitos 
genotípicos (aleatórios), de efeitos de parcelas (aleatórios) e de erros 
aleatórios, respectivamente.

X, Z e W — são matrizes de incidência para f, g e c, respectivamente.

As equações de modelo misto para a estimação dos efeitos fixos e predição 
dos efeitos aleatórios equivalem a:

X'X X'Z X'W -1 X

ZX Z'Z + IÀ, Z’W Z'y
W’X W’Z W’W + IÀ.2_ Wy

l-h2-c2

Usando o mesmo conjunto de dados apresentados na Tabela 3 (conforme 
especificado no tópico 6.2) e os parâmetros h2 = 0,2453 e c2 = 0,0779, obtêm-se os 
efeitos genotípicos preditos equivalentes a 0,8678; 0,6311 e -1,4989, para os clones 
1, 2 e 3, respectivamente.

7.2 AVALIAÇÃO DE FAMÍLIAS EM EXPERIMENTOS NO DELINEAMENTO DE 
BLOCOS AO ACASO COM VÁRIAS PLANTAS POR PARCELA E VÁRIAS 
MEDIÇÕES POR INDIVÍDUO

Nesta situação, o modelo linear misto adequado à descrição dos dados equivale 
a: 

y = Xf + Za + Zd + Wc + Tp + e, em que:
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y, f, a, d, c, p e e - vetores de dados, de efeitos fixos (médias de blocos), de efeitos 
aditivos (aleatórios), de efeitos de dominância (aleatórios), de 
efeitos de parcelas (aleatórios), de efeitos de ambiente permanente 
(aleatórios) e de erros aleatórios (ambiente temporário), 
respectivamente.

X, Z, W e T - matrizes de incidência para f, a(d), c e p, respectivamente.

As equações de modelo misto equivalem a:

X'y- 

z'y 
z'y 
Wy

XX X'Z X'Z X’W X'T

â Z’X ZZ + A’1!, ZZ Z’W Z'T

d = Z'X zz Z'Z+D-'X2 Z'W Z'T

c W'X wz W'Z WW + IX, W'T

_P. TX TZ TZ T'W tt+ix4 Ty

, em que:

A e D = matrizes de parentesco aditivo e de dominância, respectivamente.

Usando o mesmo conjunto de dados apresentados na Tabela 5 e os 
parâmetros h2 = 0,1457; h" = 0,2185;p = 0,4166 e c2 = 0,1166, obtêm-se predições 
para os efeitos aditivos (â) e efeitos genotípicos ( g = â + d ) idênticas às apresentadas 
na Tabela 6.

7.4 AVALIAÇÃO DE CLONES NÃO APARENTADOS EM EXPERIMENTOS NO 
DELINEAMENTO DE BLOCOS AO ACASO COM VÁRIAS PLANTAS POR 
PARCELA E VÁRIAS MEDIÇÕES POR INDIVÍDUO

Neste caso, o modelo linear misto adequado à descrição dos dados equivale a: 

y = Xf + Zg + Wc + Tp + e.

As equações de modelo misto equivalem a:

’f" X’X xz X'W X'T ' -1 X'y'

g Z'X Z'Z + IX, Z'W Z'T Z'y
c W'X W'Z W'W + IX2 W’T Wy

_P_ T'X T'Z TW T'T + IX3 .T'y.

1 -P x -1_p x -1_p X,-—.
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CTg + CTp + Oc2 . 2 _ CTP

P CTg+CTp+CT<+CT< CTg+CTp+G<+CTe

Usando o mesmo conjunto de dados apresentados na Tabela 5 (conforme 
especificado no tópico 6.4) e os parâmetros h2 = 0,2185; r = 0,4166 e c2 = 0,1166, 
obtém-se os efeitos genotípicos preditos ( g ) equivalentes a -0,8217 e 0,8217 para 
os clones 1 e 2, respectivamente.

7.5 AVALIAÇÃO DE FAMÍLIAS DE IRMÃOS CERMANOS E DE MEIOS-IRMÃOS 
OBTIDAS SOB CRUZAMENTOS FATORIAIS OU DIALÉLICOS NO 
DELINEAMENTO DE BLOCOS AO ACASO COM VÃRIAS PLANTAS POR 
PARCELA

Nesta situação, o modelo linear misto adequado aos dados equivale a:

y = Xf + Za + Zd + Wc + e

As equações de modelo misto equivalem a:

f 'X'X X'Z X'Z X'W T1 X
.

â zx Z'Z + A'X1 zz Z’W Z'y

d Z'X Z'Z Z'Z + D’ Z'W Z'y

c W'X W'Z W'Z W'W + IÀ.3_ W'y_

1 -h2- c2 , 1 -h2-c2 , l-h2-c2
À. - 1 —

h2 h2-h2 3 2
C

Usando o mesmo conjunto de dados apresentados na Tabela 7 e os parâmetros 
h2 = 0,25; h2 = 0,30 c2 = 0,08, obtém-se as predições para os efeitos aditivos (â) e 
efeitos genotípicos ( g = â + d ) idênticas às apresentadas na Tabela 8.

O procedimento BLUP individual associado a vários experimentos (com 
interação genótipo x ambiente), ao delineamento em látice, à seleção envolvendo 
várias populações e à seleção envolvendo vários caracteres simultaneamente foi 
apresentado em detalhes por Resende (1999b).

8. PRECISÃO NA SELEÇÃO E INTERVALOS DE CONFIANÇA DE 
VALORES CENÉTICOS

De maneira geral, os valores genéticos preditos (â) não são iguais aos valores 
genéticos verdadeiros (a) dos indivíduos. A proximidade entre estes dois valores pode 
ser avaliada com base na estatística denominada acurácia (Van Vleck et al., 1987), a 
qual refere-se à correlação entre os valores genéticos preditos e os valores genéticos 
verdadeiros dos indivíduos e é simbolizada por r . Em geral, quanto maior a acurácia 
na avaliação de um indivíduo, maior é a confiança na avaliação e no valor genético 
predito deste indivíduo.

A distância (â - a) entre os valores genéticos preditos e os verdadeiros é função 
da quantidade (1 - r ) e a estatística denominada variância do erro de predição
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(PEV) dada por PEV = Var (â-a) = (l-r?) fornece uma medida da precisão na 
avaliação dos indivíduos. A predição pela metodologia do modelo individual - BLUP 
é “Best” no sentido de minimizar a Var (â-a) ou seja, maximiza a precisão. A grande 
utilidade da PEV, entretanto, refere-se à possibilidade de se calcular o desvio-padrão 
(erro) e o intervalo de confiança dos valores genéticos preditos e, consequentemente, 
obter-se uma medida de risco na utilização de determinados indivíduos. Por 
exemplo, um valor genético predito de â = 20 m de altura em uma espécie florestal, 
associado a uma acurácia de r.a= 0,80 e uma variância aditiva oa2 = 5 m2, permite a 
obtenção do seguinte intervalo de confiança (IC) para o valor genético predito: 
IC = â±t [(1- r2 ) a2 ]1/2= 20±l,96 [(1-0,82) 5]1/2 = 20±2,63=17,37 I---- 1 22,63. O
valor de t utilizado (1,96) corresponde ao valor da distribuição t de Student associado 
a 95% de confiança e grande número de graus de liberdade. Assim, para o presente 
exemplo, pode-se dizer, com 95% de confiança, que o verdadeiro valor genético do 
indivíduo está entre 17,37 m e 22,63 m.

Genericamente, a acurácia pode ser obtida pela expressão ^=[1—PEV. / o2 ]l/2, 
em que PEV édado por diag(C22) o2 , sendo C22 conforme especificado na expressão 
(7), item 12.

Os sumários de avaliação genética de indivíduos de espécies perenes em geral 
apresentam os valores genéticos preditos e a acurácia na avaliação de cada indivíduo. 
E importante ressaltar que os valores genéticos preditos dos diferentes indivíduos 
podem ser comparados diretamente entre si, independentemente da acurácia. As 
diferentes quantidades e qualidades das informações dos indivíduos já foram 
consideradas no cálculo dos valores genéticos preditos (e também da acurácia). A 
acurácia simplesmente informa sobre o risco no uso de cada indivíduo e não tem a 
propriedade de informar se o indivíduo é bom ou não. Esta informação pode ser 
obtida exclusivamente com base em â. Um indivíduo com alto â e acurácia mais 
baixa do que a dos demais, foi mais penalizado na avaliação genética do que os 
demais, ou seja, a média de sua progênie foi mais descontada (forçada ou regredida 
em direção à média geral) do que as médias das progênies de outros indivíduos. 
Assim, tal indivíduo, embora apresente um intervalo de confiança mais amplo de seu 
valor genético predito, com menor limite inferior do intervalo de confiança, apresenta 
também maior limite superior do intervalo de confiança de seu valor genético predito, 
e com alguma probabilidade razoável, pode, de fato, ser melhor que os demais.

Em conclusão, a acurácia pode ser utilizada como um indicativo da intensidade 
de utilização dos indivíduos para a reprodução, sendo que os indivíduos com altos 
valores genéticos preditos mas com acurácia baixa, devem ser utilizados com ressalvas.

A Tabela 9 apresenta um exemplo de um sumário de avaliação genotípica de 
clones. Os resultados (parciais) referem-se a clones de Eucalyptus urophylla avaliados 
na Venezuela.

Verifica-se pela Tabela 9 que o número de rametes sobreviventes por clone 
foi suficiente para propiciar altos valores da acurácia seletiva. Adicionalmente, os 
intervalos de confiança para os valores genotípicos permitem concluir, com 95% de 
confiança, que os clones 1 e 2 apresentam produtividades estatisticamente iguais. 
Neste caso, embora o clone 1 tenha apresentado maior valor genotípico predito, a 
menor PEV e maior acurácia associados a predição do valor genotípico do clone 2 
conduziram a intervalos de confiança praticamente idênticos para os dois clones.
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TABELA 9. Sumário de avaliação genética de alguns clones de Eucalyptus urophylla na Venezuela. Caráter 
circunferência à altura do peito, avaliado em centímetros.

Número do 
clone

Número de 
rametes

Média Efeito 
genotipico

Valor 
genotipico

Herdabilidade 
da média

Acurácia PEV Intervalo de confiança 
(95%) do valor genotipico

1
■■■■■

26 38,88 6,27 38,48 0.90 0,95 1,02 36,5 - 40,5

2 41 38,32 5,89 38,05 0,94 0,97 0,61 36,5 - 39,6

3 23 35,04 2,50 34,71 0,89 0,95 1,12 32,6 - 36,8

4 24 34,46 2,33 34,54 0,90 0,95 1,02 32,6 - 36,5

5 26 34.04 1,90 34,11 0,90 0,95 1,02 32,1 - 36,1

6 33 33,97 1,89 34,10 0,92 0,96 0,81 32,3 - 35,9

22 33,27 0,96 33,17 0,89 0,94 1,12 31,1 - 35,3

8 30 32,57 0,42 32,63 0,91 0,96 0,92 30,8 - 34,5

9 27 32,07 -0,14 32,07 0,91 0,95 0,92 30,2 - 34,0

10 37 31,97 -0,19 32,02 0,93 0,97 0,72 30,4 - 33,7

Víédia geral = 32,21 cm; hj ao nível de indivíduo = 0.27; a* . 10,20 cm2.

9. ESTIMAÇÃO DE GANHOS GENÉTICOS E COMPARAÇÃO DE 
MÉTODOS DE SELEÇÃO

O ganho genético com seleção equivale à média dos valores genéticos preditos 
dos N indivíduos selecionados, sendo dado por:

Gs = K. / Nai

= E[h2(y.-ll]/N

= h2 E (y. -11) / N

= h2 ( y, - p)

= h2ds

Gs = h2 ds é a expressão clássica para o computo do ganho genético, onde ds 
refere-se ao diferencial de seleção e y, equivale à média fenotípica dos indivíduos 
selecionados.

O ganho genético é um indicador de eficiência na seleção e pode ser 
computado alternativamente por:

Gs = h2 ds
= K h2 o

y

= K o2 / o
y

= K h o
= Kr. <5
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Verifica-se nesta última expressão que h (raiz quadrada da herdabilidade) 
refere-se a acurácia (r^.) seletiva da seleção massal. Assim, de maneira genérica, tem- 
se que a expressão para o ganho genético é dada por Gs = K r. O . Esta expressão do 
ganho é mais adequada para efeito de comparação (predição) de métodos de seleção, 
pois K e G podem ser considerados constantes através dos métodos de seleção e, 
portanto, a comparação pode basear-se apenas na acurácia associada aos diferentes 
métodos. Esta expressão permite inferir também que o sucesso na seleção depende, 
essencialmente, da utilização de acurados procedimentos de predição de valores 
genéticos.

Estimadores da acurácia associada a diferentes métodos de seleção foram 
apresentados por Resende et al. (1995c). De maneira genérica têm-se os seguintes 
estimadores:

a) Acurácia e ganho associados à predição e seleção pelos efeitos aditivos

ê, [Z b* V(i)]1/2

b) Acurácia e ganhos associados à predição e seleção pelos efeitos genotípicos

ô, _ [X b; V(i)]1/2
Gs = K r^ ôg , em que:

cr, = estimativa do desvio-padrão do índice de predição dos valores genéticos.

b. e V(i) = estimativas dos coeficientes de ponderação e variância do efeito i, 
incluído no índice de predição de valores genéticos.

A seguir são comparados alguns métodos de seleção e sistemas de propagação 
associados ao melhoramento de espécies perenes. Os estimadores da acurácia 
(considerando experimentos com uma planta por parcela, em que N = nb = b refere- 
se ao número de indivíduos por família ou número de blocos) e ganhos genéticos, 
obtidos com base em Resende etal. (1995b) e Resende etal. (1996b), são dados por:

9.1 PROPACAÇÃO SEXUADA DOS INDIVÍDUOS SELECIONADOS

9.1.1 SELEÇÃO BASEADA EM VALORES INDIVIDUAIS, SEM O USO DA 
INFORMAÇÃO DA FAMÍLIA

Acurácia Ganho Genético

'' Ll + (m-l) p

9.1.2 SELEÇÃO DE CENITORES BASEADA NO COMPORTAMENTO DA PROCÊNIE 
DE MEIOS-IRMÃOS

Acurácia Ganho Genético

__________m N h2__________
l + (m-l) p + (N-1) m 0,25 h2
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9.1.3 SELEÇÃO BASEADA EM VALORES INDIVIDUAIS E NA INFORMAÇÃO DA 
FAMÍLIA DE MEIOS-IRMÃOS

Acurácia

0,5625 m —- h2
_____________ N
l + (m —1) p —m 0,25 h2

1/2

Ganho Genético

G„ =K % o.

9.1.4 SELEÇÃO BASEADA EM VALORES INDIVIDUAIS E NA INFORMAÇÃO DA 
FAMÍLIA DE IRMÃOS GERMANOS

Acurácia

Ganho Genético

9.1.5 SELEÇÃO DE GENITORES BASEADA NO COMPORTAMENTO EM TESTE 
CLONAL

Acurácia Ganho Genético

m N h2
1/2

l + (m — 1) p + (N — 1) m h2

9.1.6 SELEÇÃO DE CRUZAMENTOS BIPARENTAIS, BASEADA NO COMPORTAMENTO 
DE PROGÊNIE DE IRMÃOS GERMANOS E VISANDO O PLANTIO (VIA 
SEMENTES) COMERCIAL DESTAS (RECONSTITUÍDAS A CADA GERAÇÃO)

Neste caso, a acurácia deve ser calculada em separado para os efeitos aditivos 
(r.a6) e de dominância ( rdd6 ) e posteriormente obtém-se a acurácia para os efeitos 
genotípicos ( rgg6 ), procedendo-se da seguinte maneira:

Acurácia Ganho Genético

_______________ m N 0,25 h2_______________ ’
l + (m —1) p + (N-l) m [0,5 h2+0,25 (h2-h2)]

____________m N 0,0625 (h2 -h2)___________  
l + (m-l) p + (N —1) m [0,5 h2+0,25 (h2-h2)] = K r. h ,/h o,

gg6 a *



382 Recursos Genéticos e Melhoramento - Plantas

Alternativamente, o ganho genético é dado por:

G^Kr.o.+Kr. od

rh2-h2i 1/2“

r. + r-
aa dd h2

9.1.7 SELEÇÃO DE GENITORES BASEADA NO EFEITO DA CAPACIDADE GERAL DE 
COMBINAÇÃO SOB CRUZAMENTOS FATORIAIS OU DIALÉLICOS

As expressões para a acurácia e ganho genético foram apresentadas por Resende 
(1999b).

9.1.8 SELEÇÃO BASEADA EM VALORES INDIVIDUAIS E NAS INFORMAÇÕES DAS 
FAMÍLIAS DE IRMÃOS GERMANOS E DE MEIOS-IRMÃOS OBTIDAS SOB 
CRUZAMENTOS FATORIAIS OU DIALÉLICOS

As expressões para a acurácia e ganho genético foram apresentadas por Resende 
(1999b).

9.1.9 IDEM (1.6), PORÉM COM SELEÇÃO BASEADA EM (1/2) A, • (1/2) A, • D ONDE 
A, E D,, REFEREM-SE À CAPACIDADE GERAL E ESPECÍFICA DE COMBINAÇÃO, 
RESPECTIVAMENTE, OBTIDAS SOB CRUZAMENTOS FATORIAIS OU 
DIALÉLICOS.

As expressões para a acurácia e ganho genético foram apresentadas por Resende 
(1999b).

9.2 PROPAGAÇÃO ASSEXUADA DOS INDIVÍDUOS SELECIONADOS

9.2.1 SELEÇÃO BASEADA EM VALORES INDIVIDUAIS, SEM O USO DA 
INFORMAÇÃO DA FAMÍLIA OU DE TESTES CLONAIS

Acurácia Ganho Genético

1 + (m — 1)

9.2.2 SELEÇÃO DE INDIVÍDUOS BASEADA NO COMPORTAMENTO EM TESTE 
CLONAL

Acurácia Ganho Genético

m N hj

1 + (m -1) p + (N -1) m ha

a
B

ha/h oa
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9.2.3 SELEÇÃO BASEADA EM VALORES INDIVIDUAIS E NA INFORMAÇÃO DA 
FAMÍLIA DE MEIOS-IRMÃOS

Acurácia

1/2
1 [0,5625 h2+(h2-h2)]

N______________________
l + (m —1) p-m 0,25 h2

m [[1 + (N-1) 0,25]2 h2 +(h2 -h2)] 

N (l + (m-l) p + (N-l) m 0,25 h2]

Ganho Genético

= K fgg, ha/h CTa

9.2.4 SELEÇÃO BASEADA EM VALORES INDIVIDUAIS E NA INFORMAÇÃO DA 
FAMÍLIA DE IRMÃOS CERMANOS

Acurácia

m [0,25 h2 +0,5625 (h2-h2)] m [1 + (N-1) 0,5]2 h2+[l + (N-l) 0,25]2(h2-h2)]
l + (m-l) p-m [0,5 h2+0,25 (h2-h2)] + N [l + (m —1) p + (N-l) m [0,5 h2+o,25 (hj-h2)]

1/2

Ganho Genético

ha/h CF

9.2.5 SELEÇÃO DE INDIVÍDUOS (CLONES) BASEADA NO COMPORTAMENTO DA 
PROCÊNIE DE MEIOS-IRMÃOS

Acurácia Ganho Genético

m N h2

l + (m-l) p + (N-l) m 0,25

9.2.6 SELEÇÃO BASEADA EM VALORES INDIVIDUAIS E NAS INFORMAÇÕES DAS 
FAMÍLIAS DE IRMÃOS CERMANOS E DE MEIOS-IRMÃOS OBTIDAS SOB 
CRUZAMENTOS FATORIAIS OU DIALÉLICOS

As expressões para a acurácia e ganho genético foram apresentadas por Resende 
(1999b).
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9.3 MANUTENÇÃO DOS INDIVÍDUOS SELECIONADOS NO MESMO MICROAMBIENTE

9.3.1 SELEÇÃO PELO VALOR FENOTÍPICO PERMANENTE

Acurácia Ganho com Seleção

Gr.
PP12 FP

= Kr (p/h2)1'2 oa
rPP12

Nas expressões apresentadas, m refere-se ao número de medições por 
indivíduo, N = nb refere-se ao número total de indivíduos por progênie, rpP refere-se 
à acurácia na predição dos efeitos fenotípicos permanentes e OFp à variância destes 
efeitos.

Verifica-se pelas expressões (em 9.1.2 e 9.2.5) apresentadas que, tendo-se 
selecionado pelo teste de progênies, o plantio dos indivíduos selecionados, via sementes 
(seleção em ambos os sexos) ou propágulos clonais conduz ao mesmo ganho genético. 
Por outro lado, tendo-se selecionado pelo teste clonal (expressões em 9.1.5 e 9.2.2), 
o plantio por via vegetativa é h( /h2 vezes mais eficiente que o plantio via sementes, 
ou seja, só é mais eficiente se houver dominância.

Considerando aincja estas duas formas de teste (clonal e de progênies) e os 
dois sistemas de propagação (sexuada e assexuada), Resende etal. (1998) concluíram 
para um caráter com h2 = 0,20:

a) quando o objetivo é realizar o plantio via sementes:
• com N < 30, o teste clonal é sempre melhor que o teste de progênies;
• com N = 30 e em presença de dominância completa, as duas formas de teste se 

equivalem;
• em ausência de dominância o teste clonal é sempre melhor que o teste de 

progênies;
• com dominância completa e N = 100 o teste de progênies é 14% superior.

b) quando o objetivo é realizar o plantio clonal:
• a seleção pelo teste clonal é sempre mais vantajosa que pelo teste de progênies;
• a seleção pelo teste clonal é tanto mais vantajosa quanto menor N e quanto 

maior a dominância.

Verifica-se que os diferentes sistemas de teste e propagação apresentados 
exploram diferentes quantidades da variabilidade fenotípica populacional. Os 
sistemas de propagação 9.1, 9.2 e 9.3 exploram, em geral, a variância aditiva 
( a> )> genotípica ( CTg ) e fenotípica permanente ( ), respectivamente. Entretanto,
algumas exceções existem: a seleção pelo teste de progênies e propagação por via 
vegetativa (sistema 9.2.5) explora apenas a variação aditiva, não se tendo, na seleção, 
controle sobre os efeitos não aditivos; a seleção de cruzamentos biparentais (9.1.6 e 
9.1.9) explora também uma fração da variação de dominância. Assim, nem sempre a 
propagação vegetativa explora os efeitos não aditivos e também as vezes a propagação 
por sementes permite explorar os efeitos não aditivos.
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Todas as expressões de ganho apresentadas foram expressas em termos de 
de forma que a eficiência dos 16 métodos de seleção—propagação podem ser 
comparadas apenas conhecendo-se os parâmetros h2, h2 e p, visto que Gapode ser 
ignorado por ser constante através dos vários métodos.

Considerando um caráter com os parâmetros h2 = 0,20; h2 = 0,30 e p = 0,65 
(valores estes que referem-se às médias destes parâmetros para as espécies perenes) e 
a avaliação de uma população de tamanho (6.000 plantas) fixo, tem-se na Tabela 10 
as eficiências dos diferentes métodos. Para os testes de progênies considerou-se N = 
60 plantas (número este que permite atingir 95% da acurácia máxima possível na 
seleção para os efeitos aditivos) e a avaliação de 100 famílias. Para os testes clonais, 
considerou-se N = 20 rametes (número que permite atingir uma acurácia de 95% na 
seleção de clones) por clone e a avaliação de 300 clones. Adicionalmente considerou- 
se m = 1 e a seleção dos 10 melhores indivíduos em cada método, exceto no método 
3.1 em que foi considerada a seleção de 50% da população e no método 9.1.6 em 
que considerou-se a seleção de 5 cruzamentos biparentais (10 indivíduos). Nos 
cruzamentos fatoriais considerou-se a avaliação de 50 parentais em arranjos 4x4.

Pela Tabela 10 verifica-se que os sistemas que permitem maior acurácia* são: 
seleção e manutenção dos indivíduos selecionados no mesmo microambiente (9.3.1); 
seleção de clones em testes clonais (9.2.2); seleção de indivíduos (para clonagem) em 
testes de famílias obtidas sob cruzamentos fatoriais (9.2.6); seleção de cruzamentos 
biparentais a partir de cruzamentos fatoriais (9.1.9). Em termos de eficiência de 
ganho genético os melhores sistemas são: seleção de indivíduos (para clonagem) em 
testes de famílias obtidas sob cruzamentos fatoriais (9.2.6); seleção de indivíduos

quantitativo em espécie perene.
TABELA 10. Comparação de métodos visando o melhoramento de um caráter (h2 = 0,20; h, =0,30)

Método Acurácia Acurácia* Diferencial K Eficiência** Ganho
Genético*** Eficiência****

9.1.1 0,45 0,45 3,23 1,00 1,45 1,00
9.1.2 0,87 0,87 1,76 1,93 1,53 1,06

1 9.1.3 0,57 0,57 3,23 1,27 1,84 1,27
rropagaçao 9.1.4 0,65 0,65 3,23 1,44 2,10 1,45

sexuada 9.1.5 0,77 0,77 1,76 1,71 1,36 0,94
9.1.6 0,61 0,75 2,06 1,67 1,55 1,07
9.1.7 0,91 0,91 1,40 2,02 1,27 0,88
9.1.8 0,68 0,68 3,23 1,51 2,20 1,52
9.1.9 0,76 0,93 2,06 2,07 1,92 1,32

9.2.1 0,55 0,67 3,23 1,49 2,16 1,49

Propagação 
assexuada

9.2.2 0,95 1,16 2,23 2,58 2,59 1,79
9.2.3 0,65 0,80 3,23 1,78 2,58 1,78
9.2.4 0,73 0,89 3,23 1,98 2,87 1,98
9.2.5 0,87 0,87 1,76 1,93 1,53 1,06
9.2.6 0,80 0,98 3,23 2,18 3,17 2,19
9.3.1 0,81 1,46 0,80 3,24 1,17 0,81

* Acurácia expressa em termos do desvio-padrão genético aditivo de forma que todos os métodos podem ser comparados com base na 
mesma; ** Eficiência (razão entre acurácias*) dos métodos expressa em relação à seleção massal para plantio via sementes; Ganho 
genético em unidades de desvio-padrão genético aditivo, considerando as diferentes intensidades de seleção associadas aos vários 
métodos; Eficiência (razão entre ganhos genéticos) em relação à seleção massal para plantios via sementes, considerando as
diferentes intensidades de seleção.
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(para clonagem) em testes de famílias de irmãos germanos (9.2.4); seleção de clones 
a partir de testes clonais ou seleção de indivíduos (para clonagem) em testes de famílias 
de meios-irmãos (métodos 9.2.2 ou 9.2.3). Para a seleção visando a propagação 
sexuada, o melhor método também é aquele associado ao delineamento fatorial (9.1.8).

Os resultados revelam que a melhor maneira de se explorar os efeitos de 
dominância e/ou da capacidade específica de combinação é a clonagem de indivíduos 
selecionados em testes de famílias de irmãos germanos (sistemas 9.2.6 e 9.2.4). Deve- 
se ressaltar também a grande eficiência do delineamento fatorial para o melhoramento 
de espécies perenes, tanto para o plantio via sexuada quanto assexuada. Os resultados 
obtidos podem também serem extrapolados para progênies interpopulacionais ou 
interespecíficas, bastando para isto considerar as variâncias e parâmetros ao nível 
interpopulacional.

É importante relatar também o efeito da intensidade de seleção na eficiência 
relativa dos sistemas. Considerando a população experimental com tamanho fixo 
(6.000 plantas), verifica-se que a seleção dos 10 melhores indivíduos pelo sistema 
(9.2.6) conduz a um ganho genético 22% (2,19/1,79) superior à seleção dos 10 
melhores clones em um teste de 300 clones (sistema 9.2.2).

O sistema (9-3.1) embora sendo o mais acurado implica na seleção no próprio 
campo do produtor, fato que limita a intensidade de seleção. Tal sistema seria 
especialmente indicado para plantios heterogêneos sob sistemas agroflorestais (Resende 
et al., 1996b) ou para culturas como o cacau, onde o ciclo produtivo é longo e o 
cacauicultor não pode aguardar até que o novo plantio comece a produzir (Dias, 
1998). Neste caso, a produtividade do plantio pode ser elevada, simplesmente através 
da substituição das piores plantas por outras com maior grau de melhoramento, 
sendo que a eliminação das plantas deve ser baseada na produção média de várias 
safras.

IO. REPETIBILIDADE E NÚMERO DE MEDIÇÕES PARA 
OTIMIZAÇÃO DO PROCRAMA DE MELHORAMENTO 
CEN ÉTICO

A eficiência da utilização de mais de uma safra na seleção é dada pela razão 
entre as acurácias pela seleção baseada em várias safras e a acurácia pela seleção baseada 
em uma só safra. Para a seleção individual ou massal (sistemas 9.1.1, 9.2.1 e 9.3.1) a 
eficiência é dada por [m/[l+(m-l) r]]1/2. A eficiência em termos de ganho genético 
por unidade de tempo (por ano) é dada pela razão entre as acurácias com mel 
medições multiplicada pela razão entre o intervalo de gerações (L) com 1 e com m 
medições. Para a erva-mate, por exemplo, o intervalo entre gerações é dado por 
L = I + S + M + (m-1), onde I é a idade à primeira poda de produção ou colheita, S 
é o período (em anos) após a poda, necessário para produção de sementes, M é o 
período após a produção de sementes, necessário para a produção de mudas e m é o 
número de safras praticado. De maneira geral, 1 = 3 (Belingheri & Kricum, 1997), 
S = 2 e M = 2. Assim, atualmente, L = 7 para uma medição, sendo denotado por Ll. 
Para m maior ou igual a 2, L = Ll+m-leo ganho (em unidades de desvio-padrão 
genético aditivo) anual é dado por r^/(Ll + m - 1). Verifica-se assim, que esforços 
no sentido de minimizar I, S e M contribuirão muito para o aumento na taxa de 
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melhoramento genético das populações de erva-mate, talvez até mais do que a própria 
maximização da acurácia seletiva.

Na Tabela 11 são apresentados os valores de eficiência seletiva por ciclo 
de seleção (EC) e anual (EA) para a seleção massal, considerando vários 
valores de repetibilidade e número de medições. A eficiência anual é dada 
por [m / [1 + (m -1) p]]1/2 [L1/(L1 + m - 1)], m > 2. Alternativamente, 
EA = EC [L1/(L1 + m — 1)] , m > 2.

A interpretação da Tabela 11 deve considerar os diferentes objetivos da seleção: 
a) para o melhoramento a curto prazo (maximização do ganho na geração atual) 
deve-se analisar a EC, que no caso tanto é válido para a propagação sexuada ou

TABELA 11. Valores de eficiência seletiva por ciclo de seleção (EC) e anual (EA) para a seleção massal 
baseada em médias de diferentes números (m) de safras, considerando diferentes valores de
repetibilidade (p).

p m EC EA*
0,90 1 1,00 1,00 HMI

2 1,03 0,90
■ 3 1,04 0,80 Mi

0,85 2 1,04 0,91
3 1,05 0,82 RM

0,80 2 1,05 0,92
3 1,07 0,83 m

0,75 2 1,07 0,93
■ 3 1,10 0,85

4 1,11 0,77
0,70 2 1,08 0,95 ^M

3 1,12 0,87nn 4 1.14 0,79 MM
0,65 2 1,10 0,96

n 3 1,14 0,89 en
4 1,16 0,81

0,60 2 1,12 0,98
3 1,17 0,91
4 1,20 0,84 MM

0,55 2 1,14 0,99
■ 3 1,20 0,93 MM

4 1,23 0,86
■ 0,50 2 1,15 1,00

3 1,22 0,95
■ 4 1,26 0,89 MM

0,45 2 1,17 1,03
M 3 1,26 0,98 Ml

4 1,30 0,91
■ 0,40 2 1,20 1,05

3 1,29 1,00
4 1,35 0,94

0,35 2 1,22 1,06
■ 3 1,33 1,03 ■i

4 1,40 0,98
Ml 0,30 2 1,24 1,08

3 1,37 1,06
4 .. .. 1^5 1,02

* Para o computo de EA, considerou-se LI = 7.
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assexuada; b) para o melhoramento a longo prazo por seleção recorrente deve-se 
verificar a EA. Considerando uma repetibilidade estimada de 0,75, verifica-se que 
para o melhoramento a curto prazo não compensa avaliar mais do que três safras e 
para o melhoramento a longo prazo por seleção massal o ideal é selecionar com base 
em apenas uma safra. Devido a esta incompatibilidade, para o melhoramento da 
erva-mate, sugere-se utilizar o esquema proposto por Resende etal. (1997) que permite 
conciliar os objetivos de melhoramento a curto e longo prazos.

Verifica-se também pela Tabela 11, que com repetibilidade igual a 0,50 a 
utilização de uma ou duas safras contribui igualmente para o melhoramento a longo 
prazo. A utilização de duas e três safras só passa a ser vantajosa para o melhoramento 
a longo prazo quando a repetibilidade for igual ou inferior a 0,45 e 0,35, 
respectivamente. Pode-se também relatar que quanto menor for I + S + M (ou menor 
L), menos vantajoso torna-se o uso de medidas repetidas.

As eficiências (por ciclo de seleção) do uso de medidas repetidas para um 
caráter p = 0,65, considerando as mesmas condições (N = 60 para progênies e N = 20 
para clones) do item 9 são apresentadas na Tabela 12, para alguns valores de 
herdabilidadc e outros sistemas dc seleção—propagação.

Constata-se que o ganho em eficiência com a utilização de várias medições 
depende do método de seleção e da herdabilidade do caráter, mesmo com um valor 
fixo e conhecido da repetibilidade. A eficiência é máxima para os métodos que utilizam 
apenas a informação do indivíduo e decresce rapidamente para os métodos que 
enfatizam mais a informação de médias de família ou de clones. Assim, o uso de duas 
medições propicia 10% a mais (em relação a uma medição) de ganho genético para 
as modalidades de seleção massal e praticamente não conduz à maior eficiência para 
a seleção de genitores (sistema 9.1.2) e de clones em testes clonais (sistema 9.2.2). 
Para os métodos que usam a informação do indivíduo e da família (sistemas 9.1.3, 
9.2.3, 9.1.4 e 9.2.4), o ganho em eficiência reduz-se a metade (5%) ou menos.

Em relação à herdabilidade, a eficiência diminui com o aumento da 
herdabilidade para os métodos (9.1.2 e 9.2.2) que usam apenas as informações de 
médias e aumenta com o aumento da herdabilidade para os métodos (9.1.3, 9.2.3, 
9.1.4 e 9.2.4) que usam tanto a informação de médias quanto à informação de 
indivíduos. Neste último caso, quanto maior a h2 (e h2 ) maior o peso dado à 
informação de indivíduo e portanto maior a eficiência. A mesma consideração é 
válida na comparação entre famílias de meios-irmãos e famílias de irmãos germanos, 
sendo que a eficiência é maior nas primeiras devido ao maior peso dado à informação 
do indivíduo no índice de seleção. Na seleção a partir de cruzamentos fatoriais a 
eficiência deverá ser inferior à eficiência na seleção com famílias de irmãos germanos, 
visto que maior ênfase é colocada nas informações de famílias de meios-irmãos e 
irmãos germanos obtidas sob cruzamentos fatoriais.

Os resultados revelam a necessidade de considerar tanto o método de seleção 
quanto as herdabilidades dos caracteres na recomendação do número adequado de 
medições em cada indivíduo e não apenas a repetibilidade. Os resultados 
apresentados nos tópicos 9 e 10 ressaltam que é essencial o conhecimento dos 
parâmetros h2, h2 e p (todos ao nível de indivíduos) associados aos caracteres sob 
melhoramento, pois o conhecimento dos mesmos permite: a) o adequado 
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delineamento dos experimentos de seleção (número de indivíduos por progênie ou 
de rametes por clone); b) a escolha do delineamento de cruzamento mais eficiente 
(eficiência relativa dos delineamentos em termos de ganho genético); c) a escolha do 
sistema de propagação do material selecionado (eficiência da propagação clonal em 
relação à sexuada); d) a determinação do número adequado de medições ou safras 
por indivíduo; e) a escolha da estratégia de teste ou avaliação (baseada em testes de 
progênies ou clonais); f) a predição dos valores genéticos aditivos e genotípicos; g) a 
estimação do ganho genético com seleção; h) o adequado delineamento de 
experimentos para a estimação de parâmetros genéticos.

11. ESTIMATIVAS DE PARÂMETROS E CONTROLE GENÉTICO DE 
CARACTERES DE IMPORTÂNCIA ECONÔMICA EM 
ALGUMAS ESPÉCIES PERENES

Conforme verificado nos tópicos anteriores, as estimativas de parâmetros 
genéticos, além de suas importâncias na inferência sobre o controle genético dos diferentes 
caracteres e comparação de métodos de seleção, são essenciais nos procedimentos de 
predição de valores genéticos e, portanto, na seleção propriamente dita.

TABELA 12. Eficiência da utilização de 2 (EC2), 3 (EC3) e 4 (EC4) medições em cada indivíduo em 
relação à utilização de apenas uma, visando o melhoramento de um caráter quantitativo 
com repetibilidade de 0,65 e com herdabilidades no sentido restrito (h2) e amplo ( h2 ) 
variáveis.

Sistema h2 ec2 EC, ec4
| 1.1, 2.1 e 3.1 - - 1,10 1,14 l.ló 19

1.2 0,10 - 1,04 1,05 1,06
040 - 1,02 1,03 1,04 'S|
0,30 - 1,02 1,02 1,03
0,40 - 1,01 1,02 1.02 OI

2.2 - 0,15 1,02 1,03 1,04
- 0,30 1,01 1,02 1.02 O
- 0,45 1,01 1,01 1,01
- 0,60 1,01 1,01 í.oi O

1.3 0,10 - 1,05 1,08 1,09
0,20 - 1,05 1,08 1,09
0,30 - 1,06 1,08 1,10
0,40 - 1,07 1,09 í.ii O

2.3 0,10 0,15 1,06 1,09 1,10
HHMMMI 0,20 0,30 1,07 1,09 i.n

0,30 0,45 1,07 1,10 1,12
0,40 0,60 1,08 1,11 1,13 OI

1 4 0,10 0,15 1,03 1,04 1,04
0,20 0,30 1,03 1,04 1.04 | 1
0,30 0,45 1,03 1,05 1,05

MMMMI 0,40 0,60 1,04 1,06 1,07 I
2.4 0,10 0,15 1,03 1,04 1,05

0,20 0,30 1,04 1,05 1,06 O
0,30 0,45 1,05 1,07 1,08
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Na predição de valores genéticos, os componentes de variância são assumidos 
como conhecidos, mas, a rigor, para a avaliação genética com dados desbalanceados 
ou não, necessita-se apenas de estimativas fidedignas dos parâmetros das populações 
base (originais) não selecionadas e não endogâmicas. Para obtenção destas estimativas 
o melhorista tem duas opções: a) a partir de seus próprios dados experimentais; b) a 
partir da literatura. Cabe ao melhorista, em função das circunstâncias, discernir qual 
das duas opções propicia estimativas mais confiáveis.

Exceto para as espécies florestais, estimativas dos parâmetros genéticos úteis 
(h2, h2 e p ao nível de indivíduo) para a predição de valores genéticos, são raramente 
reportadas para as espécies perenes, sendo que a maioria dos relatos refere-se à 
herdabilidades no sentido amplo ao nível de médias de clones ou de cruzamentos, as 
quais não são úteis para a predição de valores genéticos individuais.

Estimativas obtidas de literatura, para a herdabilidade no sentido restrito 
(h2) ao nível de indivíduos para alguns caracteres de crescimento em Eucalyptus grandis 
e Eucalyptus Mw/>hylla são apresentadas nas Tabelas 13 e 14, respectivamente.

Resultados médios de estimativas da herdabilidade no sentido restrito ao 
nível de plantas para várias espécies florestais foram relatados por Cornellius (1994) 
e são apresentados na Tabela 15-

Na Tabela 16 são apresentadas estimativas da herdabilidade no sentido restrito 
ao nível de indivíduos para o caráter volume em Eucalyptus grandis e E. urophylla na 
Aracruz Celulose, conforme relato de Rezende & Resende (2000).

TABELA 13. Estimativas da herdabilidade no sentido restrito ao nível de indivíduos para caracteres de 
crescimento, densidade da madeira e resistência ao cancro em Eucalyptus grandis.

Altura Diâmetro Volume Densidade Resistência No. de 
Progênies

No. de 
Estimativas

Idade 
(anos) País Referência

0,11 0,08 0,10 51 I 1 África do Sul Van Wyk (1976)

0,45 0,30 0,53 71 1 8 África do Sul Van Wyk (1990)

0,39 039 0,31 529 1 5 EUA Reddy & Rockwood (1989)

0,25 0,25 0,27 63,72 4 5 África do Sul Verryn et al. (1997)■ - 038 163 21 2,5 Brasil Duda«<Z. (1997)

0,23 0,23 - 282 7 3 Brasil Resende & Higa (1992)

0,19 0,22 0,20 - 25 2 3e5 Brasil Resende et al (1994b)

0,22 0,16 - 39 1 3 Brasil Resende & Higa (1994)

0,18 0,16 0.17 33 1 3 Brasil Resende & Bertolucci (1995)

0,32 0,18 - 64 1 3 Brasil OdartaZ (1989)

0,45 0,47 - - 2 2 Brasil Borges (1980)

0,26 0,15 - 64 3 2 Brasil Kageyama (1980)

0,28 0,13 0,10 0,69 64 3 7 Brasil Moraes (1987)

- - - 0,82 - 1 3.5 Brasil Kageyama et al. (1983a)

0.27 0,25 0,31 - 81 2 2,5 Brasil Kikuri (1988)

0,35 0,32 0,29 - 180 56 5 Brasil Higa et al. (1993)

0,08 0,10 0,10 - 101 3 2 a 4 Brasil DURATEX (1993)

- - - 0,70 124 3 2 Brasil Borges & Brune (1981)

Médias Ponderada

0,31 0,28 0,29 0,76 0,70
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TABELA 14. Estimativas da herdabilidade no sentido restrito ao nível de indivíduos para caracteres de 
crescimento e densidade da madeira em Eucalyptus urophylla.

Altura Diâmetro Volume Densidade No. de 
Progênies

No. de 
Estimativas

Idade 
(anos) País Referência

0,36 0,24 - 67 4 3 Brasil Pinto Jr. (1984)

0,39 0,24 0,25 66 a 109 4 7 Brasil Mori etal. (1988)

0,50 0,43 0,44 146 2 8 Brasil Santos et al. (1990)

- 0,23 - 45 1 3 Brasil Rezende & Bertolucci (1993)

- 035 - 45 I 4 Brasil Rezende & Bertolucci (1993)

- 0,35 - 45 1 5 Brasil Rezende & Bertolucci (1993)

0,15 0,17 - 33 1 5 Brasil Freitas etal. (1997)

0,32 0,24 - 0,71 90 4 1.2,3 e 4 China Wei & Borralho (1995)

Média Ponderada

0,36 0,27 0,31 0,71

TABELA 15. Estimativas médias* de herdabilidade no sentido restrito em nível de plantas para várias 
espécies florestais, baseadas em 528 estimativas.

* Adaptado de Cornellius (1994)

Altura Diâmetro Volume Densidade

Média 0,28 0,23 0,21 0,50

Mediana 0,25 0,19 0,18 0,48

TABELA 16. Estimativas* da herdabilidade (h2) no sentido restrito ao nível de indivíduos para o caráter 
volume em Eucalyptus grandis e E. urophylla na Aracruz Celulose.

Espécie Local h2 c2
£ grandis Aracruz 0,27 0,02

Aracruz 0,62 -
IMMHI Aracruz 0,28 ■raHHM

Aracruz 0,14
Aracruz 0,20
Aracruz 0,18 -

!■■■ Aracruz 0,21 -
Aracruz 0,32

£ urophylla Aracruz 0,43 0,02
São Mateus 0,19 0,07
Sul da Bahia 0,25 0,04 fl|
Aracruz 0,69 0,04

MHiiia São Mateus 0,34 0,08 jU|
Sul da Bahia 0,70 0,001

Média 0,34 0,04
c2 - correlação fcnotípica entre indivíduos devida ao ambiente comum da parcela.
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Na Tabela 17 são apresentadas estimativas da herdabilidade no sentido amplo 
ao nível de indivíduos para o caráter volume em Eucalyptus grandis, E. urophylla e 
híbridos, conforme relato de Rezende & Resende (2000).

Os resultados médios da herdabilidade no sentido restrito para os caracteres 
de crescimento em Eucalyptus grandis apresentaram magnitudes próximas aos 
resultados médios obtidos para o E. urophylla (Tabelas 13 e 14), equivalendo a 
aproximadamente 0,30, valor este que pode ser considerado de magnitude moderada 
e que é superior aos valores médios (Tabela 15) relatados para espécies florestais 
(principalmente coníferas) por Cornellius (1994).

Os resultados médios da herdabilidade no sentido amplo para o caráter volume 
em Eucalyptus também revelaram um valor de magnitude em torno de 0,30. 
Assumindo que estes valores médios possam representar parâmetros de uma única 
população, ter-se-ia, a princípio, valores coincidentes das herdabilidades nos sentidos 
amplo e restrito (concordando com os resultados de Kikuti, 1988) e, 
conseqüentemente, uma variância não aditiva (ou de dominância, negligenciando a 
epistasia) nula. Entretanto, os valores da herdabilidade no sentido restrito foram 
obtidos, tratando as populações de Eucalyptus como alógamas. Empregando 
marcadores enzimáticos, relatos de literatura (Eldridge et al., 1993) apresentam para 
o E. grandis em populações naturais, uma taxa de autofecundação de 15%. Como a 
maioria (Higa et al., 1993) das estimativas obtidas advém de populações naturais 
recém introduzidas, torna-se necessário considerar os efeitos do sistema reprodutivo 
misto nas estimativas da herdabilidade.

Para uma taxa de autofecundação de 15%, sob sistema reprodutivo misto, 
os coeficientes de parentesco médio entre indivíduos de progênies de polinização 
aberta equivalem a 0,33 e 0,30, para caracteres sem e com dominância, 
respectivamente (Resende et al., 1995a). Como na obtenção das estimativas da 
herdabilidade no sentido restrito foi considerado o coeficiente de parentesco de 
0,25, tem-se que a estimativa média deve ser corrigida (multiplicada) pelos fatores 
0,25/0,33 e 0,25/0,30, para o caso de ausência e presença de dominância, 
respectivamente, tornando-se razoável assumir h2 em torno de 0,25. Este valor é 
mais próximo do valor médio para espécies florestais, relatado por Cornellius 
(1994).

TABELA 17. Estimativas* da herdabilidade ( h2 ) no sentido amplo ao nível de indivíduos para o caráter 
volume em Eucalyptus grandis, E. urophylla e híbridos.

h. c2 N° de Clones N° de Estimativas
Média 0,31 0,11 0,006726 9 a 121 81 ■
Mediana 0,30 0,10 0,001577 9 a 121 81
Média 0,30 0,11 0,007830 24 a 121 67 M
Mediana 0,30 0,10 0,001664 24 a 121 67
Média 0,33 0,11 0,001442 9 a 16 14 S
Mediana 0,33 0,09 0,001231 9 a 16 14

* c2 e oj correlação fenotípica entre indivíduos devida ao ambiente comum da parcela e variância fenotípica ao nível de indivíduo,
respectivamente.
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Assumindo-se h2 = 0,25 e h2 =0,30, tem-se que a herdabilidade dos 
efeitos de dominância (d2) equivale a cerca de 0,05, ou seja, cerca de 20% de h2 (ou 
seja Oj / g2 = 0,20), para uma população hipotética pouco melhorada ou com nível 
intermediário de melhoramento. Este resultado, se confirmado, revela a presença de 
dominância (conforme esperado e que explica a ocorrência de depressão endogâmica) 
e baixa magnitude dos efeitos de dominância em relação aos efeitos aditivos, fato que 
poderia explicar a baixa heterose verificada em ambientes favoráveis, relatada por 
Martin (1989).

Nas Tabelas 18, 19 e 20 são apresentadas estimativas de parâmetros genéticos 
ao nível de indivíduo para algumas espécies perenes.

TABELA 18. Estimativas do parâmetro genético herdabilidade individual no sentido restrito (h2) em algumas 
espécies perenes.

Pinus caribaea var. hondurensis

Caráter Idade (anos) h2 Referência
Volume 6,5 0,11 Ledig & Whitmore (1981)

5,0 0,18 Resende et al. (1995c)
5,0 0,30 Sampaio (1996)
3,0 0,17 Camcore (1997)
5,0 0,19 Camcore (1997)
8,0 0,16 Camcore (1997)

Altura 6,5 0,10 Ledig & Whitmore (1981)
2,0 0,36 Kageyama et al. (1983b)
8,0 0,29 Dean et al. (1986); Cotterill & Dean (1990)

5,0-7,0 0,20 Woolaston et al. (1990); Cotterill & Dean (1990)
5,0 0,06 Sampaio (1996)
9,5 0,22 Resende (1999b)

Diâmetro 6,5 0,19 Ledig & Whitmore (1981)
8,0 0,48 Dean et al. (1986); Cotterill & Dean (1990)

5,0-7,0 0,30 Woolaston et al. (1990); Cotterill & Dean (1990)
5,0 0,20 Sampaio (1996)
9,5 0,13 Resende (1999b) ,

Média 6,3 0,21

Acácia-negra (Acacia meamsií)

Caráter h2 Referência
Diâmetro 0,20; 0,11; 0,34 Wright (1976); Resende (1999a)
Altura 0,08; 0,30 Resende (1999a)
Teor de tanino 0,60; 0,28 Wright (1976); Resende (1999a)
Relação tanantes/não tanantes 0,21 Resende (1999a)
Resistência à gomose 0,05 Resende (1999a)
Resistência ao serrador 0,04 Resende (1999a)
Espessura da casca 0,20 Wright (1976)
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Erva-mate (Ilex paraguariensis)

Caráter h2 Referência
Massa foliar 0,19 Resende et al. (1995b)
Volume da copa 0,07 Resende et al. (1995b)
Enraizamento de estacas 0,06 - 0,25 Resende et al (1995b) "WB

Seringueira (Hevea brasiliensis)

Caráter h2* No. de estimativas Referência
Produção de borracha 0,25 12 Resende et al. (1996b)

* = média dos dados de literatura.

Dendê (Elaeis guineensis)

Caráter h2 Referência
Número de cachos 0,35 Soh (1994)
Peso do cacho 0,20 Soh (1994)
Óleo/cacho 0,15 Soh (1994)
Frutos/cacho 0,15 Soh (1994)

Maçã (Malus domestica)

Caráter h2 Referência
Tamanho do fruto 0,34 Durei et al. (1998) ~
Textura 0,34 Durei et al. (1998)
Sabor 0,39 Durei etal. (1998) 19B
Conteúdo de suco 0,39 Durei et al. (1998)
Atratividade 038 Durei etal. (1998) JKB
Circunferência do tronco 0,51 Durei et al. (1998)
Resistência ao Mildeo 0,68 Durei etal. (1998)

Pera (Pyrus pyrifolia)

Caráter h2 Referência
Peso de frutos 0,73 Abe et al. (1995)
Firmeza 0,29 Abe et al. (1995)
Conteúdo de Sólidos Solúveis 0,42 Abe et aL (1995)
pH do suco da fruta 0,64 Abe et al (1995)
Tempo para amadurecimento 0,95 Abe etal (1993)

Café (Coffea canephorà)

Caráter h2 Referência
Peso de sementes 0,15 a 0,91 Leroy et al. (1994)
Peso de sementes 0,73 Montagnon et al. (1998)
Conteúdo de cafeína 0,80 Montagnon et al. (1998)
Conteúdo de gordura 0,74 Montagnon et al. (1998)
Conteúdo de sacarose 0,11 Montagnon et al. (1998)

Cacau (Theobroma cacao)

Caráter h2 Referência
0,10 Resende & Dias (2000)Número de frutos por planta
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TABELA 19. Estimativas do parâmetro genético herdabilidade individual no sentido amplo ( h2 ) em 
algumas espécies perenes.

Pinus caribaea var. hondurensis

Caráter h2 Referência
Diâmetro 0,39 Resende (1999b)
Altura 0,92 Resende (1999b)

Seringueira (Hevea brasiliensis)

Caráter h2* N° de estimativas Referência
Produção de borracha 0,30 4 Resende et al. (1996b)

* = média dos dados dc literatura.

Erva-mate (llex paraguariensis)

Caráter N° de estimativas Referência
Enraizamento de estacas 0,27 3 Resende et al. (1995b)

• = estimativa média.

Dendê (Elaeis guineensis)

Caráter ha2‘ Referência
Número de cachos 0,70 Baudouin & Durandgasselin (1991)
Peso médio do cacho 0,50 Baudouin & Durandgasselin (1991)
Produção de cachos 0,40 Baudouin & Durandgasselin (1991)
Frutos/Cacho 0,30 Baudouin & Durandgasselin (1991)
Mesocarpo/Fruto 0,60 Baudouin & Durandgasselin (1991)
Óleo/Mesocarpo 0,50 Baudouin & Durandgasselin (1991)
Óleo/Cacho 0,40 Baudouin & Durandgasselin (1991)
Produção de óleo 0,40 Baudouin & Durandgasselin (1991)

Cacau (Theobroma cacad)

Caráter h2* Referência
Altura da planta 0,62 e 0,77 Valois e Nascimento (1986)
Diâmetro do caule 0,24 Valois e Nascimento (1986)
Número de frutos por planta 0,38 Resende & Dias (2000)

De maneira geral, a classificação dos coeficientes de repetibilidade quanto 
à magnitude pode ser realizada comparando-se o ganho fenotípico permanente a 
ser obtido considerando uma medição (G^ com aquele a ser obtido considerando- 
se m medições (Gm) de onde se obtém a relação G^G^, = {[l+(m-l) p ]/m}1/2. 
Assumindo o padrão m = 2 para Gm têm-se as seguintes classificações para a 
repetibilidade:

• repetibilidade alta: Gj/Gm> 0,90 => r > 0,60

• repetibilidade média: 0,80 < G]/Gm< 0,90 => 0,30 < r < 0,60

• repetibilidade baixa: Gj/Gm< 0,80 => r < 0,30



396 Recursos Genéticos e Melhoramento - Plantas

TABELA 20. Estimativas do parâmetro genético repetibilidade individual (p) em algumas espécies perenes.

Espécie Caráter P
N“-

Estimativas Referência

Eucalyptus 
uropbylla

Circunferência do tronco 0,92 21 Resende (1999b)

Incremento anual na circunferência 0,69 1 Resende (1999b)
Erva-mate Massa foliar 0,70 3 Resende et al. (1995b)
Seringueira Produção de borracha 0,80 4 Resende et al. (1996b)
Cacaueiro Número de frutos sadios 0,50 1 Dias & Souza (1993)

Peso de sementes úmidas por planta 0,53 1 Dias & Souza (1993)
Peso de sementes úmidas por frutos 0,67 1 Dias & Souza (1993)
Número de frutos por planta 0,57 Resende & Dias (2000)

Coqueiro Número de frutos por planta 0,45 1 Siqueira (1982)
Cupuaçu Comprimento do fruto 0,82 1 Costa et al. (1997)

■MB Circunferência do fruto 0,50 1 Costa et al. (1997)
Espessura da casca 0,93 1 Costa rt «/. (1997)
Peso do fruto 0,77 1 Costa et al. (1997)
Número de sementes 0,55 1 Costa et al. (1997)
Porcentagem de casca 0,63 1 Costa et al. (1997)
Porcentagem de polpa 0,70 1 Fonseca et al. (1990)

■HM Porcentagem de sementes 0,72 1 Fonseca et al. (1990)
Porcentagem de acidez da polpa 0,63 1 Fonseca et al. (1990)
Porcentagem de casca 0,50 1 Fonseca et al. (1990)
Peso da polpa 0,61 1 Fonseca et al. (1990)
Relação brix/acidez 0,60 1 Fonseca « aL (1990)
Peso da casca 0,58 1 Fonseca et al. (1990)
Largura do fruto 0,56 1 Fonseca et al. (1990)
Peso total 0,56 1 Fonseca et al. (1990)

Guaranazeiro Tamanho da inflorescência 0,77 1 Valois et al. (1979) 3
Número de botões 0,74 1 Valois et al. (1979)

BMII Número de frutos 0,66 1 Valois et al. (1979)
Número de sementes 0,74 1 Valois et al. (1979)

Média 0,66

Com base nesta classificação pode-se inferir que a maioria dos caracteres 
quantitativos de espécies vegetais perenes apresenta repetibilidade alta. O valor médio 
encontrado foi de 0,66, indicando que mesmo com h2 baixa (em torno de 0,20 para 
os referidos caracteres em erva-mate, seringueira, Pinus e Eucalyptus) a repetibilidade 
é alta. Considerando que h2 situa-se ao redor de 0,30 para seringueira e para 
Eucalyptus, verifica-se que a fração p2 = o2 / CT2 provavelmente seja alta (em torno de 
0,35 a 0,50) para espécies vegetais perenes, revelando um forte componente ambiental 
permanente. Em animais domésticos, as repetibilidades verificadas (Willis, 1991) 
não são tão altas, citando-se os valores de 0,45 para produção de leite (h2 = 0,30) em 
bovinos e 0,15 para tamanho e peso da leitegada em suínos, de forma que o 
componente p2 parece ser bem mais baixo. De fato, a superioridade de p2 para espécies 
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vegetais perenes em relação àquelas verificadas para os animais é esperada em função 
dos animais estarem menos sujeitos a efeitos ambientais permanentes devido à suas 
capacidades de movimento.

Para espécies como o coqueiro, que apresenta flutuações bianuais de produção 
(Shrikhande, 1957), as baixas estimativas de repetibilidade obtidas podem ser 
atribuídas ao tipo de análise empregada. Nestes casos, o método de análise de variância 
subestima a repetibilidade (Vasconcellos et al., 1985).

12. ESTIMAÇÃO DE PARÂMETROS CENÉTICOS PELO MÉTODO 
DA MÁXIMA VEROSSIMILHANÇA RESTRITA (REML)

Com o advento da metodologia de modelos mistos ou BLUP individual, 
houve uma grande mudança no pensamento sobre a estimação de componentes de 
variância. Anteriormente, as covariâncias entre parentes eram estimadas e interpretadas 
em termos de suas esperanças matemáticas (igualando-as aos seus valores esperados), 
gerando os componentes de variância. Atualmente, os componentes de variância 
podem ser estimados diretamente como as variâncias dos efeitos aleatórios do modelo 
linear misto.

Neste contexto, o método de máxima verossimilhança restrita (REML) sob 
modelo individual, tornou-se o método padrão para a estimação de componentes de 
variância e parâmetros genéticos a partir de dados desbalanceados. A preferência por 
este método decorre de suas propriedades estatísticas superiores às propriedades dos 
estimadores de quadrados mínimos e de máxima verossimilhança (Searle etal., 1992).

A aplicação do REML depende essencialmente das equações de modelo misto 
associadas ao modelo linear e dos algoritmos associados aos estimadores. Considerando 
(como exemplo) a avaliação de famílias de irmãos germanos (em parcelas com várias 
plantas) e das matrizes genitoras (podendo estas serem avaliadas em diferentes 
experimentos e/ou anos) tem-se o seguinte modelo linear misto:

y = Xf + Za + Zd + Wc + e (5)

em que:

y, f, a, d, c e e — vetores de dados, de efeitos fixos (médias de blocos), de efeitos 
aditivos (aleatórios), de efeitos de dominância (aleatórios), de 
efeitos de parcelas (efeitos aleatórios de ambiente comum das 
parcelas) e de erros aleatórios, respectivamente.

X, Z e W - matrizes de incidência para f, a(d) e c, respectivamente.

As equações de modelo misto associadas ao modelo são:
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A e D = matrizes de parentesco genético aditivo e de dominância, respectivamente.

Atribuindo-se valores iniciais para os componentes de variância em (6), 
obtém-se a predição para os efeitos a, d e c. Calculando-se as variâncias desses 
efeitos preditos, obtêm-se as variâncias ô2 (variância genética aditiva), à2d (variância 
genética de dominância) e ô2 (variância entre parcelas), as quais provavelmente 
serão diferentes dos valores iniciais utilizados em (6), significando que os valores 
iniciais não foram plausíveis ou verossímeis. Dessa forma, deve-se resolver 
novamente as MME, usando estes componentes de variância calculados. 
Procedendo-se sucessivamente desta maneira atinge-se a convergência para os 
componentes de variância, ou seja, tem-se que os valores utilizados nas MME 
equivalem às próprias variâncias dos efeitos preditos, significando que os valores 
utilizados nas MME passaram a ser plausíveis ou verossímeis com o conjunto de 
dados. Este é o princípio da verossimilhança.

Os estimadores REML para obtenção das variâncias dos efeitos aleatórios, 
empregando-se o algoritmo EM (Expectation-Maximization) de Dempster etal. (1977) 
são:

ô2 = ly' y - f' X' y - â' Z' y - d’ Z' y - c W’ y] /[N - r(x)J

é2 = [â’A_1 â + ô2 tr A~‘ C22) /q

=[d’D_1 d + ô2 tr D’1 C33)/q

ô2 =[cc + ct2 tr C44) , em que;

tr = operador traço matricial;

r(x) = posto da matriz X;

N-r(x) = número de graus de liberdade do erro;

q = número de indivíduos;

s = número de parcelas;

N = número total de dados.

C22, C33 e C44 provêm de:

C32 C33
C42 C43

= inversa generalizada da matriz dos coeficientes das MME. (7)
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Verifica-se que, em associação com o modelo misto ao nível de indivíduo, o 
método REML estima os componentes de variância diretamente como as variâncias 
dos efeitos aleatórios do modelo mas, considera também todos os parentescos (matrizes 
A e D) entre os indivíduos em avaliação. Na estimação são considerados, também, os 
efeitos ambientais sistemáticos ou fixos do modelo, de forma que os componentes de 
variância são válidos dentro de (e também entre) cada nível dos efeitos fixos. Em 
resumo, a iteração dos componentes de variância (variância dos efeitos aleatórios 
preditos) nas equações de modelo misto, permite verificar a verossimilhança de 
particulares valores numéricos dos parâmetros, ou seja, permite constatar a 
plausibilidade de que os dados tenham sido amostrados de uma população com os 
parâmetros avaliados.

O método REML associado à metodologia de modelos mistos é uma 
ferramenta flexível para a estimação de parâmetros genéticos e apresenta as seguintes 
vantagens:

• pode ser aplicada a dados desbalanceados;
• permite utilizar simultaneamente um grande número de informações, provenientes 
de diferentes gerações, locais e idades, gerando estimativas mais precisas;

• não exige dados obtidos sob estruturas rígidas de experimentação, podendo ser 
aplicada a dados obtidos normalmente nos programas de melhoramento, os quais 
não precisam estar associados a delineamentos, bastando que se tenha informações 
sobre a genealogia dos indivíduos;

• pode permitir a estimação dos efeitos de dominância e epistáticos, além dos aditivos, 
pois utiliza um maior número de relações de parentesco;

• permite o ajuste de vários modelos alternativos, podendo-se escolher o que se adequa 
melhor aos dados e ao mesmo tempo é parcimonioso (apresenta menor 
número de parâmetros).

Em função destas vantagens, a estimação de parâmetros genéticos deve basear- 
se no procedimento REML/BLUP sob modelo individual para todas as espécies 
perenes em que os dados são obtidos ao nível de indivíduos e têm-se informações 
sobre a genealogia. Neste caso, além das espécies florestais (Eucalyptus, Pinus, Acacia, 
erva-mate e seringueira), dentre as espécies (arbóreas frutíferas) potenciais para 
aplicação do procedimento REML/BLUP, destacam-se: acerola (Paiva et al., 1996; 
1999), café robusta (Ferrão etal., 1999), caju (Azevedo etal, 1998), cacau (Pereira et 
al., 1999), coco (Siqueira, 1982), cupuaçu (Souza et al., 1998), dendê (Barcelos & 
Amblard, 1994), maçã (Denardi & Camilo, 1997), pupunha (Clement & Bovi, 
1999), dentre outras (Clement et al., 1982; Paiva, 1998; Bruckner, 1999).

Dentre os softwares recomendados para a estimação de parâmetros genéticos 
por REML, destaca-se o DFREML (Meyer, 1998), o qual foi empregado e descrito 
em detalhes por Resende (1999b).

13. USO DOS MODELOS DE REGRESSÃO ALEATÓRIA NA ANÁLISE 
DE MEDIDAS REPETIDAS

Os modelos de regressão aleatória (ou funções de covariância) são úteis ao 
melhoramento de espécies perenes por permitirem a descrição, de maneira mais 
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realística, dos fenômenos associados a dados longitudinais, como as curvas de 
crescimento e as medidas repetidas no tempo. Tais modelos permitem considerar 
que o caráter em questão pode estar mudando continuamente e gradualmente através 
do tempo e, portanto, podem ser mais realísticos que o modelo de repetibilidade. 
Fundamentos associados aos modelos de regressão aleatória podem ser encontrados em 
Henderson Jr. (1982), Meyer & Hill (1997) e Resende (1997; 1999b), dentre outros.

Na análise quantitativa de medidas repetidas quatro classes de modelos de 
análise podem ser empregados: a) modelos univariados para cada idade; b) modelos 
de repetibilidade; c) modelos de regressão aleatória; d) modelos multivariados. Destes, 
os mais completos são os modelos multivariados, que utilizam toda a informação 
simultaneamente e tratam cada idade como um caráter, considerando suas diferentes 
herdabilidades e correlações genéticas. Entretanto, tais modelos são 
superparametrizados e praticamente proibitivos na prática quando muitas idades são 
consideradas. Isto ocorre devido ao fato de que, neste caso, problemas de estimação 

do espaço paramétrico (Meyer & Hill, 1997), acarretando problemas computacionais 
e produzindo estimativas imprecisas. Assim, devem ser preferidos modelos com menor 
número de parâmetros e que descrevam adequadamente os dados observados.

Os modelos de regressão aleatória podem ser considerados como modelos 
multivariados simplificados ou reduzidos, que permitem a obtenção dos mesmos 
parâmetros de interesse que podem ser obtidos pelos modelos multivariados, mas 
com uma menor parametrização. Considerado um caráter avaliado em sete idades 
consecutivas, o modelo multivariado requerería 56 parâmetros (28 covariâncias 
aditivas, 21 covariâncias de ambiente permanente e 7 variâncias residuais), ao passo 
que a regressão aleatória poderia empregar apenas 13 parâmetros e fornecer a mesma 
quantidade de informações.

Por sua vez, o modelo de repetibilidade assume que o caráter avaliado repetidas 
vezes sobre o indivíduo é o mesmo caráter ao longo das idades, ou seja, assume que 
a correlação genética entre medidas repetidas desse caráter equivale a 1; esta nem 
sempre é a realidade para caracteres associados à curvas de crescimento. Por outro 
lado, os modelos univariados tendem a ser imprecisos por ignorar a correlação entre 
as avaliações repetidas ao longo do tempo.

Em função do exposto, Meyer & Hill (1997) relatam que os modelos de 
regressão aleatória deverão suplantar os modelos menos realísticos até então usados. 
Especialmente no melhoramento florestal, esta técnica foi aplicada por Resende 
(1999b), que relatou as seguintes vantagens da mesma: permite descrever 
continuamente a estrutura de covariâncias de caracteres de crescimento ao longo do 
tempo; permite a estimação simultânea de parâmetros genéticos ao longo das idades, 
considerando a mudança genética do caráter ao longo do tempo; permite a prediçâo 
de valores genéticos de indivíduos avaliados em diferentes idades e a projeção destes 
valores genéticos para uma idade comum para efeitos de ordenamento e seleção; permite 
a obtenção de curvas de valores genéticos para cada indivíduo em função da idade.

14. AVALIAÇÃO CEN ÉTICA VIA INFERÊNCIA BAYESIANA

Uma deficiência do procedimento REML/BLUP para a estimação/predição 
de componentes de variância/valores genéticos refere-se ao fato de que o método 
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REML propicia intervalos de confiança apenas aproximados para os parâmetros 
genéticos, através do uso de aproximações e suposições de normalidade assintótica. 
Isto porque a distribuição e variância dos estimadores não são conhecidos e assim 
questões referentes à efetividade da seleção não podem ser respondidas com rigor.

A análise Bayesiana baseia-se no conhecimento da distribuição a posteriori 
dos parâmetros genéticos e possibilita a construção de intervalos de confiança exatos 
para as estimativas dos parâmetros genéticos. Assim, esta análise propicia uma descrição 
mais completa sobre a confiabilidade dos parâmetros genéticos do que o método 
REML (Resende, 1997; 1999b).

A inferência estatística Bayesiana baseia-se na distribuição condicional do 
parâmetro (0) dado o vetor de dados (y), ou seja na distribuição a posteriori do 
parâmetro dadas as observações fenotípicas, a qual equivale a:

f (0|y) =
f (y|0) f(0)

JRf (y|9) f(9) d 0
em que:

f(y I 0) - função densidade de probabilidade da distribuição condicional de uma 
observação (y) dado 0 (denominada função de verossimilhança ou modelo 
para os dados).

f(0) - função densidade de probabilidade da distribuição a priori, que é também a 
densidade marginal de 0. Esta função denota o grau de conhecimento 
acumulado sobre 0, antes da observação de y.

J r f (y|0) f (0) = d0 - distribuição marginal ou preditiva de y com respeito a 0,

onde R é a amplitude da distribuição de 0.

Verifica-se então que a distribuição aposteriori é proporcional à verossimilhança 
xpriori, ou seja, a função de verossimilhança conecta apriori àposteriori usando para 
isto os dados do experimento (observações). Dessa forma, a distribuição aposteriori 
contempla o grau de conhecimento prévio sobre o parâmetro (0) e também as 
informações adicionais propiciadas pelo experimento (y).

Para a situação em que tanto a distribuição a priori quanto a distribuição das 
informações são normais, ou seja, 0 - N(u, r2) e (y|0) - N (0, O2) com <52conhecido, 
a distribuição aposteriori de 0 é também normal, ou seja (0|Y = y) - N (u^r2^ onde:

Usando esta distribuição aposteriori, pode-se demonstrar que os fundamentos 
básicos da predição de valores genéticos são essencialmente de natureza Bayesiana, 
conforme apresentado inicialmente por Robertson (1955).

Os efeitos genéticos aditivos são definidos como desvios e uma população de 
efeitos genéticos apresenta zero como média e o2 como variância. A melhor predição
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do efeito genético de um indivíduo sem nenhuma informação, tomado aleatoriamente 
da população é a média populacional u, a qual pode ser tomada como o estimador a 
priori, cuja variância é cr, . Tomando uma informação do indivíduo, um segundo 
estimador do efeito genético é o desvio (y-u) fenotípico em relação à média 
populacional, o qual possui variância cr* = o* - a2 . Estes dois estimadores 
independentes podem ser combinados linearmente da melhor maneira possível 
tomando as recíprocas das respectivas variâncias como pesos. Sob o enfoque Bayesiano, 
a esperança da distribuição aposteriori corresponde à média ponderada pela precisão, 
das médias da priori e da verossimilhança. Assim, tem-se: 

a =
estimador a priori estimador informação observada

2 
üy 7

°2.

c o

como no enfoque da inferência estatística clássica, onde h2 é a herdabilidade. Este é 
também (considerando y como a média dos indivíduos selecionados) o estimador 
para o ganho genético para a seleção massal.

No contexto Bayesiano, as equações de modelo misto (denominadas equações 
de modelo misto de Robertson) são dadas por:

X'R_1X + S_1 X'R_1Z E(f|y)' _ X'R_1Y + S_1 r.

Z'R_1X Z'R_1Z + G_1 E(a|y) Z'R-1Y + G-10

onde T] = E(f) e 0 = E(a).

Tomando a informação a priori sobre os efeitos fixos como não informativa 
(expressa como S —> e então (S'1 —» 0), tem-se que esta equação resultante equivale 
as equações do modelo misto (MME):

, em que:
Wx X'R_1Z ’f' ‘X'R_1Y‘

Z'R_1X Z'R-lZ + G_1 â Z’R_1Y

R = Ict* i G = Ao2 e S = Var(f) .

O problema básico da implementação da análise Bayesiana refere-se à 
integração numérica (no espaço do parâmetro) da função densidade de 
probabilidade a posteriori. Tal integração, por métodos analíticos, é impossível na 
prática. Assim, tem sido utilizado o procedimento de simulação estocástica 
denominado amostragem de Gibbs (GS) para a viabilização da estimação Bayesiana 
(Sorensen, 1996).

Além das distribuições (normais) assumidas para os efeitos aleatórios (a) no 
modelo linear clássico e para a verossimilhança do vetor de observações (y), a 
abordagem Bayesiana requer atribuições para as distribuições a priori dos efeitos 
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fixos e componentes de variância. De maneira geral, são atribuídas distribuições a 
priori não informativas ou uniformes para os efeitos fixos e componentes de variância, 
como forma de caracterizar um conhecimento a priori vago sobre os referidos efeitos 
e componentes (Gianola & Fernando, 1986).

Utilizando-se distribuições a priori não informativas para os efeitos fixos e 
componentes de variância, têm-se que as modas das distribuições marginais aposteriori 
dos parâmetros genéticos correspondem às estimativas obtidas por REML e geram 
estimativas de componentes de variância pelo método VEIL (ou de verossimilhança 
integrada) apresentados por Gianola & Foulley (1990). A grande vantagem da análise 
Bayesiana, neste caso, refere-se à obtenção dos desvios-padrão e intervalos de confiança 
exatos para os parâmetros genéticos bem como a obtenção de estimativas mais precisas. 
Resende (1999b) empregando as abordagens REML e GS obteve estimativas de 
0,32 + 0,06 e 0,34 + 0,005, respectivamente, para a herdabilidade no sentido restrito, 
confirmando a grande precisão do método GS.

Quanto à estimação dos efeitos fixos (efeitos de bloco e de anos de medição) 
e a predição dos efeitos aleatórios (valores genéticos), têm-se que as médias das 
distribuições marginais aposteriori dos parâmetros de locação (efeitos fixos e aleatórios), 
dado os componentes de variância ou parâmetros de dispersão, equivalem às soluções 
das equações do modelo misto do BLUP desde que: sejam atribuídas prioris não 
informativas para os efeitos fixos, prioris normais para os efeitos aleatórios e 
verossimilhança normal para o vetor de observações. Neste caso, a vantagem da 
abordagem Bayesiana refere-se à obtenção de valores genéticos preditos com menores 
desvios-padrão.

Em resumo, a análise Bayesiana propicia estimativas mais precisas de 
componentes de variância, parâmetros genéticos, valores genéticos e ganhos genéticos. 
Adicionalmente, a estimação Bayesiana permite a análise exata de amostras de tamanho 
finito. Este último aspecto é muito importante, especialmente para programas de 
melhoramento baseados em conjuntos de dados desbalanceados, onde tal abordagem 
propicia uma elegante análise de amostra finita, a qual não pode ser obtida pela 
metodologia clássica de modelos mistos.

15. DELINEAMENTOS DE CRUZAMENTO

Uma vez que a eficiência dos programas de melhoramento de espécies perenes 
depende da utilização de eficientes delineamentos de cruzamento, torna-se relevante 
a comparação entre diferentes delineamentos.

Resende (1999b) comparou a eficiência de delineamentos de cruzamento 
envolvendo progênies não endogâmicas. Alguns resultados referentes às comparações 
entre os delineamentos de policruzamento (progênies de meios-irmãos), pares simples 
(progênies de irmãos germanos) e fatorial desconexo 4x4, são apresentados nas 
Tabelas 21 e 22 (para delineamentos com 6 plantas por parcela).

Os resultados revelaram a superioridade do delineamento de pares simples 
sobre o de policruzamento em todas as situações, ou seja, em presença ou ausência de 
dominância e nos sistemas de propagação sexuada e assexuada. As maiores eficiências 
foram obtidas para caracteres de mais baixa herdabilidade e em ausência de dominância 
(M =h2)-
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TABELA 21. Acurácias seletivas associadas aos delineamentos de policruzamento (rIA|M,)> pares simples 
(r[A1lc) e fatorial desconexo 4x4 (r^), bem como eficiências do delineamento de pares 
simples sobre o policruzamento (E^, do fatorial sobre policruzamentos (E2) e do fatorial 
sobre pares simples (Ej). Delineamento experimental de blocos ao acaso com 6 plantas por 
parcela e propagação sexuada.

h2* r Ml
IA1

r ,G
11A1 fIAf4 E' 5 Ej

0,05 0,05 0,38 0,56 0,62 1,47 1,63 1,11 |
0,075 0,38 0,52 0,59 1,37 1,55 1,13

0,10 0,10 0,46 0,63 0,66 137 1,43 1.05 j
0,15 0,46 0,58 0,64 1,26 1,39 1,10

0,20 0,20 0,56 0,69 0,71 1,23 1,27 1,03 1
0,30 0,56 0,64 0,68 1,14 1,21 1,06

0,30 0,30 0,63 0,73 0,74 1,16 1,17 1,01 |
0,45 0,63 0,68 0,71 1,08 1,13 1,04

0,40 0,40 0,69 0,77 0,77 1,12 1,12 1,00 ]
0,60 0,69 0,72 0,75 1,04 1,09 1,04

0,50 0,50 0,75 0,81 0,81 1,08 1,08 1,00 )
0,75 0,75 0,77 0,80 1,03 1,07 1,04

•h;ehi - herdabilidades no sentido restrito e amplo, respectivamente.

TABELA 22. Acurácias seletivas associadas aos delineamentos de policruzamento (rIA2MI), pares simples e 
(riG2lc) fatorial desconexo 4x4 (r[AF^), bem como eficiências do delineamento de pares simples 
sobre o policruzamento (E,), do fatorial sobre policruzamentos (E2) e do fatorial sobre pares 
simples (E3). Delineamento experimental de blocos ao acaso com 6 plantas por parcela e 
propagação assexuada.

h2* r Ml
IG2

r *G
1G2 21AF4 E. c Ei

0,05 0,05 0,38 0,56 0,62 1,47 1,63 1,11
0,075 0,41 0,57 0,65 1,39 1,59 1,14

0,10 0,10 0,46 0,63 0,66 137 1,43 1,05
0,15 0,52 0,64 0,71 1,23 1,37 1,11

0,20 0,20 0,56 0,69 0,71 1,23 1,27 1,03
0,30 0,65 0,72 0,79 1,11 1,22 1,10

■0,30 0,30 0,63 0,73 0,74 1,16 1,17 1,01
0,45 0,75 0,79 0,85 1,05 1,13 1,08

0,40 0,40 0,69 0,77 0,77 1,12 1,12 1,00
0,60 0,84 0,86 0,92 1,02 1,10 1,07

(0>50 0,50 0,75 0,81 0,81 1,08 1,08 1,00 J
0,75 0,93 0,95 1,00 1,02 1,08 1,05

* h2 e h2 - herdabilidades no sentido restrito e amplo, respecrivamente.

O fatorial desconexo 4x4 apresentou também maior eficiência sobre o 
policruzamento em todas as situações e também maior eficiência que o delineamento 
de pares simples em quase todas as situações. A eficiência do fatorial sobre pares 
simples mostrou-se mais significativa (entre 5% e 14% de superioridade) para 
caracteres de baixa (< 0,30) herdabilidade e em presença de dominância. Considerando 
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apenas a propagação vegetativa em presença de dominância a superioridade do fatorial 
sobre pares simples mostrou-se acima de 5% para todos os níveis de herdabilidade 
considerados.

A superioridade do fatorial desconexo 4x4 sobre pares simples é muito 
representativa pois não implica em qualquer custo adicional, já que ambos baseiam- 
se em cruzamentos controlados e estão associados ao mesmo número total de 
cruzamentos. Assim, na opção por cruzamentos controlados o fatorial desconexo 4 x 
4 deve ser utilizado. Esta inferência pode ser estendida também para programas de 
seleção recorrente recíproca em que se objetiva também a seleção de clones superiores 
dentro de progênies associadas a cruzamentos interpopulacionais.

Na opção entre cruzamentos controlados (fatorial desconexo 4 x 4) e 
polinização livre (policruzamentos), deve prevalecer a alta eficiência (E2) do fatorial 
sobretudo para caracteres de baixa herdailidade. Para caracteres com herdabilidade 
menor ou igual a 0,20, a superioridade mostrou-se acima de 20% em todas as situações.

Ainda na comparação entre polinização aberta e polinização controlada 
visando a maximização do ganho genético a curto prazo, Resende & Vencovsky 
(1993) compararam a seleção combinada com progênies de autofecundação (S^ e 
com progênies de polinização aberta. Para herdabilidades no sentido restrito e amplo 
de 0,10 e 0,15, respectivamente, os referidos autores obtiveram uma superioridade 
da ordem de 45% para a seleção com S . No presente trabalho, para estes mesmos 
níveis de herdabilidade, a superioridade do fatorial 4x4 sobre o policruzamento foi 
de 39%. Considerando os vários problemas (baixa produção de sementes, ausência 
de coincidência de florescimento entre os vários indivíduos S^s por ocasião da 
recombinação, possíveis problemas experimentais) práticos potenciais associados à 
utilização de S^s, pode-se relatar que a utilização do fatorial desconexo 4 x 4 é uma 
opção muito mais segura e que apresenta ganho esperado similar à utilização de S^ 
Outra desvantagem da utilização de S ’s refere-se à redução no tamanho efetivo 
populacional, fator este que é muito relevante no melhoramento de espécies perenes 
(Resende & Vencovsky, 1990).

As Tabelas 21 e 22 permitem também comparar as eficiências (através das 
acurácias seletivas) dos sistemas de propagação assexuada e sexuada para os vários 
níveis de herdabilidade. Conforme esperado, constata-se que, em presença de 
dominância a propagação vegetativa é sempre superior a propagação sexuada.

16. SELEÇÃO RECORRENTE EM ESPÉCIES ARBÓREAS E FRUTEIRAS

O aspecto perene de uma espécie conduz a um impacto direto nos esquemas 
de melhoramento, os quais devem ser capazes de produzir resultados práticos dentro 
de um período de tempo relativamente curto. Dessa forma, cultivares melhoradas 
devem ser criadas durante os diferentes estágios do melhoramento populacional 
propriamente dito.

A maneira mais adequada de conciliar a rápida obtenção de cultivares 
melhoradas e o melhoramento a longo prazo das espécies perenes é a adoção de 
esquemas de seleção recorrente. Em termos genéricos, as duas principais formas de 
seleção recorrente são a seleção recorrente intrapopulacional (SRI) e a seleção recorrente 
recíproca (SRR) (Gallais, 1978; 1989). A SRI capitaliza os efeitos aditivos dos alelos 
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e, portanto, é uma ferramenta muito poderosa para o melhoramento populacional. 
Por outro lado, a SRR enfatiza o melhoramento do híbrido interpopulacional, 
através do melhoramento do valor genético aditivo e também da heterose. Os 
aspectos relacionados aos métodos de seleção e delineamentos de cruzamento para 
o melhoramento intrapopulacional já foram discutidos em tópicos anteriores. A 
seguir serão abordados aspectos referentes ao melhoramento de híbridos 
interpopulacionais.

A heterose ou vigor híbrido está associada à capacidade específica de 
combinação (CEC) entre os genitores, sendo função da diversidade genética entre os 
progenitores e da dominância alélica nos locos que controlam o caráter de interesse. 
Dessa forma, um fator primordial na opção pela seleção para a capacidade geral de 
combinação (seleção recorrente intrapopulacional para os efeitos aditivos) ou pela 
seleção para capacidade específica de combinação (seleção recorrente recíproca 
enfatizando o híbrido interpopulacional) é o conhecimento da base genética do caráter 
de interesse, principalmente quanto ao parâmetro grau médio de dominância. 
Determinados caracteres não exibem dominância e, portanto, para o melhoramento 
destes, não se justifica a seleção para a CEC.

Adicionalmente, na comparação entre a SRR e a SRI no melhoramento de 
espécies perenes, outras questões de ordem prática devem ser consideradas tais quais: 
o maior custo, o maior intervalo de gerações, a menor intensidade de seleção e o 
menor tamanho efetivo populacional associados à SRR. Em termos de ganho genético 
por unidade de tempo, as duas estratégias podem ser comparadas (com vistas ao 
melhoramento do híbrido interpopulacional) pela expressão a seguir, que fornece a 
eficiência da SRI sobre a SRR:

p _ gsri _ rcIR hi Ki [R

f “ C “ k v , ’ onde:
^SRR hR KR CI

lq e 11r = herdabilidades intrapopulacional e interpopulacional (recíproca), 
respectivamente;

Kj e = diferenciais de seleção associados à seleção intrapopulacional e 
recíproca, respectivamente;

tj e tR = intervalos de geração para a seleção intrapopulacional e recíproca, 
respectivamente;

rGlR= correlação genética entre progênies intrapopulacionais e 
interpopulacionais.

Em geral, pode-se inferir que fq > KR (pois na SRI geralmente trabalha-se 
com populações maiores) e que tR > tj, fatos que contribuem para maior eficiência da 
SRI. O valor de rGI^ hj/hR é totalmente dependente das propriedades genéticas do 
caráter nas populações específicas. Assumindo hj/hR - 1, verifica-se que a eficiência 
depende sobretudo da correlação genética entre progênies intrapopulacionais e 
interpopulacionais. Esta correlação pode ser vista como uma correlação entre a 
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capacidade geral de combinação dos genitores dentro das populações com a capacidade 
geral de hibridação (Gallais, 1989) destes genitores. Assim, torna-se prioritário na 
comparação entre SRRe SRI, quantificar a magnitude da correlação entre capacidade 
geral de combinação e capacidade geral de hibridação. Para populações não divergentes 
ou pouco divergentes esta correlação provavelmente tenderá a 1 e a SRI deverá 
suplantar a SRR em termos de ganho por unidade de tempo (neste caso, os ganhos 
por ciclo, considerando iguais intensidades de seleção, deverão ser iguais para SRI e 
SRR). Segundo Souza Jr. (1999), para populações divergentes, as correlações entre 
progênies intrapopulacionais e interpopulacionais obtidas de uma mesma planta 
deverão ser alta para uma população e baixa para a outra população. Neste caso, a 
SRR poderá conduzir a melhores resultados.

Shelbourne (1993) comparou várias estratégias de melhoramento de híbridos 
interespecíficos e concluiu que a SRI propicia maiores ganhos genéticos por ano e é 
mais robusta que a SRR em termos de tamanho efetivo populacional. Apesar desta 
aparente vantagem da SRI, a SRR provavelmente propicia a identificação de genótipos 
excepcionalmente produtivos antes que a SRI, embora a longo prazo a SRI tenda a 
suplantar a SRR. Desta forma, as duas estratégias podem ser utilizadas 
simultaneamente, principalmente nos primeiros ciclos de seleção onde a realização 
de cruzamentos interespecíficos propiciaria: a estimação da capacidade geral de 
hibridação dos genitores; a estimação da correlação entre capacidade geral de 
combinação e capacidade geral de hibridação; a identificação precoce de híbridos 
superiores através do direcionamento dos cruzamentos entre os genitores com maiores 
capacidades gerais de hibridação (Resende & Higa, 1990).

Recentemente, Souza Jr. (1993; 1999) mostrou que a SRRe SRI são métodos 
incapazes de melhorar adequadamente os híbridos interpopulacionais e as duas 
populações simultaneamente. Assim, tal autor propôs um esquema modificado 
denominado THS, o qual avalia progênies interpopulacionais para uma (a mais 
produtiva) população e progênies intrapopulacionais para a outra (a menos produtiva) 
população. Tal método, quando aplicado em populações divergentes, conduz a cerca 
de 7% e 25% a mais de ganho genético, por ciclo, no híbrido interpopulacional, do 
que a SRR e SRI, respectivamente, para caracteres com graus médios de dominância 
(d/a) entre 0,75 e 1,0. Para o melhoramento das populações per se, o procedimento 
THS é tão eficiente quanto a SRR para a população mais produtiva e tão eficiente 
quanto a SRI para a população menos produtiva. É importante ressaltar que para as 
condições citadas anteriormente (populações divergentes e nível de dominância entre 
0,75 e 1,0) a SRR é entre 11% e 20% mais eficiente que a SRI para o melhoramento 
do híbrido interpopulacional, cerca de 20% mais eficiente que a SRI para o 
melhoramento da população mais produtiva e entre 25% e 30% menos eficiente que 
a SRI para o melhoramento da população menos produtiva (Souza Jr., 1999). É 
importante ressaltar que os resultados relatados referem-se a ganhos por ciclo de 
seleção e não por unidade de tempo e que foram consideradas iguais intensidades de 
seleção para os diferentes esquemas (SRR, SRI e THS).

Os resultados relatados por Souza Jr. (1993; 1999) não são prontamente 
extrapoláveis para espécies perenes, pois nos esquemas que envolvem a SRI foi 
considerada apenas a seleção de genitores com base no comportamento de suas 
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progênies. Em espécies perenes, a seleção intrapopulacional é geralmente baseada em 
índice incluindo as informações do indivíduo e da média de sua família, com 
recombinação dos próprios indivíduos avaliados. Isto conduz a maior intensidade de 
seleção e também a menor acurácia em relação à seleção de genitores. Considerando 
um balanço entre a menor acurácia e a maior intensidade de seleção (Tabela 10), 
tem-se que a seleção pelo índice conduz a maior ganho que a seleção de genitores. 
Dessa forma, o esquema de Souza Jr. parece adequado também para espécies perenes.

Na opção pela SRR, dois tipos de progênies interpopulacionais podem ser 
prontamente empregados para espécies perenes: meios-irmãos (MI) — usando mistura 
de pólen de pelo menos 4 ou 5 testadores da população recíproca—e irmãos germanos 
(IG). As expressões do ganho genético no híbrido interpopulacional, com seleção 
baseada nas médias das progênies e recombinação dos genitores são dadas por (Resende 
& Higa, 1990):

GS| = K, (1/4) ct)(12 /ctFi2 +Kj (1/4) /Op2i , para progênies de meios-irmãos;

£<2=^2 (1/4) ol(i2)/oF(|2)+K2 (1/4) a^(i2i /oF(i2) ; para progênies de irmãos 

germanos;

em que:

aA,, e cta21 = variâncias genéticas aditivas interpopulacionais que surgem quando 
as populações 2 e 1 são utilizadas como doadoras de pólen nos 
cruzamentos, respectivamente;

ctFi2 e ctF2| = desvios padrões fenotípicos entre médias de famílias de meios-irmãos 
interpopulacionais, quando as populações 2 e 1 são utilizadas como 
doadoras de pólen nos cruzamentos, respectivamente;

üa(I2) e ctf(i2) = variâncias genética aditiva interpopulacional e fenotípica entre médias 
de famílias de irmãos germanos interpopulacionais, respectivamente;

ctd(I2) = variância genética de dominância interpopulacional;

K, e IÇ = diferenciais de seleção padronizados associados a seleção de genitores nos 
esquemas com meios-irmãos e irmãos germanos, respectivamente.

Considerando iguais (KJ e K2) intensidades de seleção, e que 
ctf(12) = (1/2) cta(I2) + (1/4) oD(12I + variância residual média e crFl2 =(1/4) +

variância ambiental média, verifica-se que o esquema empregando meios-irmãos é 
mais eficiente.

Expressando as herdabilidades ao nível de médias de progênies ( h(n ) como 
função das herdabilidades ao nível de indivíduo e o ganho genético em função de 
Gs = K r[AOA(12), onde r[A é a acurácia seletiva e supondo CTa(I2) =( cta21 + ctai2 )/2, tem- 
se:

Para a SRR com famílias de meios-irmãos:
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-------------------<222-------, para experimentos com uma planta por parcela. 
l + (b-l) (1/4) hl 22)

l + (n-l) [(1/2) h22)+(l/4) (h2(12)-h^12) ) + <?]+(b-1) n [(1/2) h212)+(l/4) (h212)-h22))]j 

para experimentos com n plantas por parcela.

Nas expressões apresentadas, têm-se as seguintes definições: 

b = número de repetições;

h2 e h2(12) = herdabilidades individuais interpopulacionais nos sentidos restrito e 
amplo, respectivamente.

c2 = correlação devida ao ambiente comum da parcela.

, nb (1/ 4) h,212)
h2 =___________________ 2___ .__ <121---------------------- , para experimentos com n

m l + (n —1) [(1/4) h212)+c2] + (b-l) n (1/4) h22)

plantas por parcela.

para experimentos com uma planta por parcela.
b (1/16) h2,2)

l + (b-l) (1/4) h212)
r,AMl

nb (1/16) h22)___________

h22)+c2] + (b-l) n (1/4)
para experimentos com

• Para a SRR com famílias de irmãos germanos:

, b(l/4) h2 . ,
h =-------------------------------—-------------------- , para experimentos com uma plantam l + (b-l) [(1/2) h22)+(l/4) (h2(12)-h212))] r

por parcela.

nb (1/4) h2)2)
h” l + (n-l) [(1/2) h(2|2)+(1/4) (h2(|2)-h22)) + c2] + (b-l) n [(1/2) h22)+(l/4) (h2l2) -h22))] ’ 

para experimentos com n plantas por parcela.

F1A1G

b (1/16) h2,2)
-11/2

l + (b-l) [(1/2) h22)+(l/4) (h212)-h22))] 

planta por parcela.

, para experimentos com uma

- 1/2

• >
riAic “[ nb (1/16) h22)
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Considerando os parâmetros h()j) =0,25, h2(12) = 0,30 e c2 = 0,10 os quais 
foram obtidos (Rezende & Resende, 2000) a partir de populações de E. grandis e E. 
urophylla, têm-se as seguintes acurácias e eficiências (E):

a) riAMi = °>4472; rW|G = 0,3208; E = r[Aw| / r[A]G = 1,39 para experimentos com 
uma planta por parcela e b = 60 blocos.

b) rIAw[ = 0,4251; r[A]G = 0,3123; E = r^ / rw = 1,36 para experimentos com 
n = 6 plantas por parcela e b = 10 blocos.

Verifica-se então, que para a mesma intensidade de seleção, a SRR com meios- 
irmãos é pelo menos 36% mais eficiente que a SRR com progênies de irmãos germanos 
(é importante relatar que um esquema mais eficiente que ambos são os cruzamentos 
fatoriais ou dialético parcial, os quais utilizam simultaneamente meios-irmãos e irmãos 
germanos, entretanto, tal esquema limita o número de genitores a serem utilizados).

Porém, para atingir a mesma intensidade de seleção a SRR com MI necessita- 
se avaliar o dobro do número de progênies. Considerando a avaliação de um mesmo 
número de progênies na SRR com MI e na SRR com IG, tem-se de acordo com a 
proporção selecionada:
Proporção Selecionada

K, x2 K, r =*
1 ,aM1 •V.aig=® Ef=*/®MI IG

K 0,50 0,25 0,80 1,27 0,3578 0,4074 0,8783
0,30 0,15 1,16 1,55 0,5188 0,4972 1,0434

B 0,20 0,10 1,40 1,76 0,6261 0,5646 1,1089
0,10 0,05 1,76 2,06 0,7871 0,6608 1,1911

Verifica-se assim que, para proporções de seleção igual ou inferior a 30%, a 
SRR com MI continua sendo superior à SRR com IG, mesmo quando se avalia 
metade do número de genitores em cada população pela SRR com MI.

Para a presente situação considerando a avaliação de 200 genitores em cada 
população têm-se as seguintes possibilidades, considerando a seleção de 30 genitores:

a) SRR com IG
• número de cruzamentos controlados = 200
• número de progênies para avaliação = 200
• ganho genético em unidades de <\(12) = 0,4972

b) SRR com MI
• número de cruzamentos controlados = 400
• número de progênies para avaliação = 400
• ganho genético em unidades de <7A(I2)= 0,6932

c) THS
• número de cruzamentos controlados = 200
• número de progênies para avaliação = 400
• ganho genético em unidades de 0A(12), considerando a eficiência de 7% (Souza 
Jr., 1999) sobre a SRR com MI = 0,7417
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Considerando a avaliação de 100 genitores em cada população e a seleção de
30 genitores, tem-se:

d) SRR com MI
• número de cruzamentos controlados = 200
• número de progênies para avaliação = 200
• ganho genético em unidades de OA(|2)=0,5188

e) THS
• número de cruzamentos controlados =100
• número de progênies para avaliação = 200
• ganho genético em unidades de (JA(12)=0,5551

De todas estas situações, verifica-se que aquela que propicia menor ganho é a 
situação (a). As eficiências de ganho genético em relação à (a) são: (b)/(a) = 1,39;
(c) /(a) = 1,49; (d)/(a) = 1,04; (e)/(a) = 1,11.

Na opção por recombinar 50 genitores, os ganhos genéticos em (a), (b), (c),
(d) e (e) equivalem a 0,4074; 0,5679; 0,6067; 0,3578 e 0,3828, respectivamente, e 
as eficiências equivalem a (b)/(a) = 1,39; (c)/(a) = 1,49; (d)/(a) = 0,8783 e (e)/(a) = 
0,9396.

Considerando as dificuldades e os custos envolvidos na realização de 
cruzamentos controlados e na avaliação de um maior número de progênies cabe ao 
melhorista decidir pela melhor opção. De maneira geral, o esquema THS parece 
mais favorável por envolver a realização de um menor número de cruzamentos 
controlados, sem comprometer o ganho genético.

O ganho genético pela seleção com o esquema THS é dado por 
GS} = K3 (1/4) oA|2/oF|2 +K3 (1/4) oA2a(/ctf22 > considerando 1 como a população 

mais produtiva e 2 como a menos produtiva.
cta2a, refere-se à covariância genética aditiva entre genótipos intrapopu- 

lacionais da população 2 e interpopulacionais, sendo que oA2A| e oA são dados por 
Souza Jr. (1999): 

cta2a, ~cta22 + 2C°V(A2t21)

°a12 = + CTtl2 + 4Cov(A,z12), em que:

cta„ e oA22 = variâncias aditivas intrapopulacionais das populações 1 e 2, 
respectivamente.

ctT212 = variância dos desvios dos efeitos aditivos intra (população 1) e 
interpopulacionais.

^-'ov(A1r,2) e C°v(a2x21) = covariâncias dos efeitos aditivos intrapopulacionais com os 
desvios dos efeitos aditivos intra e interpopulacionais.
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Com base na expressão de crA|2 verifica-se que a SRR utiliza os efeitos aditivos 
intrapopulacionais ( ÜA|1 ) e os efeitos de dominância ( <\2) nos locos em que as 
populações são divergentes e que apresentam dominância. Dessa forma a SRR explora 
e aumenta a heterose dos cruzamentos. É importante notar que a SRR não utiliza a 
variância genética de dominância.

Fazendo-se um paralelo entre a SRR eTHS para o melhoramento do híbrido 
interpopulacional, tem-se, para efeito comparativo, que:

a) SRR

Faz uso de h^2 e h2] para as frações do ganho associados as recombinações 
nas populações 1 e 2, respectivamente.

b) THS

Faz uso de h^ e h21 h22 rGji para as frações do ganho associado à recombinação 
nas populações 1 e 2, respectivamente.

Verifica-se assim que, quando as herdabilidades intrapopulacional na população 

2 ( h22 ) e interpopulacional ( h2]) são iguais e a correlação rCi| = <7A2A/(°A22 0\21) entre 
progênies intrapopulacionais da população 2 e interpopulacionais for igual a 1, 
os esquemas SRR e THS conduzem ao mesmo ganho genético. E isto ocorre 
quando as populações não são divergentes. Com divergência, a vantagem de THS 
sobre SRR deve advir então, da superioridade de h22 sobre h21. A eficiência daTHS 
sobre SRR é diretamente proporcional a h22 r / h2]. A eficiência de um índice de 
seleção combinando as performances intrapopulacional 2 e interpopulacional em 
relação ao uso de progênies interpopulacionais, para o melhoramento do híbrido 
interpopulacional, é dada por:

1 + rG2i / h2l — rF^)

l-rF2
L h21

intrapopulacional e interpopulacional. A eficiência deste índice em relação ao uso 
apenas de progênies intrapopulacionais da população 2 é dada por:

1/2

, onde rF?] é a correlação fenotípica entre as performances

Em espécies perenes, considerando a facilidade de obtenção de progênies 
intrapopulacionais por polinização aberta, torna-se relevante verificar a eficiência do 
índice combinando as performances intrapopulacional e interpopulacional visando a 
seleção e recombinação na população 1 (a mais produtiva). Neste caso, a eficiência é 
dada por:
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Considerando que rF refere-se à correlação fenotípica em plantas distintas 
tem-se que:

rF
rG =--------- e, portanto, rF = rG hH h|2 (= herdabilidade do diferencial de seleção

12 hn h12 12 ... . . A . •
direto associado as progênies interpopulacionais, via seleção indireta nas progênies 
intrapopulacionais). Dessa forma, tem-se que:

E =
H1!] rG12rG12 h12) 

1_(rG12 hll hlí)2

Assumindo h2] = h22 =0,30 e rGi2=0,80 (que denota que a seleção indireta é 
cerca de 20% menos eficiente), tem-se que E = 1,15, ou seja, nesta situação, o uso 
simultâneo das informações das progênies intrapopulacionais e interpopulacionais 
propicia 15% a mais de ganho genético na contribuição da população 1 para o 
melhoramento do híbrido interpopulacional.

O índice é dado por I = bt Xj. + b2 X-, em que b. referem-se aos pesos dos 
valores feno típicos eX,. eX,. referem-se aos valores feno típicos associados aos materiais 
interpopulacionais e intrapopulacionais, respectivamente. Atribuindo 1 a b], b2 é dado 
por:

b _ ctfiz rci2 h|i ~rF|2 h12
CTfn ^12 — rF|2 rG,2 hn

CTfii h12 rG|j hn h12

Assumindo aF)2 = OF]|, tem-se b2 = 0,69, para o presente exemplo. Neste 
caso, peso 1 é dado à performance interpopulacional e peso 0,69 à performance 
intrapopulacional.

A seguir são relatados aspectos relacionados à seleção recorrente em algumas 
espécies perenes.

Eucalyptus
Em Eucalyptus, suspeita-se que os efeitos de dominância existam e apresentem 

baixa magnitude para os caracteres de crescimento (Hardner et al., 1996; Hodge et 
al., 1996; Borralho, 1997; Rezende & Resende, 2000). Quanto à heterose- 
propriamente dita, tem sido verificado que a mesma é de alta magnitude apenas em 
sítios marginais para ambas as espécies genitoras, sendo que em sítios favoráveis às 
mesmas, a superioridade do híbrido não tem sido confirmada (Martin, 1989; Eldridge 
et al., 1993). Assim, segundo Martin (1989), o vigor híbrido em Eucalyptus pode ser 
classificado como ambientalmente dependente.

Apesar de aparentemente baixa, a existência de dominância já é suficiente 
para propiciar uma ligeira vantagem da propagação clonal sobre a sexuada e para 
permitir a exploração da capacidade específica de combinação entre genitores, 
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principalmente ao nível interespecífico. Dessa forma, híbridos de Eucalyptus vêm 
sendo utilizados em vários países destacando-se as combinações E. grandis x E. 
urophylla no Brasil, África do Sul, Colômbia e Venezuela e E. grandis x E. urophylla, 
E. grandis x E. tereticomis e E. urophylla x E. pellita no Congo.

Ao nível mundial, a primeira e única estratégia de melhoramento de híbridos 
interespecíficos de Eucalyptus foi implementada a partir de 1989 no Congo (Vigneron, 
1991; 1992), empregando a seleção recorrente recíproca baseada em cruzamentos 
fatoriais e cujos resultados iniciais foram publicados por Bouvet etal. (1992), Bouvet 
(1995) e Bouvet & Vigneron (1995). Á estratégia de SRR empregada envolve os 
híbridos E. urophylla x E. grandis e E. urophylla x E. pellita. Para a população híbrida 
E. urophylla x E. grandis, a relação verificada para Oj / of do caráter volume aos 3 
anos foi de 0,20 (Bouvet, 1995; Bouvet & Vigneron, 1995), concordando com o 
resultado de Rezende & Resende (2000). Para o E. urophylla x E. pellita, a relação 
Oj / oj mostrou-se mais elevada. Com base em análise crítica dos primeiros resultados 
obtidos no programa de melhoramento de híbridos de Eucalyptus no Congo, Bouvet 
(1995) concluiu pela adequabilidade da seleção recorrente recíproca baseada em 
famílias de irmãos germanos. Baudouin et al. (1997) relataram a obtenção de cinco 
variedades híbridas que elevaram a produtividade média de 20 para 35 m3/ha/ano.

As considerações realizadas permitem concluir que a dominância em 
Eucalyptus, provavelmente é suficiente para proporcionar efeitos consideráveis da 
capacidade específica de combinação envolvendo cruzamento entre genitores, 
concordando com Cotterill (1997) que relata a ocorrência de efeitos de alta magnitude 
para a capacidade específica de combinação em Eucalyptus globulus (ao contrário do 
observado para Pinus, em que a capacidade geral de combinação dos genitores 
mostrou-se uma boa preditora da média da família de irmãos germanos obtidas do 
cruzamento entre eles), gerando famílias excepcionais de irmãos germanos, destinadas 
à propagação vegetativa.

Pinus
Em Pinus, os efeitos de dominância são, aparentemente, de baixa magnitude 

para características de crescimento, tendo-se constatado heterose praticamente nula 
(Cotterill et al., 1987; Cotterill, 1997). Os efeitos da capacidade específica de 
combinação não são importantes em Pinus, sendo que a capacidade geral de 
combinação dos genitores é uma boa preditora da média do cruzamento entre os 
mesmos (Cotterill, 1997).

Com base no exposto e considerando que os plantios clonais (que permitem 
a fixação imediata de genótipos heteróticos) não são ainda muito praticados em 
Pinus, as estratégias de melhoramento são, em geral, baseadas em SRI (conforme 
revisão apresentada em Resende, 1999a).

Acácia-negra (Acacia mearnsií)
Para a acácia-negra não existem ainda informações sobre os níveis de 

dominância associados aos principais (produção de tanino e de madeira) caracteres 
de importância econômica. Este fato, associado a não utilização de plantios clonais 
ao nível operacional, têm conduzido a adoção de programas de SRI (Higa & Resende, 
1992), no Brasil, África do Sul e China.
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Seringueira (Hevea brasiliensis)
Os programas de melhoramento genético da seringueira no Brasil enfatizam 

principalmente os caracteres produção de borracha, resistência ao “mal das folhas” e 
vigor (circunferência do caule). Para o caráter produção de borracha, Resende et al. 
(1996b) relataram os valores médios de literatura de 0,20 e 0,30 para os parâmetros 
herdabilidades individuais no sentido restrito e amplo, respectivamente. Estes valores 
revelam a existência de dominância e provável heterose para o caráter, concordando 
com os relatos de Paiva & Gonçalves (1989).

Adicionalmente, os plantios clonais são a regra em seringueira. Entretanto, 
programas de seleção recorrente recíproca não foram ainda implementados em 
seringueira (Baudouin et al., 1997), provavelmente devido à utilização, por longo 
tempo (desde 1876), de uma única população de base genética estreita nos programas 
de melhoramento de todo o mundo. Recentemente novas introduções (materiais 
silvestres) foram realizadas, mas o nível de produção destas populações é ainda muito 
baixo (cerca de 10% daquele observado para a população melhorada), fato que tem 
demandado a adoção prévia de um programa de SRI nestas populações para, 
posteriormente, utilizá-las em cruzamento (Baudouin etal., 1997).

Erva-mate {Ilex paraguariensis)
Para a erva-mate (espécie destinada à obtenção de bebidas estimulantes) não 

existem ainda informações sobre o nível de dominância do caráter produção de massa 
verde e sobre a adequabilidade prática da propagação vegetativa. Estes fatores, 
associados à recente domesticação da espécie têm conduzido à adoção de programas 
de SRI (Resende et al., 1995b; 1997; Belingheri & Kricun, 1997).

Chá-da-índia (Camellia sinensis)
Os programas de melhoramento genético do chá iniciaram-se por volta de 

1910 na Indonésia, África, China e índia, portanto, bem antes do desenvolvimento 
da Genética Quantitativa e da Estatística Experimental. Em função disto as técnicas 
empregadas (seleção seguida de clonagem) conduziram a um grande estreitamento 
da base genética à semelhança do que ocorreu com a seringueira. Dessa forma, 
recentemente, os programas têm priorizado a introdução de germoplasma e a prática 
da SRI (Resende et al., 1998).

Café-robusta (Coffea canephora)
As principais variedades de café-robusta utilizadas na África são híbridos 

advindos do cruzamento entre dois grupos genéticos com características 
complementares. Em função disto um programa de seleção recorrente recíproca vem 
sendo conduzido desde 1984 na Costa do Marfim, o qual conduziu a um ganho 
genético de 60% para o caráter produção de café. Este resultado confirma assim a 
adequabilidade da SRR (Baudouin et al., 1997). No Brasil, a seleção recorrente 
intrapopulacional e a seleção de clones visando a propagação vegetativa têm sido 
realizadas com sucesso no Estado do Espírito Santo (Ferrão et al., 1999).

Café-arábica (Coffea arabica)
O café arábica é uma espécie autógama, fato que tem conduzido a adoção 

dos métodos de seleção de linhas em plantios comerciais e método genealógico 
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(Mendes, 1999). Estudos recentes têm demonstrado a significância dos efeitos da 
capacidade específica de combinação e a importância da utilização de híbridos 
(Cilas et al., 1998). No Brasil, a seleção recorrente intrapopulacional foi proposta 
como uma alternativa viável para o melhoramento desta espécie (Ramalbo et al., 
1999).

Cacau (Theobroma cacao)
Em cacau as variedades cultivadas são geralmente propagadas através de 

sementes híbridas (Dias, 1998; Pereira et al., 1999), visando capitalizar a heterose, a 
qual tem sido observada para produção, componentes de produção, vigor, resistência 
a doença e precocidade (Dias, 1998). No programa de melhoramento em 
desenvolvimento na Costa do Marfim, quatro populações foram divididas em dois 
grupos, sendo que dois ciclos de SRI serão desenvolvidos dentro de cada grupo e, 
posteriormente, será iniciado um programa de SRR envolvendo os dois grupos 
(Clement etal., 1993; Baudouin etal., 1997).

Dendê (Elaeis guineensis)
As variedades comerciais de dendê são produzidas por polinizações envolvendo 

duas populações distintas, uma utilizada como genitor feminino {Deli dura) e a outra 
como genitor masculino (Africanpisifera), visando conciliar características agronômicas 
favoráveis. Dessa forma, um programa de SRR foi adotado visando o melhoramento 
do dendê na África (Baudouin et al., 1997).

Coco (Cocos nucifera)
Devido à superioridade das cultivares híbridas, o programa de melhoramento 

do coco na África baseia-se em um esquema de SRR que visa melhorar 
simultaneamente os híbridos Anão x Gigante e Gigante x Gigante (Baudouin et al., 
1997).

Maçã (Malus domestica)
Para a maioria dos caracteres agronômicos da maçã, os efeitos aditivos parecem 

ser muito mais importantes do que os não aditivos. Assim, programas de SRI poderíam 
ser especialmente indicados (Noiton & Shelbourne, 1992; Durei et al., 1998).

Caju {Anacardium occidentalè)
No cajueiro, hibridações envolvendo os tipos anão e comum têm sido 

realizadas com frequência, tendo-se constatado heterose para os caracteres número 
de castanhas por plantas, peso médio da castanha e peso médio da amêndoa 
(Cavalcanti etal., 2000). Dessa forma, programas de seleção recorrente recíproca são 
indicados para esta espécie.

Com base nos programas de melhoramento de espécies perenes citados pode- 
se inferir que a SRR é recomendada especialmente quando os propágulos melhorados 
a serem utilizados comercialmente são híbridos e/ou clones e/ou quando os efeitos 
da capacidade específica de combinação são significativos. Dessa forma, espécies como 
Eucalyptus, seringueira, café-canefora, cacau, caju, coco e dendê são particularmente 
favoráveis a programas de SRR.
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1. INTRODUÇÃO

O Brasil é um dos poucos países de ‘mega-biodiversidade’, ou seja, possui um 
enorme número de ecossistemas, de espécies que interagem dentro destes ecossistemas, 
e de alelos que diferenciam os indivíduos em cada população de cada espécie. Algumas 
destas espécies possuem potencial econômico, o número e potencial sendo limitado 
apenas pela imaginação humana, pelo número de alelos disponíveis e pelo investimento 
destinado a transformar uma população num recurso genético. O melhoramento 
genético é o principal processo que transforma um componente da biodiversidade 
em um recurso genético e, finalmente, em um produto com valor econômico no 
mercado1 moderno. O melhoramento genético é essencial porque é raríssimo 
encontrar um componente da biodiversidade que pode ser usado diretamente no 
processo produtivo sem ser transformado para adaptar-se ao processo. Isto não é 
uma deficiência da biodiversidade; é um requerimento da competitividade do 
mercado, pois o mercado exige alta qualidade com baixo custo, uma combinação 
raríssima na natureza.

‘Usarei a palavra ‘mercado’ como o conceito referente tanto a um conjunto de consumidores como à cadeia de atores que liga os 
consumidores 
com os produtores.

2Usarei a expressão cultivo novo’ para se referir a qualquer espécie nativa que não possui um mercado expressivo ao nível regional ou 
nacional, mesmo que o cultivo seja milenar e tenha sido domesticado pelos primeiros povos das Américas.

O processo de melhoramento genético de espécies nativas é similar ao processo 
para espécies exóticas ou convencionais, mas a ênfase dada a algumas das etapas 
preliminares é diferente. A prospecção e coleta dos recursos genéticos da espécie alvo 
são de fundamental importância com espécies nativas por duas razões. Primeiro, a 
identificação de um acesso com qualidades especiais pode viabilizar o desenvolvimento 
de um cultivo novo2 (Arkcoll & Clement, 1989), enquanto que 100 acessos inferiores 
podem simplesmente ocupar espaço no viveiro. Segundo, não existem coleções de 
germoplasma em que o melhorista possa encontrar aquele acesso especial, pois até o 
início de seu programa esta espécie geralmente não terá recebido muita atenção da 
pesquisa. Mas este capítulo não será sobre prospecção e coleta de recursos genéticos 
porque existem livros que tratam deste assunto com mais detalhe (por exemplo 
Guarino et al., 1995).

Neste capítulo serão abordados alguns conceitos básicos que podem orientar 
o melhorista e ajudar a viabilizar seu programa de desenvolvimento de um cultivo 
novo com base numa espécie nativa. Definições de domesticação, tanto de populações 
de plantas como de paisagens, podem nos orientar: a) no planejamento das expedições 
de prospecção e coleta; b) na decisão sobre o sistema de produção; c) no programa de 
melhoramento. Em seguida, esta informação será usada para avaliar a conveniência 
de executar um programa de melhoramento, pois estes programas são caros e de 
longa duração. Ainda, este capítulo oferece uma lista de espécies de fruteiras nativas 
com potencial econômico, principalmente da Amazônia (por ser da experiência do 
autor), mas também do resto do país (embora a lista seja menos completa).
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Neste capítulo o leitor notará imediatamente a ausência de leguminosas de 
grão, cereais, forrageiras, laticíferas, oleaginosas, essências madeireiras e muitos outros 
grupos de espécies nativas com potencial econômico. Muitas dessas espécies serão 
consideradas por outros autores como partes dos gene pools secundários de cultivos 
mais importantes. Mas as considerações desenvolvidas aqui se aplicam igualmente a 
qualquer um destes grupos de espécies nativas, tanto se este for tratado como gene 
pool primário quanto secundário.

2. DEFINIÇÕES DE DOMESTICAÇÃO

A domesticação é uma classe de evolução em que humanos adicionam suas 
ações à ação da seleção natural, às vezes em consonância com esta, às vezes em 
dissonância. A domesticação tem sido chamada de evolução dirigida e evolução prática 
(Harlan, 1992), pois a evolução natural melhora a adaptação de uma população a 
seu meio, mas não às necessidades humanas. Em contraste, a domesticação adapta 
uma população às necessidades humanas.

Existem dois tipos de domesticação que nos interessarão aqui: a de paisagens 
e a de plantas. Embora sejam introduzidos como conceitos distintos, estão 
intimamente ligados. Alguns autores, por exemplo Wiersum (1997), consideram 
que não existem dois tipos de domesticação, mas sim a co-domesticação de paisagens 
e cultivos. No entanto, aqui serão considerados, pois a distinção possui algumas 
consequências que serão úteis para nosso planejamento.

2.1 A DOMESTICAÇÃO DE PAISACENS

Clement (1999) apresentou a seguinte definição da domesticação de paisagens: 
Um processo inconsciente e consciente em que a intervenção humana na paisagem 
resulta em mudanças na ecologia da paisagem e na demografia de suas populações de 
plantas e animais, resultando numa paisagem mais produtiva e ‘segura’ para humanos. 
Por ser um processo, a intensidade de intervenção pode variar e é útil definir algumas 
categorias de paisagens ao longo do contínuo de pristine a cultivada:

Pristine-. uma paisagem na qual humanos não têm manipulado o ambiente, 
nem as populações de plantas ou animais;

Promovida: uma paisagem na qual plantas individuais e/ou populações de 
plantas úteis são favorecidas por meio de eliminação ou poda de algumas plantas 
competidoras ou a expansão da transição florestal;

Manejada: uma paisagem na qual a abundância e diversidade de populações 
de plantas úteis são favorecidas por meio de eliminação de plantas competidoras, 
expansão da transição florestal, transplante de mudas ou sementes individuais, uso 
de adubos, e outras formas de reduzir competição ou melhorar o ambiente para 
melhorar o crescimento e reprodução das plantas desejadas;

Cultivada: uma paisagem totalmente transformada pela eliminação do 
ecossistema original por meio da derrubada e queima do ecossistema original, aração 
localizada ou extensiva, gradeação do solo, capina ou roçagem de ervas daninhas, 
poda, adubação e uso de coberturas mortas ou vivas, irrigação e outras técnicas em 
qualquer combinação para favorecer o crescimento e reprodução das plantas 
semeadas;
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Roça/'capoeira (na linguagem da Amazônia; swidden /faltou em inglês): uma 
paisagem na qual humanos combinam o cultivo e o manejo, nesta ordem. A roça é 
uma paisagem cultivada, que produz bem durante alguns anos mais se torna cada vez 
mais difícil de cuidar conforme aumentam as ervas daninhas e diminui a fertilidade; 
ervas, arbustos e árvores úteis, voluntárias ou transplantadas, são manejadas com 
intensidade cada vez menor até uma floresta secundária se formar (a capoeira);

Monocultura-, uma paisagem cultivada dominada por uma população mono- 
específica.

2.2 A DOMESTICAÇÃO DE PLANTAS

Clement (1999) apresentou a seguinte definição da domesticação de plantas: 
Um processo coevolucionário em que a seleção humana, inconsciente e consciente, 
nos fenótipos de populações de plantas promovidas, manejadas ou cultivadas resulta 
em mudanças nos genótipos das populações que as tornam mais úteis aos humanos 
e melhor adaptadas às intervenções humanas no ambiente. A ênfase na palavra 
populações é importante, pois a evolução, a coevolução e a domesticação atuam ao 
nível de populações, antes de espécies, embora seja comum dizer que uma espécie é 
domesticada. Em realidade uma espécie só é domesticada se todas suas populações 
não domesticadas foram extintas, o que é uma situação extremamente rara. Por ser 
um processo evolucionário, o grau de mudança fenotípica e genotípica na população 
sujeita a seleção e manejo pode variar e é útil definir algumas categorias de populações 
ao longo do contínuo de silvestre a domesticada:

Silvestre: uma população naturalmente evoluída cujos genótipos e fenótipos 
não têm sido modificados pela intervenção humana;

Incidentalmente coevoluída: uma população voluntária que se adapta em 
ambientes perturbados por humanos, possivelmente sofrendo mudanças genéticas, 
mas sem seleção ou outra intervenção humana - ervas daninhas (weeds)-,

Incipientemente domesticada: uma população que tem sido modificada pela 
seleção e intervenção humana (no mínimo sendo promovida), cujo fenótipo médio 
ainda está dentro da variação encontrada na população silvestre para os caracteres 
sujeitos à seleção; a variância fenotípica deste médio poderá ser, ou não, menor do 
que o da população silvestre, mas a seleção começou a reduzir a variância genética;

Semi-domesticada: uma população que tem sido modificada de forma 
significante pela seleção e intervenção humana (no mínimo sendo manejada), cujo 
fenótipo médio provavelmente extrapola a variação encontrada na população silvestre 
para o(s) caráter(es) sujeito(s) à seleção; a variância fenotípica desta média pode ser 
maior que a da população silvestre porque a variação agora inclui tipos comuns e 
tipos novos; a variação genética terá sido reduzida ainda mais pela seleção; no entanto, 
as plantas mantêm suficiente adaptação ecológica para sobreviver no ambiente se a 
intervenção humana cessar;

Domesticada: uma população similar à anterior, mas cuja adaptação ecológica 
tem sido reduzida a tal ponto que somente poderá sobreviver em paisagens criadas 
por humanos, especificamente em paisagens cultivadas ou intensivamente manejadas; 
a variação genética terá sido reduzida ainda mais pela seleção, especialmente a variação 
genética responsável pela adaptação ecológica;
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Raça primitiva (Jandrace em inglês): um conjunto de populações domesticadas 
(ou semi-domesticadas) selecionado numa paisagem cultivada numa região geográfica 
restrita e que apresenta alta variabilidade fenotípica e razoável variabilidade genética, 
geralmente pela acumulação de genes de outras populações e raças circunvizinhas;

Cultivar moderna: uma população (ou clone) altamente selecionada e 
modificada que é adaptada exclusivamente às monoculturas intensivas, com reduzida 
variabilidade fenotípica e genética.

2.3 COMPLEMENTARIEPADE

A complementariedade, ou mesmo interação, entre estes conceitos é evidente 
(Tabela 1), tanto que os povos tradicionais não distinguem entre domesticação da 
paisagem e domesticação de plantas — tudo é um processo que melhora a produção 
de alimentos e outros produtos de subsistência, diversão e artesanato. Como 
mencionado antes, Wiersum (1997) sugeriu que devemos pensar na co-domesticação 
de plantas e paisagens, pois as interações são numerosas e importantes. No entanto, 
existem exemplos de paisagens domesticadas sem plantas domesticadas - por exemplo, 
as dos Aborígines Australianos. Também, plantas silvestres podem ser cultivadas sem 
serem domesticadas (Harlan, 1992). Estes são apenas dois exemplos que sugerem 
que a distinção não é completamente artificial.

Mesmo assim, a complementaridade é tanta que é difícil saber qual tipo de 
domesticação é mais importante na expressão do fenótipo numa situação específica. 
A resposta fenotípica de uma planta à domesticação de sua paisagem é imediata em 
caracteres que apresentam muita plasticidade fenotípica (caracteres que apresentam 
de baixa a média herdabilidade). Se esta resposta ocorre num caráter de interesse 
humano, atuará para reforçar o interesse do humano na domesticação da paisagem 
da planta e na domesticação da população de plantas.

Tão complexa é a complementaridade que é difícil saber o que contribuiu 
mais para aumentar a produtividade de trigo e arroz durante a Revolução Verde: o 
melhoramento genético das variedades ou o melhoramento agronômico que ocorreu 
concomitantemente e permitiu a expressão do potencial genético criado (Simmonds, 
1979). A maioria dos melhoristas reconhece que ambos os tipos de melhoramento 
são necessários para realmente aumentar a produtividade de qualquer cultivo.

TABELA 1. Graus de modificação ao longo do contínuo de domesticação de plantas, com os efeitos de
seleção na 
adaptada.

variação fenotípica e genotípica, e as paisagens a que cada tipo de população está

População
Variação Adaptação 

ecológicaFenotípica Genotípica
Silvestre = silvestre = silvestre aos ambientes onde evoluiu naturalmente
Incidentalmente 
coevoluída ? diferente ? diferente às paisagens domesticadas

Incipientmente 
domesticada < silvestre < silvestre às paisagens pristines, promovidas, 

manejadas e cultivadas

Sem i-do mesticada > silvestre « silvestre às paisagens promovidas, manejadas e 
cultivadas

Domesticada » silvestre <« silvestre às paisagens muito manejadas e cultivadas



428 Recursos Genéticos e Melhoramento - Plantas

3. USOS PRÁTICOS DESTAS DEFINIÇÕES

Agora que temos estas definições está claro porque a domesticação é uma 
classe de evolução e porque o melhoramento genético nada mais é do que a 
domesticação com um nível de conhecimento e ferramentas mais avançados. Mas as 
definições têm usos práticos também, usos que podem melhorar a eficiência de um 
programa de melhoramento.

3.1 USOS NA PROSPECÇÃO E COLETA

O conhecimento do status de uma população de uma espécie de interesse no 
contínuo de domesticação permite o melhor planejamento da prospecção e coleta de 
seus recursos genéticos. Se as populações da espécie alvo forem silvestres, por exemplo, 
iniciaremos a coleta de dados biogeográficos no herbário. Em contraste, se a espécie 
possui populações domesticadas, precisaremos expandir a coleta de dados preliminares 
para incluir a literatura antropológica. É um fato curioso que a maioria dos botânicos 
não coletava amostras de plantas domesticadas até recentemente, assim a sua 
representação na maioria dos herbários é pequena, exceto se o herbário faz parte de 
uma instituição que considera plantas domesticadas como prioridade.

Este conhecimento também ajuda a definir uma estratégia de amostragem, 
pois é mais um elemento que afeta a definição desta estratégia, além dos elementos 
mencionados por Brown & Marshall (1995). De especial importância é a definição 
da população que será amostrada em um local específico. Se a espécie for silvestre, 
precisaremos saber mais sobre a adaptação ecológica e a biologia reprodutiva da espécie 
para poder definir uma população. Se a espécie inclui populações domesticadas, a 
população humana define a população alvo. Se a espécie inclui tanto populações 
silvestres como domesticadas numa determinada região, a estratégia precisa ser 
desenhada para amostrar ambos os tipos de populações.

Quanto maior o grau de domesticação de uma população, menor tende a ser 
sua variabilidade genética (Tabela 1), exceto no caso de raças primitivas que ainda 
mantêm uma boa parte de sua diversidade após 500 anos de erosão. Aí, a estratégia 
de amostragem indicada é amostrar um maior número de populações na esperança 
de captar mais variabilidade (Brown & Marshall, 1995). CÍement et al. (1997), por 
exemplo, demonstraram que existe menos variabilidade genética (visualizada com 
isoenzimas) dentro de populações mais derivadas de pupunha (Bactris gasipaes Kunth), 
uma espécie com muitas raças primitivas, do que dentro de populações menos 
derivadas. O corolário - quanto menor o grau de domesticação, maior a variabilidade 
— sugere que poderá ser mais eficiente amostrar um pequeno número de populações 
(bem distribuídas) com mais intensidade. Bucldey et al. (1988), por exemplo, 
demonstraram que existe mais variabilidade genética dentro de populações de 
castanha-do-Brasil (Bertholletia excelsa Humb. & Bonpl.), uma espécie com algumas 
populações de domesticação incipiente, do que entre populações. Em espécies 
autógamas, a variabilidade entre populações pode ser maior que dentro delas, mesmo 
para populações altamente derivadas, de forma que a estratégia seria coletar pouco 
dentro de muitas populações. Silva Filho et al. (1993), por exemplo, mostraram isto 
em cubiu (Solanum sessiliflorum Dunal), uma fruteira herbácea domesticada na 
Amazônia ocidental.
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Uma vez no campo, o mesmo conhecimento ajudará a orientar a coleta, pois 
a razão benefício/custo de procurar exemplares de populações domesticadas na mata 
será muito baixa, enquanto a mesma razão será alta nas roças, jardins caseiros e 
capoeiras manejadas de populações humanas tradicionais. Nos casos em que há 
interesse por populações domesticadas, é sempre importante entrevistar membros da 
população humana local para determinar se vale a pena também procurar exemplares 
de populações silvestres ou incipientemente domesticadas no mesmo local.

3.1 USOS NA DECISÃO SOBRE O SISTEMA DE PRODUÇÃO

Clement & Villachica (1994) discutiram uma conseqüência destas definições 
e sua complementaridade que nos interessa aqui: embora uma população 
incipientemente domesticada possa produzir e reproduzir em qualquer paisagem 
(Tabela 1), uma população domesticada só poderá produzir e reproduzir numa 
paisagem muito manejada ou cultivada. Esta conseqüência é importante quando 
desejamos melhorar uma população para um sistema agroflorestal complexo (mais 
ou menos manejado) ou um sistema de manejo florestal (promovido ou pouco 
manejado). Não poderemos simplesmente levar uma população domesticada para 
um sistema de manejo florestal porque esta população não possui a adaptação 
necessária a este meio. Isto, por sua vez, sugere que poderá haver ideotipos diferentes 
para diferentes sistemas de produção, como Clement (1986) demonstrou no caso da 
pupunha em sistemas agroflorestais versus em monocultivos.

O outro lado desta moeda é que a identificação de germoplasma para formar 
a base genética de um programa também poderá se beneficiar do conhecimento 
sobre as paisagens a que uma determinada população de plantas é adaptada. Uma 
população adaptada a paisagens promovidas será ‘pré-adaptadá para sistemas de 
manejo florestal, por exemplo, enquanto uma adaptada a paisagens cultivadas será 
‘pré-adaptada para a agricultura moderna.

3.3 USOS NO PROCRAMA DE MELHORAMENTO

Quanto maior o grau de domesticação de uma população, melhor a sua 
adaptação a um sistema de produção intensivo, típico da agricultura moderna. 
Portanto, o melhorista poderá se concentrar no melhoramento de outras características 
do ideotipo, facilitando assim o programa e aumentando o ganho genético esperado 
nos primeiros ciclos de seleção (assumindo que a base genética é suficientemente 
ampla, logicamente). No caso contrário, o melhorista precisará incluir diversos 
caracteres de adaptação ao meio no programa, reduzindo assim o ganho esperado, 
pois quanto maior o número de caracteres selecionados ao mesmo tempo, menor o 
ganho esperado (Simmonds, 1979).

Resolvidas as questões de adaptação agroecológica, o grau de domesticação 
também determina a variabilidade fenotípica disponível nos caracteres de interesse 
econômico para seleção. Quanto maior o grau de domesticação, maior a probabilidade 
de encontrar caracteres de interesse econômico pronto para uso no mercado. Em 
contraste, quanto menor o grau de domesticação, menor esta probabilidade, com o 
corolário de que a prospecção e coleta de recursos genéticos terá de ser maior para 
permitir a captura de genes e alelos que possam ser combinados para criar o ideotipo 
desejado pelo mercado.
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4. VALE A PENA INICIAR UM PROCRAMA DE MELHORAMENTO?

Qualquer estudante de melhoramento genético não hesitaria em responder 
afirmativamente a esta pergunta. Mas, será que o afirmativo é sempre válido? Quando 
examinamos a complementaridade entre a domesticação da paisagem e a de populações 
de plantas, vemos que as plantas respondem ao manejo da paisagem antes de 
responderem à seleção. Vimos também que é difícil discriminar o efeito do 
melhoramento genético do efeito do melhoramento agronômico na agricultura 
moderna. Ambos contribuem para o aumento de produtividade e qualidade agrícola. 
Portanto, não é possível determinar a priori se vale a pena iniciar um programa de 
melhoramento.

Quando tratamos de uma espécie nativa que ainda não possui expressão 
econômica, esta pergunta precisa ser respondida com cuidado. A razão principal 
deste cuidado é que um programa de melhoramento genético, com suas coleções de 
germoplasma associadas, é uma atividade cara e de longa duração. Portanto, nesta 
seção examinaremos algumas das perguntas que precisam ser respondidas antes de 
decidir iniciar um programa de melhoramento genético. Palmer (1994) examinou 
este assunto no caso de essências florestais e algumas das perguntas são similares nos 
dois casos. Vale ressaltar que se as respostas são negativas, isto não quer dizer que não 
devemos desenvolver o cultivo novo, somente que o momento não é oportuno para 
justificar um programa de melhoramento genético. Por exemplo, o desenvolvimento 
do cultivo da pupunha para a produção de palmito está ocorrendo sem que instituições 
públicas ou empresas tenham criado variedades de pupunha apropriadas para as 
diversas regiões produtoras (Clement, 1997).

Hoje a palavra ‘mercado’ é ouvida em toda parte, especialmente na pesquisa 
agrícola, que, aliás, já está sendo tratada como pesquisa para apoiar o agronegócio. 
Num país como o Brasil, onde os governos gastam muito menos que deveríam na 
pesquisa e desenvolvimento, é fundamental usar o mercado para orientar a pesquisa 
(Portugal, 1998), pois esta orientação possui o potencial de aumentar a rapidez de 
resposta de um programa de desenvolvimento de um cultivo novo. Quanto mais 
rápido o retorno ao investimento, mais facil será convencer o financiador a investir 
mais, que, por sua vez, garantirá a continuidade do programa. No entanto, a avaliação 
do mercado para determinar se um programa de melhoramento genético se justifica 
não faz parte dos currículos escolares no Brasil, nem no mundo. Portanto, traçarei 
alguns dos passos que são fundamentais aqui.

4.1 AVALIANDO O MERCADO

O primeiro passo é avaliar a demanda objetiva para o produto de seu cultivo 
novo entre os consumidores alvos, pois se eles não concordarem em comprar, não 
teremos mercado. Enfatizo a palavra ‘objetiva porque não basta a opinião do 
melhorista, que é muitas vezes um entusiasta da espécie. Normalmente o melhorista 
precisará de ajuda de economistas e sociólogos para fazer isto, mas é o melhorista que 
dará a orientação aos cientistas sociais. No entanto, é possível fazer sua própria pesquisa 
de mercado (Fletcher, 1998).

Outra vez nossa definição de domesticação é útil, pois se o cultivo possui 
populações domesticadas isto garante que tem demanda para o produto pelo menos 
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nos locais onde o cultivo é tradicional. Esta situação é muito comum na Amazônia. 
Se o cultivo novo possui apenas populações silvestres, a demanda ainda poderá existir, 
mas em geral será menor e muito mais restrita geograficamente. Se o cultivo novo 
não possui demanda, mas possui uma característica especial, a demanda poderá ser 
criada. Afinal, um mercado não se cria, um mercado é criado por humanos. No 
entanto, para quem pretende desenvolver um mercado para um cultivo novo, o 
programa de melhoramento provavelmente não é o lugar para começar.

Identificada a demanda, é importante tentar quantificar este mercado, tanto 
em termos de valor (R$) como em termos do produto consumido local e 
regionalmente. Além de quantificar, é importante avaliar a história deste mercado: 
está em expansão ou declínio? Se está em declínio, é importante descobrir por que e 
tentar determinar se será possivel reverter esta situação. Se está em expansão, é 
igualmente importante tentar descobrir por que, pois esta resposta poderá ajudar a 
justificar o programa de melhoramento. Tanto a quantificação como as tendências 
são importantes para avaliar a razão benefício/custo de iniciar um programa de 
melhoramento.

4.2 AVALIANDO A CADEIA DE PRODUÇÃO

Se existe demanda, existe uma cadeia de produção que precisa ser avaliada 
(Portugal, 1998). A avaliação desta cadeia poderia determinar se é mais importante 
melhorar a genética ou o manejo do cultivo; poderia também determinar se é mais 
importante melhorar a transformação ou a comercialização primeiro, e neste caso 
não vale a pena começar um programa de melhoramento ainda.

Uma análise criteriosa da parte produtiva da cadeia permitirá determinar se 
o consumo é limitado pela quantidade ou pela qualidade da oferta. No primeiro 
caso, melhorias no manejo podem remover a limitação, embora estas melhorias 
finalmente serão limitadas pelo potencial produtivo do cultivo novo, que somente 
pode ser aumentado pelo melhoramento. No segundo caso, algum tipo de 
melhoramento poderá ser indicado para aumentar ou uniformizar a qualidade do 
produto entregue ao consumidor.

4.3 CRIANDO UM IDEOTIPO PRELIMINAR

Uma vez detectado um ponto crítico na cadeia de produção onde o 
melhoramento genético poderá ser útil, é importante refinar esta análise para 
desenvolver um ideotipo preliminar para o cultivo que resolverá a(s) limitação(ões) 
detectada(s). Um ideotipo é um modelo que o melhorista usa para organizar suas 
idéias sobre como a população melhorada será quando estiver pronta para ser colocada 
no mercado e inclui componentes biológicos, agronômicos, tecnológicos e comerciais 
(Donald, 1962; 1968). O desenho de um ideotipo factível e orientado ao mercado é 
um dos passos mais fundamentais na sequência de decisões e ações que antecedem 
um programa de melhoramento (Palmer, 1994). No entanto, quanto mais complexo 
o ideotipo, mas lento será o ganho genético no programa de melhoramento 
(Simmonds, 1979), de forma que é importante lembrar que o ideotipo é apenas um 
modelo — não exige que todos os componentes sejam usados como critérios de seleção.

Outra vez a informação sobre o grau de domesticação e a variabilidade 
disponível nas populações silvestres e domesticadas são úteis e poderão ajudar a 
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desenvolver o ideotipo preliminar. A variação nas populações domesticadas mostrará 
o que já foi feito pelos primeiros povos americanos e, portanto, o que é possível 
com alguma facilidade. Quando esta variação é comparada com a variação nas 
populações silvestres dará uma idéia das modificações já feitas na sua adaptação 
agroecológica também, que, por sua vez, podem indicar formas de melhorar o 
manejo do cultivo.

Com uma avaliação preliminar da demanda, a cadeia de produção e um 
ideotipo desenvolvido para orientar o programa de melhoramento, o melhorista terá 
uma idéia clara sobre o possível valor socioeconômico de seu programa de 
melhoramento, bem como o trabalho que tem pela frente. Aí vem diversos passos 
desenhados para avaliar os custos inerentes ao programa pretendido.

4.4 AVALIANDO O CUSTO DE PROSPECÇÃO E COLETA

O ideotipo define “o que” precisamos procurar, e nosso conhecimento sobre a 
biogeografia e o grau de domesticação de populações na espécie definem “onde” 
precisamos realizar nossa prospecção. Em geral, quanto menor o grau de domesticação 
das populações alvos, menor a chance de encontrar aquele acesso com qualidades especiais 
(Arkcoll & Clement, 1989) e, portanto, maior o esforço de prospecção e coleta necessário 
para encontrá-lo. Também, quanto maior o grau de domesticação e a importância do 
cultivo aos primeiros povos americanos, tanto maior será sua distribuição geográfica, 
embora poderá ser necessário coletar pouca desta variabilidade para obter amostras que 
representam o ideotipo. As variáveis são numerosas e precisam ser avaliadas antes de 
iniciar a prospecção e coleta. Veja Guarino et al. (1995) para detalhes sobre o 
planejamento de expedições de coleta, que permitem estimar seus custos.

4.5 AVALIANDO O CUSTO DE MANTER, CARACTERIZAR E AVALIAR 
GERMOPLASMA

Os custos envolvidos com a manutenção, caracterização e avaliação do 
germoplasma coletado são muito maiores que os custos de prospecção e coleta, pois 
são de longa duração e requerem mão-de-obra especializada durante este período. 
Este custo é uma das razões que uma grande parte das coleções de germoplasma do 
mundo inteiro seja subutilizada (Food and Agriculture Organization, 1996). Se estas 
ações não são feitas, as coleções não poderão ser usadas pelo melhorista.

A informação sobre o esforço de prospecção e coleta gerada na subseção 
anterior permite uma primeira estimação dos custos de manutenção, caracterização 
e avaliação. Um esforço de prospecção ‘x’ deverá permitir a coleta de ‘y acessos. Já 
que sempre ocorre um perda ‘z’ de acessos no viveiro, por falta de germinação ou 
gemas que morrem em transporte etc, a coleção de germoplasma terá y’ - ‘z’ acessos. 
Se a espécie é uma fruteira lenhosa, alógama e sementes foram coletadas, precisará de 
‘rí indivíduos para representar o acesso no campo (‘rí pode ser calculado com base no 
coeficiente de variação observado em cada população in situ usando a fórmula 
‘rí = (O.lójCV2; Pound, 1931; outras referências estatísticas também apresentam 
fórmulas similares). Se gemas ou estacas foram coletadas, cada acesso pode ser 
representado por 5 indivíduos. Aí, o tamanho do banco de germoplasma será (y - z) na, 
onde ‘rí é o número estimado segundo Pound (1931) ou 5, e ‘á é a área necessária 
para cada planta desenvolver e frutificar normalmente.
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Os custos de manter esta coleção são facilmente estimados a partir de seu 
tamanho, lembrando que estes custos precisam ser multiplicados pelo número de 
anos de vida útil das plantas na coleção, exceto se existirem meios de conservação de 
sementes, tecidos, pólen etc. Se existe uma lista de descritores para esta espécie nativa, 
que é difícil, o custo de caracterização pode ser estimado diretamente; se não existe, 
que é mais comum, o custo precisa incluir o custo de desenvolver a lista de descritores 
a partir do ideotipo completo. Os custos de avaliação poderão ser menores que os de 
caracterização num determinado ano, mas precisam ser multiplicados pelo número 
de anos necessários para ter uma boa estimativa da produtividade anual de cada 
acesso e as variações temporais na qualidade de seu produto.

4.6 AVALIANDO O CUSTO DE SELEÇÃO

Em fruteiras lenhosas, a identificação de um genótipo especial poderá ser 
suficiente para viabilizar o desenvolvimento preliminar do cultivo novo, como 
mencionado por Arkcoll & Clement (1989). No entanto, o mais comum é que um 
número variável de acessos ou plantas dentro destes apresentarão características mais 
ou menos próximas ao ideotipo. Outra vez, o grau de domesticação e um 
conhecimento prévio sobre a variabilidade existente poderão ajudar a avaliar a 
probabilidade de encontrar um número ‘x’ de acessos ou indivíduos promissores. Aí 
inicia o processo de ensaio de clones, ou inicia um processo de hibridização seguido 
de ensaio de progênies, que permitirá selecionar os melhores clones ou progênies 
para multiplicação e distribuição. Ambos os processos têm custos associados que são 
relativamente fáceis de estimar.

4.7 AVALIANDO A RAZÃO BENEFÍCIO/CUSTO

Juntando os custos de prospecção, manutenção e seleção estimados nas 
subseções anteriores é possível estimar o custo do programa de melhoramento. Este 
custo pode ser comparado com o benefício esperado com o uso dos resultados do 
programa de melhoramento. O benefício esperado vem da quantificação do mercado 
em função do ponto crítico na cadeia de produção que o melhoramento genético 
pretende modificar. Logicamente, ambos precisam ser projetados para o futuro, o 
que faz com que esta avaliação da razão benefício/custo seja apenas uma aproximação.

Um exemplo, parcialmente histórico e parcialmente fictício, ajudará a 
compreensão do funcionamento desta análise. Neste exemplo, somente os custos 
principais são considerados, que seguramente resulta numa subestimação dos custos. 
Assumirei que esta subestimação é de 25%, só para tornar a estimativa mais real. Um 
resumo deste exemplo é apresentado na Tabela 2.

O desenvolvimento da pupunha no Brasil começou no final da década de 
1970. Em 1983-84, foi executada uma prospecção e coleta em toda a bacia amazônica 
(Clement & Coradin, 1988), que resultou na coleta de 385 acessos, dos quais 200 
foram plantados no Banco Ativo de Germoplasma (BAG-Pupunha) em Manaus. As 
expedições custaram US$120.000 na época. Como resultado de outras coleções 
ocasionais, o banco de germoplasma apresentava 455 acessos em 1999. Podemos 
assumir que os outros 255 acessos custaram US$153.000 para serem colocados no 
banco, baseado no custo dos primeiros 200. Portanto, a fase de prospecção e coleta 
custou um mínimo de US$273.000.
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TABELA 2. Resumo de um exemplo dos cálculos da razão benefício/custo de um programa de melhoramento 
genético de pupunha {Bactris gasipaes) para produção de palmito, incluindo (A estimativas de 
custos de uma coleção de germoplasma de pupunha e do programa de melhoramento associado, 
(B) custos de continuidade durante a adoção da tecnologia, e (C) estimativas dos benefícios 
esperados após 10 anos, [em US$).

A. Componentes de custo (histórico - 1979-1999) Valor Anual Valor Total
Coletar germoplasma (455 acessos) 273.000
Manter o BAG-Pupunha com 11 ha (1979-1999) 7.100 142.000
Caracterizar e avaliar 455 acessos (5 anos) 35.500 |
Criar, manter, estudar 2 x 100 progênies (5 anos/cada) 36.400
Salário: melhorista (2.200/mês) (20 anos) 26.400 528.000
Subtotal histórico + 25% para outros custos eventuais 1.268.625
B. Componentes de custo (continuidade - 1999-2009)
Manter o BAG - Pupunha 7.100 71.000
Criar, manter e estudar 2 x 100 progênies (5 anos/cada) 36.400 |
Salário: melhorista (2.200/mês) (10 anos) 26.400 264.000
Subtotal continuidade + 25% para outros custos eventuais 464.250 jfli
Total de custos 1.732.875
C. Componentes de benefício (adoção - 1999-2009)
Incremento/ha (250 kg @ 5/kg) c/1000 ha/ano/10 anos 1.250.000 12.500.000
Razão Benefício/Custo ..  7,2  ~

O banco de germoplasma contém ao redor de 3.350 plantas, ocupando uma 
área de 11 ha. Esta área requer três limpezas por ano, a US$215/ha/vez, ou seja 
US$7.100/ano, quando terceirizadas. Desde sua criação em 1979, o BAG recebe 
esta manutenção, o que equivale a US$142.000 ao longo do período.

A caracterização morfológica e a avaliação produtiva requer uma equipe de 
quatro auxiliares de campo (salário US$430/mês) e um técnico (salário US$650/ 
mês), trabalhando 5 dias por semana durante os três meses da safra principal. A 
caracterização custa, só de mão-de-obra, US$7.100/ano, e leva 5 anos para ser 
concluída, o que equivale a US$35.500. No caso da pupunha, a avaliação é 
concomitante à caracterização.

Agora vem o mercado, sua demanda, e o ponto crítico da cadeia de produção 
em que o melhoramento intervirá para gerar um benefício. Estima-se (ABRAPALM, 
1999 - Comunicação pessoal) que o Brasil consumiu ao redor de 60.0001 de palmito 
em 1998, com um valor de US$300 milhões (assumindo US$5.00/kg no atacado). 
O palmito de pupunha representa aproximadamente 10% deste, pois existem mais 
de 6000 ha em produção (Bovi, 1997), cada hectare produzindo uma tonelada. 
Acredita-se que a expansão do cultivo ocorrerá à taxa de pelo menos 1.000 ha ano 1 
durante os próximos 10 anos e que esta taxa é limitada pela quantidade e qualidade 
das sementes disponíveis no mercado (Bovi, 1997). Esta demanda para sementes de 
boa qualidade é o ponto crítico.

As sementes disponíveis no mercado hoje são oriundas de populações cultivadas 
de pupunha no Peru, principalmente a população híbrida de Yurimaguas, com genes 
das raças primitivas Pampa Hermosa e Putumayo (Clement, 1997). Na Amazônia, este 
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germoplasma apresenta um potencial de produção de ±1.000 kg ha'1 de palmito tipo 
exportação. Clement (1995) estimou que a herdabilidade do peso do palmito era perto 
de zero, mas que a herdabilidade da taxa de crescimento relativo (um dos principais 
componentes da produtividade) era ao redor de 49%, permitindo um ganho de 
12,3% por ciclo de seleção. Estima-se, portanto, que um programa de melhoramento 
poderá aumentar a produção de palmito por hectare em 25% em dois ciclos (10 
anos) simplesmente via o crescimento mais rápido das plantas.

Não existe um método confiável de propagação vegetativa de pupunha, de 
forma que é necessário criar híbridos entre plantas selecionadas ou praticar seleção 
massal e instalar um ensaio de progênies, seguindo o modelo do dendê (Elaeis 
guineensis-, Hardey, 1977). Em 1988, uma série de 500 hibridações foram feitas visando 
um ideotipo para a produção de palmito, requerendo uma equipe similar à usada na 
caracterização e por um tempo similar (3 meses = US$7.100). Se um ensaio de 
progênies tivesse sido instalado (o que não aconteceu por causa da inflação explosiva 
de 1989), pelo menos 100 progênies, com três replicas de 20 plantas cada, seriam 
plantadas a uma densidade de 5000 plantas ha'1, ocupando uma área de 1,2 ha. Esta 
área requeriria três limpezas por ano, a US$215/ha/vez = US$775; a vida útil do 
ensaio seria cinco anos, equivalente a US$3.850. A caracterização morfológica e a 
avaliação produtiva requeriria uma equipe de dois auxiliares de campo (salário 
US$430/mês) e um técnico (salário US$650/mês), trabalhando 3 dias por mês durante 
quatro anos, equivalente a US$7.250. Portanto, a fase de seleção e avaliação de um 
ensaio custaria ao redor de US$18.200 e poderá ter dois ensaios no período, o que 
equivale a US$36.400.

O salário do melhorista precisa ser adicionado a estes custos: US$2.200/mês 
durante 20 anos é equivalente a US$528.000. Com isto, o custo mínimo total do 
projeto seria ao redor de US$1.015.000. Na realidade, uma instituição pública 
provavelmente pagaria o salário do melhorista, permitindo o repasse deste custo para 
a sociedade em geral, deixando o programa com o custo mínimo de US$487.000. 
Adicionando os 25% devido à subestimação, o custo total (com salário) seria ao 
redor de US$1.270.000.

Todos os cálculos até aqui são considerados históricos, pois o germoplasma 
foi coletado, mantido, caracterizado, avaliado e usado para criar dois ensaios de 
progênies que são os frutos do programa. Agora é necessário calcular os custos da 
continuidade do programa, pois o programa deverá continuar gerando resultados 
uma vez que seus resultados estão sendo adotados. Estes custos se referem a 
manutenção do BAG (US$71.000), mais dois ensaios de progênies (US$18.200/ 
cada) e o salário do melhorista (US$264.000 ao longo dos 10 anos), o que equivale 
a US$371.400. Adicionado os 25% devido à subestimação, o custo total da 
continuidade é ao redor de US$464.000.

Agora podemos fazer a projeção da razão benefício/custo que este programa 
gerará a partir de 10 anos no futuro. Assumiremos que a área plantada com pupunha 
continuirá se expandindo a uma taxa de 1.000 ha ano'1, toda plantada com 
pupunheiras que produzem 1.250 kg ha'1 em lugar de 1.000 kg ha'1. Em 10 anos, 
teremos 10.000 ha produzindo 12.500 t, com um valor de US$62,5 milhões. A 
diferença entre a produção com e sem o programa de melhoramento é US$12,5 
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milhões naquele ano, que é o benefício que pode ser atribuído ao programa. A razão 
benefício/custo seria 7,2:1, ou seja, para cada dólar investido no programa de 
melhoramento genético de pupunha para palmito haverá um retorno de 7,2 dólares 
na produção nacional. Mesmo com a falta de especialização em economia de seu autor, 
este programa se justifica.

Mais uma dose de realismo precisa ser introduzida: hoje no Brasil existem 
pelo menos quatro programas de melhoramento de pupunha em andamento - INPA, 
IAC, Embrapa Acre e Embrapa Amapá (Clement & Bovi, 1999) e muitos grupos 
planejando iniciar outros. O que acontecerá com a razão benefício/custo quando 
incluímos estes outros programas? Logicamente baixará, pois os benefícios serão os 
mesmos e os custos aumentarão. Esta dose de realismo aponta um fato curioso sobre 
o desenvolvimento de cultivos novos no Brasil (e provavelmente no mundo): logo 
que um cultivo novo começa a ganhar espaço no mercado, muitos pesquisadores 
correm para apoiá-lo, deixando de lado outros cultivos que poderíam possuir tanto 
ou mais potencial! Para a sociedade, a razão B/C de cultivo ‘a’ baixa enquanto a 
oportunidade de desenvolver outros cultivos é ignorada (pelo menos 
temporariamente). Este fato deveria ser lembrado também quando o pesquisador 
está planejando desenvolver uma espécie nativa.

A razão benefício/custo é apenas parte da justificativa, especialmente por ser 
uma projeção sobre o futuro. Igualmente importante são as demandas da sociedade 
atual, a estrutura da instituição anfitriã do programa e a disponibilidade de recursos 
humanos e financeiros para iniciar e manter o programa até que este possa mostrar 
os ganhos esperados. Estes últimos dois itens são importantíssimos, pois são uma 
medida do compromisso institucional, sem o qual poderá haver descontinuidades 
no programa que o prejudicam ou mesmo o inviabilizam. Um programa de 
melhoramento requer muito planejamento, tanto político e econômico, como científico.

4.8 SE A RAZÃO B/C NÃO JUSTIFICA?

Com um cultivo novo é mais provável que a razão B/C seja pequena demais, 
pois o mercado é pequeno e o intervalo entre a coleta de germoplasma e os frutos do 
programa de melhoramento será grande. Assim existem duas opções válidas: a) esperar 
a expansão do mercado para poder justificar um programa de melhoramento genético 
convencional; b) partir para o melhoramento participativo, feito em parceria com 
produtores ou empresas, pois este tipo de programa terá custos menores. A literatura 
sobre o melhoramento participativo está em franca expansão, pois os benefícios são 
os mesmos e os custos são menores. O IPGRI tem sido ativo na divulgação deste tipo 
de melhoramento, p.ex. Eyzaguirre & Iwanaga (1996) e Heide et al. (1996).

5. FRUTEIRAS NATIVAS COM POTENCIAL ECONÔMICO

O Brasil é especialmente rico em espécies frutíferas nativas que possuem 
potencial para serem transformadas em fruteiras de expressão econômica. O abacaxi 
(Ananas comosus) é a fruteira nativa mais importante ao nível mundial. Nesta seção, 
apresentarei diversas listas de espécies frutíferas nativas e mencionarei as que estão 
recebendo alguma atenção de pesquisa. Por conveniência, dividirei o Brasil em quatro 
regiões: a Amazônia, o nordeste, os cerrados, e o sul e sudeste. Embora sejam mais 
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geopolíticas que naturais, permitem uma certa organização. Não tenho pretensão de 
ser exaustivo nestas listas, pois conheço a Amazônia um pouco e o resto do país de visitas.

5.1 AMAZÔNIA

Listas de espécies frutíferas nativas da Amazônia que apresentavam algum 
grau de domesticação na época do contato europeu (1500 D.C.) foram elaboradas 
recentemente por Clement (1999). As listas incluíram outras espécies com uso 
econômico também que não estão relacionadas aqui.

A lista de fruteiras domesticadas contém 13 espécies (Tabela 3). Desta lista, a 
graviola (A. muricata), urucum (A. orellana), pupunha (5. gasipaes), maracujá (7? 
edulis), guaraná (7? cupana) e cubiu (S. sessiliflorum) estão recebendo alguma atenção 
da pesquisa, ou seja, 54% das fruteiras domesticadas na Amazônia não estão recebendo 
atenção. Isto não é falta de potencial, pois todas têm mercados locais e regionais; é 
falta de imaginação empresarial e investimento na pesquisa e desenvolvimento.

A lista de espécies frutícolas semi-domesticadas contém 20 espécies (Tabela 
4). Desta lista, bacuri (7? insignis), ingá cipó (7. edulis), araçá-boi (E. stipitata), e 
cacao (77 cacao) estão recebendo alguma atenção da pesquisa, ou seja, 80% destas

TABELA 3. Espécies frutíferas nativas da Amazônia ou do norte da América do Sul que provavelmente 
foram domesticadas na época de contato.

Espécie, Família Espécie, Família
Annona muricata, Anonaceae Passiflara edulis, Passifloraceae
Rollinia mucosa, Anonaceae P. quadrangularis, Passifloraceae
Crescentia cujete, Bignoniaceae Genipa americana, Rubiaceae
Bixa orellana, Bixaceae Paullinia cupana, Sapindaceae
Poraqueiba paraensis, Icacinaceae Pouteria caimito, Sapotaceae
P. sericea, Icacinaceae Solanum sessiliflorum,Solanaceae

Bactris gasipaes, Palmae
Fonte: Clement (1999)

TABELA 4. Espécies frutíferas nativas da Amazônia e do norte da América do Sul que provavelmente 
foram semi-domesticadas na época de contato.

Espécie, Família Espécie, Família
Spondias mombin, Anacardiaceae Bunchosia armeniaca, Malpighiaceae
Annona montana, Anonaceae Pourouma cecropiifolia, Moraceae
Macoubea witotorum, Apocynaceae Eugenia stipitata, Myrtaceae
Quararibea cordata, Bombacaceae Astrocaryum aculeatum, Palmae
Couepia subcordata, Chrysobalanaceae Borojoa sorbilis, Rubiaceae
Platonia insignis, Guttiferae Paullinia yoco, Sapindaceae
Cassia leiandra, Leg. Caesalpinoidae Pouteria macrocarpa, Sapotaceae
Inga cinnamomea Leg. Mimosoidae P macrophylla, Sapotaceae
I. edulis, Leg. Mimosoidae Theobroma bicolor, Sterculiaceae
I. macrophylla, Leg. Mimosoidae T. cacao, Sterculiaceae

Fonte: Clement (1999)
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espécies frutícolas não estão recebendo atenção, embora todas têm mercados locais e 
até regionais na Amazônia.

A lista de espécies frutícolas incipientemente domesticadas contém 38 espécies 
(Tabela 5). Desta lista, castanha-do-Pará (5. excelsa), caiaué (7?. oleifera), açaí-do- 
Pará (£. oleracea), patauá (/. bataua) e cupuaçu (7? grandiflorum) estão recebendo 
alguma atenção da pesquisa, ou seja, 87% destas espécies frutícolas não estão recebendo 
atenção, embora todas tenham mercados locais e até regionais na Amazônia.

A lista de espécies frutíferas silvestres é enorme e não é de meu conhecimento 
se existe alguém tentando enumerar todas as espécies brasileiras. As famílias Myrtaceae 
e Sapotaceae contêm uma abundância de espécies frutíferas que são usadas 
ocasionalmente pela população da Amazônia, porém, raramente ou nunca são 
cultivadas. A única espécie frutífera silvestre que está recebendo a atenção da pesquisa 
é o camu-camu (Myrciaria dúbia (H.B.K.) McVaugh, Myrtaceae).

5.2 NORDESTE

A lista de espécies do Nordeste é certamente maior que a lista apresentada 
por Giacometti (1993), mas serve para introduzir esta riqueza (Tabela 6). Desta lista, 
duas espécies possuem grande importância econômica, cajú (A. occidentale) e goiaba 
(7?guajava), e duas possuem importânica na região, cajá (5. lutea) e imbú (S. tuberosa)-, 
estas quatro espécies estão recebendo a atenção da pesquisa também.

5.3 CERRADO

A lista de espécies do Cerrado é certamente maior que a lista apresentada por 
Giacometti (1993), mas serve para introduzir esta riqueza também (Tabela 7). Desta

Caryodendron orinocensc, Euphorbiaceae 
Rheedia brasiliensis, Guttiferae
R. macrophylla, Guttiferae

TABELA 5. Espécies frutíferas nativas da Amazônia e do norte da América do Sul que provavelmente 
foram incipientemente domesticadas na época de contato.

Espécie, Família Espécie, Família
Couma u ti lis, Apocynaceae Acrocomia aculcata, Palmae
Caryocar glabrum, Caryocaraceae Astrocaryum murumuru, Palmae
C. villosum, Caryocaraceae Elaeis oleifera, Palmae
Chrysobalanus icaco, Chrysobalanaceae Euterpe oleracea, Palmae
Couepia bracteosa, Chrysobalanaceae Jessenia bataua, Palmae
C. edulis, Chrysobalanaceae Mauritia flexuosa, Palmae
C. longipendula, Chrysobalanaceae Maximiliana maripa, Palmae

Oenocarpus bacaba, Palmae 
O. distichus, Palmae 
Alibertia edulis, Rubiaceae 
Talisia esculenta, Sapindaceae 
Manilkara huberi, Sapotaceae

Bertholletia excelsa, Lecythidaceae
Lecythis pisonis, Lecythidaceae
Grias neubertii, Lecythidaceae
G. peruviana, Lecythidaceae
Hymenaea courbanl, Leg. Caesalpmioidae 
Campsiandra comosa, Leg. Mimosoidae

Pouteria spp., Sapotaceae

Inga spp. (numerous), Leg. Mimosoidae

Sterculia speciosa, Sterculiaceae 
Theobroma grandijíorum, Sterci 
T. speciosum, Sterculiaceae
T. subincanum, Sterculiaceae

Psidium acutangulum, Myrtaceae Erisma japura, Vochysiacea

... ,

*

Fonte: Clement (1999)
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lista, o abacaxi possui grande importância econômica, e quatro outras espécies estão 
recebendo a atenção da pesquisa, piqui (C. brasiliense), baru {D. alata), cagaita (£. 
dysenterica) e pera-do-cerrado (£. klotzschiana).

5.4 SUL E SUDESTE

A lista de Giacometti (1993) para o Sul e Sudeste do Brasil (Tabela 8) é 
certamente uma subestimação da riqueza presente. O interessante é o grande número 
de espécies da família Myrtaceae, uma da qual é economicamente importante, 
jabuticaba (M. jabuticaba). A goiaba serrana (£ sellowiand) está recebendo a atenção 
da pesquisa na Nova Zelândia e a araçá amarela (7? cattleyanum) está recebendo alguma 
atenção no Sul.

TABELA 6. Espécies frutíferas nativas do nordeste do Brasil.
Espécie, Família Espécie, Família
Anacardium occidmtale, Anacardiaceae Eugenia uniflora, Myrtaceae
Spondias lutea, Anacardiaceae Psidium guajava, Myrtaceae
S. tuberosa, Anacardiaceae P. guineensis, Myrtaceae
Annona salzmanii, Anonaceae Syagrur coronata, Palmae
Hancomia speciosa, Apocynaceae S. olcracea, Palmae
Jacaratia dodecaphylla, Caricaceae Ziziphus joazeiro, Ramnaceae
Caryocar coriaceum, Caryocaraceae Chrysopbyllum rufitm, Sapotaceae
Byrsonima cydoniaefolia, Malpighiaceae C. ebenacea, Sapotaceae
B. sericea, Malpighiaceae

Fonte: Giacometti (1993)

TABELA 7. Espécies frutíferas nativas do cerrado do Brasil.
Espécie, Família Espécie, Família
Anacardium humile, Anacardiaceae Dipterix alata, Leg. Papilionoideae
A. nanum, Anacardiaceae Byrsonima verbascifolia, Malpighiaceae

' Annona coriacea, Anonaceae Eugenia dysenterica, Myrtaceae
A. crassifolia, Anonaceae E. klotzschiana, Myrtaceae
Ananas comosus, Bromeliaceae Acrocomia totai, Palmae
Caryocar brasiliense, Caryocaraceae Alibertia humilis, Rubiaceae
Rheedia gardeneriana, Guttiferae Pouteria torta, Sapotaceae

Fonte: Giacometti (1993)

TABELA 8. Espécies frutíferas nativas do Sul e Sudeste.
Espécie, Família Espécie, Família
Campomanesia guabiroba, Myrtaceae Myrciaria jabuticaba, Myrtaceae
Eugenia brasiliensis, Myrtaceae Psidium cattleyanum, Myrtaceae
E. involucrata, Myrtaceae Butia capitata, Palmae
E. uvalha, Myrtaceae Rubus brasiliensis, Rubiaceae
Feijoa sellouáana, Myrtaceae

Fonte: Giacometti (1993)
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Embora as Tabelas 3 a 8 contenham mais de 100 espécies, é provável que 
existam outras tantas com potencial. É uma riqueza natural enorme que está deixando 
de gerar desenvolvimento agrícola para o país. Pior ainda, todas estas espécies, inclusive 
as mais importantes, estão sofrendo erosão genética (Clement, 1999). É comum 
ouvir que a utilização é uma maneira de promover a conservação (Food and Agriculture 
Organization, 1996), mas isto é apenas parcialmente verdadeiro, pois o mercado não 
paga para conservação, apenas permite que o usuário consciente justifique um preço 
um pouco maior por causa da conservação. Se o custo de conservação for muito alto, 
o mercado não aceitará pagá-lo. Isto é uma grande preocupação para o melhorista. 
Mesmo assim, existem muitos melhoristas que são ferrenhos defensores do sistema 
econômico vigente.

O desenvolvimento de cultivos novos é uma forma de utilizar esta riqueza 
natural antes que desapareça. Mas o melhorista não pode atuar só, precisa ter o apoio 
da sociedade para justificar a conservação a longo prazo. Mais importante, é preciso 
ter o apoio dos setores da sociedade que mais atuam no mercado, os produtores e 
empresários das cadeias de produção de fruteiras no Brasil. Sem que este setor exija 
ação das instituições e do governo, e concorde em ajudar pagar os custos destas 
ações, a riqueza natural continuará a erodir sem proveito para a sociedade brasileira.
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1. INTRODUÇÃO

As fruteiras de clima temperado são de grande importância socioeconômica 
no Brasil, apesar de não apresentar condições ideais de clima para o seu cultivo. 
Em grande parte da região o acúmulo de horas de frio no inverno (temperaturas 
< 7,5° C), é insuficiente para uma brotação e floração adequadas, a umidade relativa 
do ar é alta no verão, e em alguns locais, ventos fortes favorecem a disseminação de 
patógenos, principalmente bactérias. Assim sendo, fez-se necessário que se 
desenvolvessem programas de melhoramento genético que visassem adaptar ou criar 
cultivares para às condições edafoclimáticas do Sul e Sudeste do país. A simples 
introdução de outros países, raramente tem fornecido cultivares com boa performance.

O programa mais antigo de melhoramento genético, de forma sistemática, 
foi iniciado no Instituto Agronômico de Campinas (LAC), cm 1950 pelo Dr. Orlando 
Rigitano, com o objetivo de criar cultivares de pessegueiro, Prunuspérsica L.(Batsch), 
adaptadas às condições do planalto paulista. Em 1953, outro programa foi iniciado 
pelo Dr. Sérgio Sachs, na Estação Experimental Fitotécnica de Taquari, RS, o qual 
foi transferido em 1963 para a Estação Experimental de Pelotas, hoje Embrapa Clima 
Temperado (CPACT). Estes dois programas apresentaram resultados espetaculares, 
com lançamento de muitas cultivares com adaptações a regiões com acúmulo de frio 
hibernai de menos de 150 h (LAC) até 200 a 500 h (Embrapa Clima Temperado), 
tornando o país auto-suficiente na produção de pêssegos já na década de 1970. 
Cultivares de pêssego do LAC são as de mais baixo requerimento em frio no mundo 
e as da Embrapa Clima Temperado começam a ser cultivadas também no exterior, 
em regiões de inverno ameno, como México, em países da América do Sul e da 
África. No Brasil, hoje colhe-se pêssego de setembro a março.

Na década de 1950 o LAC iniciou também o melhoramento genético da 
macieira e já lançou diversas cultivares com adaptação ao clima de regiões altiplanas 
de São Paulo. Hoje, o maior programa de melhoramento genético da macieira 
encontra-se em Santa Catarina, liderado por Denardi da Empresa de Pesquisa 
Agropecuária e Extensão Rural de Santa Catarina (EPAGRI). Já lançou diversas 
cultivares, destacando-se a ‘Catarina’ que pode-se dizer é uma ‘Fuji’ melhorada e 
resistente à sarna. O Professor L.F. Hough colaborou de forma decisiva, desde o 
início, para o sucesso deste programa. A Embrapa Clima Temperado e o Instituto 
Agronômico do Paraná (IAPAR) também conduzem trabalhos de melhoramento da 
macieira.

Em pereiras o LAC e a Embrapa Clima Temperado mantêm um programa de 
melhoramento genético, mas apesar do IAC já ter lançado diversas cultivares 
produtoras de frutas de boa qualidade, estas ainda não competem com as importadas. 
O LAPAR e a EPAGRI também iniciaram trabalhos de melhoramento de pêra. Até 
o presente cerca de 90% da pêra consumida no Brasil, ainda é importada.

A cultura da ameixeira no Brasil foi praticamente dizimada nos Estados do 
Sul, na década de 1970, devido a problemas com escaldadura causada por Xylella
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fastidiosa. São Paulo manteve uma produção normal com cultivares criadas pelo IAC 
e por não ter sofrido a incidência da escaldadura devido, talvez, às condições de 
clima. O programa de melhoramento mais antigo é também do IAC que lançou 
diversas cultivares. A Embrapa Clima Temperado, a EPAGRI e o LAPAR também 
mantêm atividades de melhoramento genético. Até o presente, cerca de 50% das 
50.000t de ameixa consumida no país, é importada.

Na maioria dos países que produzem frutas temperadas, em grande escala, o 
número de cultivares é muito reduzido. Por exemplo, no Japão, as principais cultivares 
de maçã são ‘Fuji’ e ‘Tsugaru’; nos EUA, França e Itália, ‘Red Delicious’ e ‘Golden 
Delicious’; no Chile, ‘Red Delicious’ e ‘Granny Smith’; no Brasil, ‘Fuji’ e ‘Gala’, e 
assim por diante. A melhor e mais cultivada pêra no mundo ainda é a ‘Bartlett’, 
excelente para consumo fresco ou industrialização.

Argentina e Chile competem pelo mercado brasileiro, mas faz-se necessário 
buscar parceria para se conquistar o mercado dos países do Norte. A parceria 
tem que ser iniciada ao nível de pesquisa onde instituições como INTA, na 
Argentina, INIA, no Chile e Uruguai; IAC, EMBRAPA, EPAGRI, IAPAR, no 
Brasil, unam esforços para buscar e criar, juntos, cultivares mais adaptadas e 
modernas para, além de se auto-abastecerem, buscarem mercados europeu, 
americano e asiático.

2. MELHORAMENTO DA AMEIXEIRA

2.1 CLASSIFICAÇÃO BOTÂNICA

A ameixeira pertence à família Rosacea, subfamília Prunoidea e ao gênero 
Prunus que compreende mais de vinte espécies, algumas das quais são abaixo 
relacionadas (Weinberger, 1975).

Prunus domestica L. (2n= 48) originária da Ásia Oriental, é a mais importante 
fonte de cultivares comerciais. Prunus salicina Lindl. (2n= 16) originária da China, é 
a espécie mais importante no Brasil. Foi introduzida nos Estados Unidos da América 
do Norte há mais de 100 anos e Luther Burbank intercruzou-a com Prunus simonii 
Carr. e espécies norte-americanas, desenvolvendo diversas cultivares comerciais (Okie 
& Ramming, 1999). Prunus cerasifera Ehrh. (2n= 16), originária do Leste Europeu e 
Sudeste da Ásia, largamente utilizada como porta-enxerto. Prunus espinosa L. (2n= 
32), originária desde o Norte da Europa até a Sibéria, é fonte de resistência a frio. 
Prunus simonii Carr. (2n= 32), originária da China. Prunus insititia L. (2n= 48), 
originária do Leste Europeu e Oriente Próximo.

2.2 ORI6EM E EVOLUÇÃO

Duas espécies de ameixeiras são importantes comercialmente: Prunus domestica 
L., hexaplóide, também conhecida como ameixa européia e Prunus salicina Lindl., 
diplóide, conhecida como ameixa japonesa.

Quanto à Prunus domestica, originária da Ásia Oriental, Crane & Lawrence 
citados por Weinberger (1975) sugerem que é originária da hibridação entre P. cerasifera 
e P spinosa. O triplóide que resultou poderia ter sido estéril, mas se seus cromossomos 
duplicaram, pode ter surgido um hexaplóide fértil.
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A P. salicina é originária da China e já era cultivada há alguns milhares de 
anos (Yoshida citado por Okie & Ramming, 1999). No Japão e Coréia também já 
era cultivada desde a antiguidade, tanto que não é possível dizer se estes países faziam 
parte como centro de origem dessa espécie. Segundo Okie & Ramming (1999), 
plantas das cultivares melhoradas de P salicina como ‘Kelsey’ e Abundance’ foram 
introduzidas nos Estados Unidos há mais de 100 anos. Luther Burbank, famoso 
melhorista, intercruzou esses e outros acessos importantes com P. simonii e espécies 
norte-americanas, resultando nas cultivares ‘Beauty’, ‘Burbank’, ‘Duarte’, ‘Eldorado’, 
‘Formosa’, ‘Graviota’, ‘Santa Rosa’, ‘Satsuma’, ‘Shiro’ e ‘Wickson’. Estas cultivares 
formaram a base da indústria da ameixa no mundo, e algumas são largamente cultivadas 
até hoje. A maioria das cultivares de ameixa criadas por Burbank parece descender de P 
salicina, P simonii e P americana. Em geral, P salicina contribuiu em tamanho, sabor, 
cor e armazenamento, P simonii contribuiu para firmeza e acidez (Gomes & Hedbetter 
citados por Okie & Ramming, 1999); enquanto as espécies americanas contribuíram 
com resistência a doenças, epiderme firme e qualidade aromática.

Na década de 1950, Weinberger iniciou o programa de melhoramento 
genético de ameixeira em Fresno - Califórnia, e lançou as cultivares que hoje lideram 
o mercado como: ‘Frontier’ e ‘Calita’ em 1968, ‘Queen Rosa’ em 1972, ‘Blackamber’ 
em 1989 e ‘Fortune’ em 1990.

No Brasil, sem dúvida alguma, foi o Instituto Agronômico de Campinas 
(LAC), através do Dr. Orlando Rigitano e sua equipe, quem mais contribuiu para 
estabelecer a cultura da ameixeira.

2.3 HISTÓRIA DO MELHORAMENTO

Segundo Yoshida citado por Okie & Ramming (1999), na China, a ameixeira 
diplóide já era cultivada há alguns milhares de anos, mas foi inicialmente melhorada 
no Japão e mais tarde, com maior ênfase, nos Estados Unidos. O cultivo da ameixeira 
é também muito antigo no Japão e Coréia.

Sem dúvida alguma, o melhorista que mais contribuiu para o melhoramento 
genético da ameixeira foi Luther Burbank. Cultivares por ele lançadas em 1906 como 
‘Santa Rosa continuam liderando a produção em muitos países, pela produtividade 
e qualidade das frutas. Pode-se dizer que até pouco tempo, cerca de 90% da área 
plantada com ameixeira nos Estados do Sul do Brasil era com a cultivar Santa Rosa 
(Nakasu et al., 1981), até que devido suscetibilidade à bacteriose e principalmente à 
escaldadura, ela começou a ser substituída por outras cultivares.

A escaldadura, que provavelmente entrou a partir do delta Argentino, em 
meados da década de 1970, praticamente dizimou os pomares de ameixeiras, nos 
Estados do Sul do Brasil (French & Kitajima, 1978; French & Feliciano, 1982). A 
então UEPAE de Cascata, hoje Embrapa Clima Temperado, iniciou um trabalho 
intenso de limpeza através de termoterapia e cultura de meristemas, em 1980, e 
algumas das principais cultivares foram obtidas e indexadas. Concomitantemente 
em 1982, foi introduzida uma centena de cultivares do repositório de germoplasma 
dos Estados Unidos e, dentre elas, algumas foram indicadas para produção comercial, 
como é o caso de ‘Reubennel’ e ‘Harry Pickstone’ da África do Sul, ‘Santa Rosa, 
‘Wade’ etc.
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Em 1985 reiniciou-se o plantio de ameixeiras nos Estados do Sul do Brasil, a 
partir de mudas ‘limpas’ fornecidas pela Embrapa Clima Temperado e, ultimamente, 
pela EPAGRI e pelo LAPAR. Muitas das tentativas estão tendo sucesso, mas o problema 
da escaldadura ainda não está resolvido, pois na região da Serra Gaúcha e algumas 
localidades do Planalto Catarinense bem como, no Estado do Paraná, têm-se 
constatado reinfestações. Só com cultivares resistentes, poder-se-á resolver o problema.

2.4 OBJETIVOS DO MELHORAMENTO

No Brasil, todos os programas buscam fundamentalmente adaptação às 
condições de inverno ameno com acúmulo de horas de frio variando de 60 h a 500 h, 
dependendo da região, que demonstrem alta produtividade, boa resistência a moléstias, 
estresses ambientais e problemas fisiológicos.

O programa de melhoramento da ameixeira do IAC, hoje liderado por Campo 
DalfOrto visa a obtenção de cultivares que produzam frutas de maturação precoce, 
de alto valor agronômico, adaptadas às condições edafoclimáticas do Estado de São 
Paulo, com acúmulo de 60 h a 120 h de frio.

O programa de melhoramento conduzido no IAPAR por Hauagge et al. 
(1991), iniciou em 1974, introduzindo e testando cultivares e, em 1980, com 
hibridação controlada. Os principais objetivos são a obtenção de cultivares que, entre 
outras características, iniciem precocemente a produção e que possuam tolerância às 
principais doenças no Estado do Paraná, que são a escaldadura da folha (Xylella 
fastidiosa, Wells et al..), bacteriose (Xanthomonas campestris pv. pruni (Smith) Dye) e 
ferrugem (Tranzscheliapruni-spinosa, Pers.).

O melhoramento genético da ameixeira, iniciado em Minas Gerais há poucos 
anos por Ramos et al. (1998), tem como objetivos testar germoplasma de diversas 
regiões visando à obtenção de clones superiores, com alta produtividade de frutas de 
boa qualidade, com maturação escalonada e adaptadas às condições climáticas do sul 
de Minas Gerais.

Em Santa Catarina, a EPAGRI iniciou em 1990 um amplo programa de 
melhoramento genético em Urussanga, onde os principais objetivos são a obtenção 
de cultivares com adaptação a regiões com acúmulo de frio de 250 horas, tolerantes 
à bacteriose e escaldadura.

No Rio Grande do Sul, o programa de melhoramento da ameixeira iniciado 
por Sérgio Sachs, na atual Embrapa Clima Temperado continua tendo os objetivos 
de obter cultivares: a) com adaptação a regiões entre 250 a 400 horas de frio hibernai; 
b) resistência principalmente à bacteriose e escaldadura; c) produtoras de frutas de 
bom tamanho, sabor mais adocicado, polpa firme e diferentes épocas de maturação.

2.5 MELHORAMENTO GENÉTICO DA AMEIXEIRA NO BRASIL

Todos os programas de melhoramento da ameixeira no Brasil referem-se à P. 
salicina Lindl., diplóide, também conhecida por ameixa japonesa. Ao longo dos anos, 
têm sido lançadas cultivares com adaptação em diversas regiões de clima temperado 
ameno a subtropical, através de introduções, hibridações e seleções.

Todas as cultivares do LAC: ‘Carmesin’, ‘Rosa Paulista’, ‘Grancuore’, ‘Gema 
de Ouro’, ‘GoldenTalismã’, ‘Rosa Mineira, ‘Januária’ e ‘Centenária’, exigem menos 
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de 200 h de frio (Ojima et al., 1992). A ferrugem causada por Tranzschelia sp. é um 
problema sério em São Paulo, mas, segundo Campo DalFOrto et al. (1979) ‘Gema 
de Ouro’ e ‘Golden Talismã’ mostram alta resistência e ‘Kelsey Paulista e ‘Rosa 
Paulista, moderada resistência.

O programa de melhoramento, conduzido por Roberto Hauagge no IAPAR, 
com hibridações a partir de 1980, já avaliou mais de 30.000 seedlings combinando 
resistência a bacteriose, escaldadura e ferrugem, e exigência em frio de 200 a 500 h. 
A primeira cultivar lançada ‘Irati’ é resultante do cruzamento entre a seleção FS-89 e 

‘Amarelinha’ (Hauagge et al., 1991).
Em Urussanga-SC, a EPAGRI, sob a liderança de Emílio Dela Bruna, iniciou 

em 1990, trabalhos de melhoramento genético e já conta com cerca de 11.000 seedlings 
para avaliação.

Em Minas Gerais a Universidade Federal de Lavras (UFLA) e a Empresa de 
Pesquisa Agropecuária de Minas Gerais (EPAMIG), estão iniciando um trabalho de 
melhoramento da ameixeira, procurando utilizar a variabilidade genética já existente 
e introduções. Dentre as cultivares existentes, a ‘Rosa de Delfim Moreira’ é a mais 
explorada, devido a sua alta produtividade.

A Embrapa Clima Temperado, em Pelotas, mantém um programa de 
melhoramento genético da ameixeira, iniciado em 1953 por Sérgio Sachs. Deste 
programa, surgiu a série ‘Pluma de 1 a 7, das quais a mais importante é a ‘Pluma-7’, 
pela alta produtividade de frutas de bom tamanho, epiderme e polpa vermelhas e 
firmes.

3. MELHORAMENTO DO PESSEGUEIRO

3.1 CLASSIFICAÇÃO BOTÂNICA

O pessegueiro pertence à família Rosacea, subfamília Prunoidea, gênero Prunus 
(L.) e subgênero Amygdalus. As cultivares comerciais pertencem à espécie Prunus 
pérsica. De acordo com Scorza & Okie (1991) são reconhecidas cinco espécies: Prunus 
davidiana (Carr.) Franch., P. ferganensis (Kost & Rjab) Kov. & Kost., P. kansuensis 
Rehd., P. mira Koehne e P. pérsica. Em geral, quando se menciona apenas pêssego ou 
pessegueiro, refere-se à espécie P. pérsica.

Prunus davidiana é usada como porta-enxerto, na China, e às vezes, é utilizada 
como planta ornamental (Wang citado por Scorza & Okie, 1991). P. ferganensis é 
classificada, às vezes, como P. pérsica, mas difere dessa pelas nervuras alongadas e 
paralelas (Kravtsova et al. citados por Scorza & Okie, 1991). Prunus kansuensis é 
também usada como porta-enxerto, na China. P. mira é usada como porta-enxerto, 
em algumas regiões da China e distingue-se por suas flores brancas e caroço liso 
(Wang citado por Scorza & Okie, 1991).

3.2 ORIGEM E EVOLUÇÃO

O pessegueiro é nativo da China, onde se encontra a maior diversidade dessa 
espécie (mais de 1.000 cultivares). O nome entretanto, é originário da Pérsia, que foi 
inicialmente e erroneamente, tomada como seu país de origem (Sachs & Campos, 
1998).
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A cultura do pessegueiro data de, pelo menos, 4 mil anos (Wang citado por 
Scorza & Okie, 1991). Segundo De Candolle citado por Hedrick (1917), falava-se 
sobre pêssego, 2000 anos antes de sua introdução no mundo greco-romano. A pesquisa 
na literatura chinesa mostra que o pêssego era citado na mesma, centenas de anos 
antes da era cristã.

O pessegueiro veio para o Mediterrâneo, através da Pérsia. Aparentemente, 
esta espécie foi introduzida na cultura grega, 400 a 300 anos antes de Cristo, e na 
romana, no primeiro século D.C. (Hedrick, 1917).

Embora os mouros tenham possivelmente, introduzido esta espécie no Norte 
da África e na Espanha, a disseminação da mesma pelos países mediterrâneos deveu- 
se principalmente, aos romanos (Scorza & Sherman, 1996).

O pessegueiro foi introduzido na América continental pelos conquistadores 
espanhóis. Os portugueses, provavelmente introduziram esta espécie na Costa Leste 
da América do Sul (Scorza & Sherman, 1996).

No Brasil, o pessegueiro foi introduzido em 1532, por Martim Afonso de 
Souza, por meio de mudas trazidas da Ilha da Madeira e plantadas na Capitania de 
São Vicente, que corresponde ao atual Estado de São Paulo.

3.3 HISTÓRICO DO MELHORAMENTO DE PESSEGUEIROS

Durante a dispersão do pessegueiro pela Europa, populações adaptadas de 
pêssegos locais podia ser encontradas. Estas se constituíram em landraces selecionadas 
há centenas de anos por sua produtividade e resistência a estresse ambiental. 
Constituíram-se em uma fonte de porta-enxertos, muito importante até hoje, na 
Europa, apesar da popularidade que atualmente, têm os porta-enxertos clonais (Scorza 
& Okie, 1991).

Nas colônias americanas duas fontes principais de germoplasma básico de 
pessegueiro serviram para os avanços futuros, através de seleção. Foram eles seedlings 
indígenas, via México e Sudeste europeu e as cultivares ou sementes trazidas da 
Inglaterra. Uma terceira fonte de germoplasma que muito contribuiu para as cultivares 
que se tem hoje, nos Estados Unidos (várias das quais foram utilizadas também em 
programas de melhoramento, no Brasil) foi o ‘Chinese Cling’, uma introdução vinda 
da China, via Inglaterra.

‘Chinese Cling’ foi introduzido nos Estados Unidos em 1850, por Charles 
Fortune. Logo após a Guerra Civil, surgiram na Geórgia, as cultivares “Belle of Geórgia 
e ‘Elberta’ provenientes de seedlings selecionados daquele germoplasma. ‘Chinese Cling’ 
era macho-estéril e não se tem certeza qual o progenitor masculino das duas cultivares 
citadas. Também foram importantes, ‘Hiley’ um seedling de ‘Belle’ e ‘J. H. Hale’, 
seedling de ‘Elberta’. Algumas das cultivares plantadas ainda hoje com sucesso, têm 
há várias gerações anteriores, as cultivares ‘J.H. Hale’, ‘Belle of Geórgia, ‘Elberta’ ou 
‘Chinese Cling’, como ascendentes (Hesse, 1975).

Muitos indivíduos contribuíram para o desenvolvimento da cultura do 
pessegueiro e para o surgimento das variedades comerciais. Luther Burbank nascido 
em Lancaster, Massachusetts, em 1849, embora mais conhecido por suas contribuições 
com cultivares de batata, ameixa e outras espécies, também trabalhou com milhares 
de novos “tipos” de pessegueiros e cruzamentos de pessegueiros e nectarineiras 
(Harwood, 1941).
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O melhoramento institucional para pessegueiros de baixa e média necessidade 
de frio hibernai e portanto, adaptados às condições de inverno ameno, começou em 
1907 na Universidade da Califórnia (Riverside) e foi posteriormente, estendido por 
Weldom, no Chaffey Junior College em Ontário, Califórnia. Estes programas 
lançaram a cultivar ‘Babcock’ extensivamente utilizada em programas subseqüentes 
(Byrne, 1999).

Os dois primeiros programas terminaram na época em que outros começavam 
nos Estados Unidos (Florida, Califórnia, Geórgia, Lousiana eTexas), Brasil (Campinas, 
SP; Taquari e Pelotas, RS), índia (Saharanpur, Uttar Pradesh) e África do Sul.

3.4 PÉSSECOS PARA INDUSTRIALIZAÇÃO

O primeiro programa de melhoramento genético para condições de inverno 
ameno, visando criação de cultivares de média exigência em frio, produtoras 
de frutas tipo conserva, foi o programa de Paio Alto (CA, USDA/Stanford 
University).

3.5 O MELHORAMENTO NO BRASIL

O programa de melhoramento de pessegueiro, foi iniciado no Brasil, em 
1950 por Orlando Rigitano, no Instituto Agronômico de Campinas - São Paulo, 
visando à criação de cultivares adaptadas às condições daquele Estado. O material 
básico utilizado neste programa consistiu de cultivares introduzidas da Flórida como 
‘Jewel’, ‘Suber’, ‘Hall's yellow’ e Angel’ e seedlings introduzidos por colonizadores 
portugueses, a partir do século XVI.

Em 1953, foi iniciado um outro programa por Sérgio Sachs, na então Estação 
Fitotécnica de Taquari, da Secretaria da Agricultura do Rio Grande do Sul. Alguns 
anos depois, este programa foi transferido para Estação Experimental de Pelotas, 
atual Embrapa Clima Temperado (Feliciano, 1979).

Na década de 1940 foi selecionada por um agricultor de sobrenome Aldrighi, 
em sua propriedade no município de Pelotas-RS, a cultivar Aldrighi’, provavelmente 
originária de pêssegos provenientes da Argentina. Essa cultivar foi introduzida na 
então, Estação Experimental de Pelotas (EEP), em 1955, sob a forma de sementes 
(caroços) coletadas na fábrica de conservas Leal Santos. Como essa cultivar era até 
então, propagada por sementes, quando Sérgio Sachs iniciou o trabalho em Pelotas, 
foi possível selecionar mais de cem clones na zona produtora de pêssegos para indústria 
(Feliciano, 1979; Raseira & Nakasu, 1998). Estes clones e aproximadamente 200 
cultivares introduzidas constituíram o material genético básico para o programa de 
melhoramento. Em 1957, milhares de sementes híbridas ou resultantes de polinizações 
abertas foram trazidas para a EEP, provenientes da Flórida, Geórgia, Carolina do 
Norte, Califórnia e principalmente, da Universidade de Rutgers, New Jersey (Feliciano, 
1979).

3.6 MODO DE HERANÇA DE ALCUNS CARACTERES

Hesse (1975) fez um resumo do que se conhece sobre herança de caracteres 
monogênicos ou de herança qualitativa. O mesmo tipo de revisão com maior número 
de características é apresentado por Scorza & Sherman (1996).
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Entre os caracteres apresentados nesses trabalhos, estão:
• Planta standard (normal) dominante sobre a planta de hábito braquítico (anã);
• Planta normal dominante sobre o tipo chorão (prostado);
• Normal dominante sobre tipo pilar;
• Planta compacta dominante sobre standard-,
• Folhagem vermelha dominante sobre verde.
• Presença de glândulas peciolares dominante sobre a ausência (homozigoto dominante 

codifica para glândulas reniformes, o heterozigoto para globosa e o homozigoto 
recessivo para ausência de glândula);

• Pólen fértil dominante sobre pólen estéril;
• Flor companulada dominante sobre rosácea;
• Pétalas coloridas dominantes sobre rosa claro;
• Pétalas rosa escuro dominante sobre rosa claro;
• Cor rosa das pétalas dominante sobre vermelho;
• Flor simples dominante sobre a dobrada;
• Polpa branca dominante sobre amarela;
• Caroço solto dominante sobre aderente;
• Película pubescente (pêssego) dominante sobre glabra (nectarina);
• Polpa fundente dominante sobre não fundente;
• Polpa fundente macia dominante sobre polpa fundente firme;
• Polpa fundente dominante sobre stony hard (crocante);
• Forma achatada (tipo peen-to) dominante sobre não chata;
• Maturação normal dominante sobre maturação lenta (muito lento amaciamento 

da polpa e reduzida produção de CO2 e C2H4).

Vários caracteres de importância econômica são considerados poligênicos, 
como por exemplo, exigência em frio, época de maturação, época de floração, 
resistência a algumas doenças etc. Estes são mais influenciados por fatores ambientais.

3.7 OBJETIVOS

Os principais objetivos buscados pelos melhoristas são: adaptação, resistência a 
doenças, época de maturação que propicie melhor escalonamento da colheita, época 
de floração de forma a escapar às geadas mais fortes, forma, aparência e tamanho dos 
frutos, firmeza da polpa, vigor, produtividade, resistência a condições de estresse e a 
pragas, e, no caso de países frios, resistência a danos pelo frio. Recentemente, já começou 
a existir uma preocupação com o teor de caroteno, de vitamina C e de antocianinas.

No Brasil, os principais programas de melhoramento genético de pessegueiro, 
não fogem aos objetivos gerais apontados acima. A principal diferença entre o 
programa do LAC e o da Embrapapa Clima Temperado é que o primeiro se dedica, 
principalmente, à cultivares para consumo in natura ou dupla finalidade e que sejam 
adaptadas a condições de inverno ameno (40 ha 120 h de temperatura < 7,2°C), 
condições praticamente subtropicais. Por sua vez o segundo, além de cultivares com 
essas finalidades, visa também à criação de cultivares cujos frutos destinam-se à 
industrialização. Quanto à adaptação, embora trabalhe com cultivares e seleções cuja 
necessidade em frio hibernai vai desde 150 h até 500 h, a concentração maior está ao 
redor de 300 h de frio.
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3.8 PRINCIPAIS RESULTADOS E PERSPECTIVAS

No Brasil, o programa de melhoramento do LA.C, criou as cultivares - Jóia, 
Doçura, Ouromel, Dourado, Aurora, Régis, Talismã, Biuti, Delicioso Precoce, 
Centenário, Tropical; nectarinas como Centenária, Josefina e Rosalina - que 
permitiram o cultivo dessa espécie em regiões subtropicais, até mesmo com um número 
de horas de temperatura hibernai < 7,2°C abaixo de 50 horas (Barbosa et al., 1997).

As cultivares criadas pelo programa gaúcho estão, em sua maioria, descritas 
em Raseira & Nakasu (1998). Embora, em geral, as cultivares lançadas pelo CPACT 
se adaptem a regiões com uma média de 300 h de frio hibernai, a contribuição de 
outras instituições permitiu a disponibilidade de germoplasma com necessidade de 
150 h a 500 h de frio hibernai. São mais de 40 cultivares de pêssegos e nectarinas 
(Raseira et al., 1992), destinadas a consumo in natura, processamento, ou ambos.

4. MELHORAMENTO DA MACIEIRA

4.1 CLASSIFICAÇÃO BOTÂNICA

A macieira pertence à família Rosacea, subfamília Pomoideae e ao gênero 
Malus. De acordo com vários autores, o gênero Malus tem 25 a 30 espécies e diversas 
subespécies (Janick et al., 1996).

As cultivares de macieira, economicamente mais importantes, pertencem à 
espécie Malus domestica, Borkh. Outras espécies têm também significância, como 
por exemplo, Malus jloribunda, Siehold ex Von Haute, uma vez que as cultivares 
comerciais resistentes à sarna, têm esta espécie como um dos ancestrais. Genes para 
resistência a doenças também foram encontradas em M. micromalus, Makino, M. 
atrosanguinea (Spaeth) C. Schneider, M. baccatajackii, Rehder e M. sargentii, Rehder 
(Korban & Skirvin, 1984; Way et al., 1990).

4.2 ORICEM E EVOLUÇÃO

Segundo Beach et al. (1905) o país de origem da maçã não é conhecido 
definitivamente. O mesmo autor diz que após examinar as evidências, cuidadosamente, 
A. De Candolle concluiu que a espécie hoje cultivada se originou da região sul do 
Cáucaso. Sua existência na Europa remonta aos tempos pré-históricos, tanto no estado 
nativo como cultivada. De Candolle cita que a macieira era encontrada em estado 
silvestre nas montanhas do noroeste da índia, mas não no Japão, Mongólia ou Sibéria.

Muitas espécies vegetais, importantes na alimentação humana, têm uma base 
genética muito estreita. Algumas vezes, toda a produção de determinado alimento é 
baseada em uma única espécie e, às vezes, em uma cultivar, como por exemplo, a 
cereja ácida que depende da cultivar ‘Montmorency’. A produção de maçãs, até pouco 
tempo, era baseada, e ainda o é em grande parte, nas cultivares ‘Delicious’ e ‘Golden 
Delicious’. A produção comercial fica assim, muito vulnerável a uma catástrofe 
acidental, como uma nova doença, por exemplo. Embora o gênero Malus seja 
geneticamente muito diverso, as variedades cultivadas de macieira, têm uma base 
genética muito estreita (Way et al., 1990).

As reservas genéticas da maçã cultivada foram devastadas através da perda de 
cultivares comerciais que já foram plantadas em escala comercial. Regan citado por 
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Way etal. (1990), revisou publicações especializadas, entre 1804 e 1904, encontrando 
mais de 7 mil cultivares de macieira, descritas. Grande proporção destas, foi perdida 
no século XIX, o que continuou acontecendo no século seguinte. Em meados do 
século XX, os programas de melhoramento genético da macieira nos Estados Unidos, 
foram reduzidos e coleções de muitas estações experimentais foram eliminadas. Isto 
resultou em perda considerável de germoplasma (Lamb, 1974).

4.3 MELHORAMENTO CENÉTICO

Até a metade do século XX, a maioria das cultivares de macieiras tinha sido 
obtida por acaso, de seedlings selecionados por fruticultores.

O início de programas de melhoramento genético controlado é atribuído a 
Thomas Andrew Knight (1759-1838) que produziu as primeiras cultivares de 
genealogia conhecida. A mesma técnica continua a ser empregada. Entretanto, 
comparada a outras espécies frutíferas, parece que não foi tão bem sucedida com a 
macieira. Finalmente, nos últimos 25 anos, seedlings derivados de hibridações 
controladas, passaram a ter sucesso comercialmente, incluindo-se aí: ‘Elstar’, ‘Gala, 
‘Mutsu’, ‘Pinck Lady,’ ‘Jonagold’ e ‘Empire’. As cultivares ‘Empire’ e ‘Mutsu’ 
descendem de ‘Delicious’ e as demais, de ‘Golden Delicious’. A cultivar ‘Braeburn’, 
da Nova Zelândia, foi obtida por acaso de um seedling.

4.4 MELHORAMENTO NO BRASIL

O mais antigo programa de melhoramento de macieira no Brasil, é o do 
Instituto Agronômico de Campinas (LAC), na década de 50. Antes disso, foram 
feitas algumas introduções e observações, tanto no LAC, como na Estação Experimental 
de Pelotas-RS.

No Estado de Santa Catarina, as pesquisas com macieira, iniciaram nos anos 
70. O Instituto Agronômico do Paraná iniciou a pesquisa com essa espécie em 1973, 
com a instalação de coleções de cultivares em Palmas e Guarapuava (LAPAR, 1988). 
Hoje, o maior programa de melhoramento de macieira encontra-se no Estado de 
Santa Catarina.

A produção nacional de maçãs é representada em grande parte, pelas cultivares 
‘Gala’ e ‘Fuji’, usando como polinizadoras, ‘Golden Delicious’, ‘Mollies Delicious’ e 
‘Granny Smith’. Outras cultivares como, ‘Eva’, ‘Belgonden’, ‘Braeburn’ etc., são 
plantadas em menor escala, assim como, diversas mutações de ‘Gala’ e ‘Fuji’.

O mercado brasileiro prefere maçãs vermelhas de sabor doce-subácido, ‘Gala’ 
e ‘Fuji’ as cultivares mais plantadas comercialmente no país, têm estas características 
combinadas com uma resposta satisfatória aos tratamentos para a quebra de dormência 
(Denardi et al., 1988).

Cultivares de maturação mais precoce do que ‘Gala, como as recentemente 
lançadas ‘Eva’, ‘Princesa’ e ‘Condessa têm boa aceitação por parte dos produtores 
devido aos altos preços que alcançam.

4.4.1 OBJETIVOS

O programa de melhoramento de Santa Catarina, busca além da adaptação e 
extensão do período de colheita, a resistência a doenças e qualidade de fruta. O IAC, 
procura obter cultivares adaptadas às condições subtropicais, com invernos bem 
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amenos. O IAPAR, concentrou esforços na obtenção de cultivares que necessitam de 
300 a 400 horas de frio. Praticamente, para esta faixa de adaptação trabalha o programa 
de Pelotas-RS, que enfatiza também, a precocidade e a resistência a doenças.

4.4.2 PRINCIPAIS RESULTADOS

O programa do Instituto Agronômico de Campinas, o mais antigo, criou 
diversas cultivares de baixa exigência em frio, (maioria entre 500 e 600 horas de 
acúmulo de frio necessário) incluindo-se: ‘Rainha’, ‘Paulista’, ‘Bonita’ e ‘Culinária’ 
(Denardi & Hough, 1987) e mais recentemente, cultivares adaptadas às regiões com 
100 h a 300 h de frio hibernai.

O programa do Rio Grande do Sul foi desenvolvido ao nível estadual pela Secretaria 
da Agricultura do Estado, que lançou uma série de seleções avançadas, destacando-se, 
‘FR-8’ e ‘FR-10’. Já o programa mais antigo deste Estado, iniciou na Estação Experimental 
de Pelotas e continuou com a Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuária. Na primeira 
fase foram realizadas 28 seleções, obtidas principalmente, de polinizações de ‘Delicious’ e 
‘Golden Delicious’, ‘Winter Banana’ e ‘York-A-Red’. Duas seleções receberam 
denominações varietais: ‘BR-1’ e ‘BR-2’, ambas com necessidade em frio entre 600 h e 
700 h. Presentemente, o programa se concentra em resistência a doenças, especialmente 
resistência à sarna, baixa exigência em frio e precocidade. Em 1998, foi lançada a cultivar 
‘Rubiana’, com necessidade em frio inferior a 250 horas.

O Instituto Agronômico do Paraná lançou as cultivares ‘Eva’, ‘Carícia’ e 
‘Anabela’, todas adaptadas às condições de inverno ameno. A cultivar Eva de modo 
especial, teve grande aceitação por parte dos produtores, por aliar a essa característica, 
o fato de produzir bons frutos de maturação precoce.

Entre 1973e 1982, a Empresa Catarinense de Pesquisa Agropecuária (EMPASC) 
concentrou esforços em estudos de herdabilidade, a fim de identificar o germoplasma 
mais promissor, a ser usado para objetivos específicos. Assim, ‘Anna’, ‘Gala e ‘Golden 
Delicious’ costumam segregar para baixa a moderada necessidade de frio, frutos de alta 
qualidade, alta produtividade e curto período de juvenilidade. ‘Galã e ‘Golden Delicious’ 
transmitem pequeno tamanho de frutos (Denardi & Hough, 1987). Segundo Denardi 
et al. (1988) o melhor germoplasma disponível para estender a colheita por mais de 
quatro meses, junto com adaptação climática, bom sabor e textura, é constituído pelas 
cultivares: ‘Mollies Delicious’, ‘Gala’, ‘Golden Delicious’ e ‘Fuji’. Cruzamentos entre 
estas cultivares produziram progênies com alta variabilidade e houve segregação para 
mais baixa necessidade em frio, do que aquela dos progenitores.

A partir de 1982, foi dada ênfase em aplicar os métodos e conhecimentos 
para obter cultivares adaptadas às condições das regiões produtoras de frutas, de 
Santa Catarina, principalmente duas delas, sendo uma com 500-600 h e outra com 
700 h de frio no inverno. Outra prioridade foi obter cultivares com resistência a 
doenças, destacando-se a sarna (Venturia inaequalis), uma vez que as pulverizações 
representam 25% a 30% do custo de produção (Denardi & Hough, 1987).

Foram lançadas pela EPAGRI, as cultivares ‘Princesa’, ‘Primícia’, ‘Lisgala’, 
‘Fuji Suprema’, ‘Imperatriz’, ‘Catarina’, ‘Fred Hough’, ‘Condessa’, ‘Baronesa e 
‘Daiane’. Delas, a cultivar ‘Condessa’ é a menos exigente em frio, em torno de 350 
horas; ‘Princesa’, ‘Fred Hough’ e ‘Catarina’ têm resistência à sarna.
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4.5 MELHORAMENTO VISANDO CARACTERES ESPECÍFICOS

4.5.1 NECESSIDADE EM FRIO

Um critério utilizado para a seleção de germoplasma visando baixa exigência 
em frio é a brotação precoce. A baixa necessidade em frio da cultivar ‘Anna’ é atribuída 
a um gene dominante e diversos genes de efeitos menores (Hauagge & Cummings, 
1991).

Além da cultivar Anna, outras cultivares utilizadas como fonte de baixa 
necessidade em frio são: ‘Dorset Golden’, ‘Ein Shemer’, ‘Slor’, ‘Mollies Delicious’, 
‘Princesa, entre outras (Janick etal., 1996).

4.5.2 SABOR

A acidez e a doçura são herdadas independentemenre. A herança da doçura, 
medida pelo teor de açúcar no suco da fruta, mostra um modelo quantitativo com 
distribuição normal de progênies em relação à média, a qual é muito próxima da 
média dos genitores (Janick et al., 1996).

A herança do caráter acidez é mais complicada, envolvendo dois modelos: 
um controle por um gene, com média e alta acidez sendo dominantes sobre a baixa; 
superposto a um modelo quantitativo.

Sabendo-se a concentração de açúcar e de ácido málico, podem ser selecionados 
genitores que produzam progênies em que a maioria dos seedlings combine teor de 
açúcar e acidez desejáveis.

4.5.3 RESISTÊNCIA A DOENÇAS

• Sarna: O método convencional para pré-selecionar seedlings para resistência 
à Venturia inaequalis (Cke.) Wint, é plantar as sementes, após a estratificação, em 
casa de vegetação, sob temperatura de 18°C a 20°C. Quando as primeiras folhas 
verdadeiras aparecem, as plântulas são pulverizadas com uma suspensão de esporos e 
são mantidas sob uma cobertura, por 48 horas, em condições de umidade próxima a 
100%. Elas são inoculadas novamente, dez dias após, por segurança. Infecção 
satisfatória só pode ser obtida em folhas muito jovens (Brown, 1975).

O inóculo é preparado utilizando-se isolados das diferentes regiões produtoras.
A reação à doença recebe graus, de acordo com os sintomas apresentados 

(Janick et al., 1996):
0 = sem evidência de infecção;
1 = manchas do tamanho da cabeça de alfinete, sem esporulação;
2 = lesões cloróticas ou necróticas irregulares, sem esporulação;
3 = poucas e restritas lesões esporulando;
4 = lesões extensivas e abundantes, com esporulação;
M = mistura de lesões necróticas, sem esporulação com lesões esparsas com 

esporulação.
Os programas modernos de melhoramento para resistência à sarna datam da 

descoberta do Dr. Leon F. Hough sobre imunidade à sarna em progênies oriundas de 
cruzamentos entre espécies, feitas no início do século XX por C.S. Crandall, na 
Universidade de Illinois. Foi iniciado um programa cooperativo pelo Dr. L.F. Hough, 
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inicialmente na Universidade de Illinois e depois, Rutgers University e Dr. J.R. Shoy 
da Purdue University, aos quais se uniram posteriormente, E.B. Willians, J. Janick, 
J.R. Crosby, de Purdue; D.F. Dayton e S.S. Korban (Illinois) e J. Gofreda (Rutgers) 
entre outros. Este programa auxiliou diversos outros em diferentes países (Janick et 
al., 1996).

Foi muito utilizada a cultivar Prima, nos programas brasileiros, entretanto, 
foram as progênies de ‘Coop 7’ e ‘Coop 14’ que mais se destacaram, pois além de ter 
o gene Vf de Malus floribunda, segregaram para boa adaptação a invernos amenos, 
alta produtividade, boa coloração e tamanho de frutas e curto período de juvenilidade 
(Denardi et al., 1988).

Em Santa Catarina, depois dessa primeira pré-seleção, as plantas permanecem 
por dois anos, enviveiradas. Durante este tempo, é realizada uma pré-seleção para 
resistência a outras doenças; além de Malus floribunda, também tem gene para 
resistência à Venturia inaequelis, M. pumila, M. baccata, M. micromalus, M. 
atrosanguinea. Até 1993, foram identificadas cinco raças virulentas deste fungo e a 
raça 6 foi recentemente, identificada na Alemanha. Os isolados que foram examinados 
da raça 6 eram agressivos.

Uma outra forma de resistência à sarna, mais segura, é a resistência poligênica 
encontrada na cultivar Antonowka Poltobutanajã, nas espécies M. baccata, M. sargentii 
e M. sieboldii (Janick et al., 1996).

O programa catarinense de melhoramento da macieira, já lançou ‘Primícia’, 
‘Catarina’ e ‘Fred Hough’, todas com resistência à sarna.

• Oídio (Podosphaera leucotricha (Eli. et Ev.) Salm. Em condições de alta 
umidade, esta doença pode ser importante. Embora geralmente, não cause danos às 
frutas, ela debilita a planta e pode matar os seedlings. O fungo ataca a folhagem e 
brotos novos, causando um efeito negativo na qualidade e quantidade, das frutas 
produzidas. Algumas cultivares são muito suscetíveis, outras muito resistentes e entre 
estas duas categorias, têm uma grande variabilidade de diferentes níveis de resistência 
ou suscetibilidade. ‘Delicious’, ‘Mc Intosch’ e o porta-enxerto ‘Geneva 65’ têm 
resistência de campo, enquanto que ‘Idared’, ‘Jonathan’ e os porta-enxertos ‘Malling- 
Merton’ são extremamente suscetíveis. Há dúvidas se existe imunidade completa 
entre as cultivares de macieira cultivadas, mas é possível selecionar germoplasma 
altamente resistente (Janick et al., 1996).

Brown (1959) diz que a resistência a oídio pode ser quantitativa sem evidência 
de dominância.

Além do tipo de resistência poligênica, alguns autores citam a imunidade, 
como característica monogênica encontrada em espécies como M. robusta e M. zumi.

No programa da EPAGRI é feita a pré-seleção {screening) ao final do primeiro 
ciclo vegetativo e, novamente, ao final do segundo ciclo, quando se trata de resistência 
poligênica. ‘Starkinson’ deu origem à progênie com um bom nível de resistência. O 
cruzamento entre as cultivares ‘Fuji’ e ‘Starkinson’ produziu alguns seedlings com alto 
nível de resistência. Entretanto, também foi introduzido germoplasma com resistência 
monogênica, seleções desenvolvidas por pesquisadores de East Malling Research Station, 
originárias de Malus robusta e Malus zumi, após três gerações de cruzamentos recorrentes 
e que já produziam frutas de bom tamanho e qualidade (Denardi etal., 1988).
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• Podridão amarga - Glomerella cingulata (Stoneman) Spaulding & Von 
Schrenk. A podridão amarga é uma doença séria em macieiras, principalmente, nas 
zonas mais quentes de Santa Catarina, na parte sul do Rio Grande do Sul e em 
regiões de alta temperatura de verão e de umidade relativa igual ou superior a 60%. 
Camilo citado por Janick et al. (1996), testou diversos clones de Malus, quanto à 
reação a isolados de Glomerella cingulata e todos os isolados foram patogênicos a 
todos os clones de Malus, excetuando-se apenas M. siebaldii 2892-22.

4.5.4 DURAÇÃO DO PERÍODO DE JUVENILIDADE

Este é um caráter quantitativo e segue o padrão usual. De acordo com Visser 
citado por Brown (1975), existe uma boa correlação entre a fase vegetativa de uma 
cultivar - isto é, o período que vai da propagação, enxertia, até a frutificação - e a 
contribuição desta cultivar à duração do período de juvenilidade da progênie. Assim, 
conhecendo-se os pais, pode-se saber se a média do período juvenil da progênie será 
curto, médio ou longo.

4.5.5 ÉPOCA DE MATURAÇÃO

A época de maturação, de um modo geral, segue o modelo de herança 
poligênica com distribuição normal, em torno da média. Entretanto, 
comparativamente, é fácil produzir progênies de maturação precoce e de meia estação, 
embora seja mais difícil produzir frutos de qualidade, nos precoces.

4.6 CARACTERES MONOCÊNICOS

Embora a maioria dos caracteres de importância econômica seja de herança 
poligênica, existem alguns caracteres, interessantes agronomicamente, de herança 
monogênica, dentre eles: hábito de crescimento colunar, albinismo, genes letais, 
resistência a algumas pragas e doenças. Brown (1992) fez uma revisão de diversos 
autores, apresentando uma tabela com alguns exemplos de herança monogênica. 
Assim, o gene Gb, dá suscetibilidade a Glomerella cingulata e é encontrado na cultivar 
‘Golden Delicious’; o nanismo é uma herança monogênica recessiva; o hábito de 
crescimento prostrado é monogênico dominante; a suscetibilidade a Phyllosticta 
solitaria é monogênica dominante etc. (Brown, 1975).

5. MELHORAMENTO DA PEREIRA

5.1 CLASSIFICAÇÃO BOTÂNICA

A pereira pertence à família Rosaceae, subfamília Promoidae e ao gênero 
Pyrus. Compreende mais de 20 espécies, todas nativas da Europa e Ásia, segundo 
Rehder citado por Layne & Quamme (1975). As mais importantes espécies são 
Pyrus communis L.; Pyrus pyrifolia (Burm) Nak.; Pyrus ussuriensis Max; P. 
bretschneideri Rehd.; P. betulaefolia Bge.; P. pashia P.Don.; P. nivalisjacq. e P. clareada 
Dcne.

Todas as espécies de Pyrus, até então examinadas são diplóides (2n=34,x= 17), 
existindo algumas cultivares poliplóides de P. communis (Zielinski & Thompson 
citados por Layne & Quamme, 1975).
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5.2 ORIGEM E EVOLUÇÃO

Hedrick et al. (1921) afirmaram que todas as espécies de pereiras foram 
encontradas no hemisfério Norte no Velho Mundo, não tendo sido encontradas no 
hemisfério Sul ou no Novo Mundo. Entre dez a doze encontradas na China, três ou 
quatro são nativas do Japão; pelo menos uma da Coréia; outra do Leste do Himalaia; 
enquanto as restantes, entre oito a dez espécies encontradas desde Leste deTurquestão, 
através da Pérsia e Ásia Menor até Sul e Leste europeu e Norte da África. Entretanto, 
três destas espécies são as mais importantes: P. communis L., originária da Europa e 
Ásia; P. nivalisjacq., originária do Sul da Europa, conhecida como pêra neve devido 
suas frutas não serem palatáveis até após a chegada da neve e P serotina Rehd., hoje 
P pyrifolia, nativa no Centro e Oeste da China, encontrada também no Japão. 
Hibridações entre P. communis e Ppyrifolia deram origem a cultivares como ‘Kieffer’, 
‘Le Conte’ e ‘Garber’.

Na Europa, América do Norte, América do Sul, África e Austrália, a P. 
communis L. é a principal espécie cultivada. No Sul e Centro da China e no Japão e 
Coréia, a P pyrifolia (Burm.) Nak. é a principal espécie.

No Brasil, até o presente, as híbridas entre a P. communis eiP.pyrifolia, são as 
mais cultivadas. Nos Estados do Sul, algumas cultivares de P. communis, como: 
‘PackamsTriumph’, ‘Bartlett’ etc., de P.pyrifolia, como: ‘Nijisseiki’, ‘Housui’, Kousui’ 
e ‘Ya-Li’, começam a adquirir importância (Ribeiro et al., 1986; Nakasu & Leite, 
1989; Brighenti et al., 1994).

5.3 HISTÓRIA DO MELHORAMENTO

A mais antiga escrita sobre o cultivo de pereira na Europa data de 1000 anos 
a.C., segundo Hedrick et zzZ.(1921).

Pelo século XVI e XVII, a França era a maior produtora de pêras. Em 1628, 
Le Lectier, tinha mais de 254 cultivares no seu jardim. Durante o século XVIII a 
cultura e o melhoramento da pêra na Bélgica teve o seu ponto alto com os trabalhos 
de Hardenpont, Van Mons e outros. Foi quando se conseguiu os maiores progressos 
com o lançamento de centenas de cultivares, sendo que algumas delas, como a ‘Beurre 
Bosc’, ‘ Beurre D’Anjou’, ‘Flemish Beauty’ e ‘Winter Nelis’, são cultivadas até hoje. 
A cultivar Williams Bon Cretien (Bartlett) foi obtida na Inglaterra ao redor de 1796 
e é até hoje uma das mais importantes no mundo. Por volta deste período surgiu 
também, na Inglaterra, a ‘Conference’ ainda muito importante comercialmente 
(Morettini et al., 1967; Layne & Quamme, 1975).

No Brasil, o Instituto Agronômico de Campinas (LAC) vem desenvolvendo 
cultivares através de introduções e hibridações desde a década de 1960, tendo lançado 
diversas cultivares como: ‘Seleta’, ‘Triunfo’, ‘Tenra’, ‘Centenária’, ‘Limeira’ e 
‘Primorosa’, com adaptação a regiões com menos de 200 h de frio hibernai (Ojima et 
al., 1986; 1987). A Embrapa Clima Temperado, também, ao longo dos anos vem 
testando cultivares e seleções avançadas e feito algumas hibridações, tendo lançado a 
cultivar ‘Cascatense’ (Nakasu & Leite, 1992). A Estação Experimental de Caçador, 
da EPAGRI, está iniciando um trabalho de melhoramento genético da pereira. A 
pesquisa com pereiras, de uma forma mais sistemática, está recém-iniciando nos 
Estados do sul do Brasil.
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É necessário desenvolver cultivares para consumo fresco e/ou para fins 
industriais, com exigência em frio hibernai entre 200 e 600 horas (temperaturas 
< 7,2°C) e com resistência a entomosporiose causada pelo fungo Fabraea maculata 
Atk. e sarna causada pelo fungo Venturiapirina Aderh. Existem cultivares de pereiras 
asiáticas e híbridas entre européias e asiáticas com boa adaptação e com resistência a 
uma ou outra doença.

Cultivares mais recentes do Japão, Estados Unidos e países europeus estão 
sendo introduzidas e avaliadas juntamente com seleções avançadas dos programas de 
melhoramento genético do LAC, LAPAR, EPAGRI e Embrapa Clima Temperado.

Deverão também ser buscados porta-enxertos adaptados às condições 
edafoclimáticas do Sul do Brasil, resistentes às doenças e pragas das raízes, a solos ácidos 
com alto teor de alumínio e que proporcionem eficiência produtiva às cultivares copa.

As espécies mais importantes, comercialmente, são a Pyrus communis L. (pêra 
européia) cujas características são: polpa macia, amanteigada e as frutas geralmente 
periformes (em forma de sino), e a Pyruspyrifolia (Burm.) Nak (pêra asiática), também 
chamada de orientais, chinesa, japonesa ou pêra-maçã cujas frutas possuem polpa 
crocante, formato arredondado, achatado ou mesmo periforme (Nakasu & Leite, 
1989; Souza,1999).

O cultivo da pereira dá-se em todo o mundo, sendo as regiões de maior 
produção a Europa e aÁsia (Faoro, 1991). Destaca-se como maior produtor mundial 
a China, que apresentou no período entre 1989-1993 uma produção média de 2,7 
milhões de toneladas, o que representa 27,6% da produção mundial. Em seguida 
vem a Itália com 885 mil toneladas (8,9%) e os Estados Unidos com 843 mil toneladas 
(8,5%) (Maia er <zZ., 1996).

Além destes países grandes produtores, a cultura da pereira encontra-se em 
forte expansão em outros países como é o caso da Argentina que passou de 227 mil 
toneladas em 1989 para 370 mil toneladas em 1993, seguida pelo Chile e a África do 
Sul que também apresentaram forte incremento na produção no mesmo período. A 
Argentina foi apontada como o principal país exportador entre os anos de 1989 e 
1993, comercializando cerca de 153,2 mil toneladas (15,0%, da exportação mundial), 
seguida pelos Estados Unidos com 113,7 mil (11,2%), pelo Chile com 111,9 mil 
(11,0%) e pela Itália com 105,7 mil toneladas (10,4%). Quanto aos países 
importadores os principais são: Alemanha, Itália, Grã-Bretanha, França e Países Baixos 
(Maia et al., 1996).

O principal problema é a falta de cultivares copa e de porta-enxertos que 
garantam a produção de frutas de boa qualidade. As cultivares hoje existentes, 
apresentam problemas de adaptação ao clima, suscetibilidade a doenças, produção 
inconstante, abortamento de gemas florais etc.

A pêra é a terceira fruta de clima temperado mais consumida no Brasil, 
seguindo a maçã e o pêssego. O consumo anual é da ordem de 160.000t, produz 
19.800t, importando grande parte da Argentina, Chile e Uruguai. Este consumo 
poderá ser dobrado facilmente se aumentar o poder aquisitivo do consumidor brasileiro 
ou se o produto for ofertado a preços mais acessíveis.

O Rio Grande do Sul participa com 40% da produção, seguido de Minas 
Gerais, São Paulo, Paraná e Santa Catarina (Nakasu, 1992).
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Todas as regiões do Brasil, onde a macieira se expandiu nos últimos 25 anos, 
têm condições de explorar a pereira, aproveitando inclusive as mesmas infra-estruturas 
depackinge armazenamento a frio. Outras regiões, como as da fronteira sudoeste do 
Rio Grande do Sul, também têm condições privilegiadas de clima para exploração da 
pereira.

Cultivares européias produzem frutas de ótima qualidade, mas são muito 
exigentes em frio hibernai e sensíveis a doenças. Algumas cultivares asiáticas apresentam 
melhor adaptação climática que as européias, boa tolerância à entomosporiose e sarna, 
e produzem frutas de boa qualidade, mas muito sensíveis ao manuseio pós-colheita.

Trabalhos de hibridações e aumento da variabilidade genética, através de 
introduções de cultivares e seleções são necessários para consolidar a exploração 
econômica de pêras no Brasil.

O abortamento de gemas florais de pereiras ocorre em todas as áreas de plantio, 
sendo conhecido pela designação geral budjump (Kingston et al., 1990). A cultivar 
‘Housui’, parece ser a mais afetada por budjump. A ocorrência de abortamento de 
gemas florais tem sido observada por diversos autores, em pessegueiro, em pereira, e 
diversas causas foram especuladas, como insuficiência de frio hibernai, desequilíbrio 
nutricional, competição por nutrientes e ocorrência de desordens de origem genética 
ou patológica. Na Nova Zelândia, não há evidências de que algum fator do meio seja 
responsável pelo budjump, entretanto é possível que a combinação de fatores possa 
ser responsável por esse problema (Kingston et al., 1990). No Brasil, Herter et al. 
(1994), Nakasu et al. (1995) e Arruda (1998), observaram o abortamento de gemas 
florais de sete cultivares de pereira nas condições de Pelotas-RS. Um dos aspectos 
observados foi a diferença na intensidade do problema entre as cultivares.

5.4 OBJETIVOS DO MELHORAMENTO

Os programas de melhoramento genético da pereira no Brasil, buscam 
fundamentalmente:

• obter cultivares adaptadas às condições de inverno ameno com acúmulo de frio de 
200 h a 600 h, preferencialmente resistentes a doenças e pragas, e produtoras de 
frutas de alta qualidade;

• obter cultivares sem problemas de abortamento de gemas florais;
• indicar ou obter porta-enxertos para pereiras, que apresentem boa compatibilidade 

com cultivares copa, resistentes a doenças, acidez e alto teor de alumínio do solo.

6. MÉTODOS DE MELHORAMENTO DE FRUTEIRAS

O melhoramento de plantas frutíferas segue as etapas comumente, utilizadas 
em outras espécies, isto é, introdução, caracterização, hibridação e seleção. Elas 
têm entretanto, por serem plantas de reprodução assexuada, algumas 
particularidades interessantes. Normalmente, se pensa em uma progênie Fp 
uniforme. Em espécies de reprodução assexuada isto não acontece. Não se costuma 
fazer hibridações de linhagens homozigotas, mas cruzamentos entre seleções ou 
cultivares geralmente, bastante heterozigotas, produzindo uma progênie F] com 
grande variabilidade.



Melhoramento genético de fruteiras temperadas 461

Uma vez selecionado determinado indivíduo, ele é multiplicado por enxertia, 
não havendo portanto, necessidade de várias gerações de autofecundação, para a 
obtenção de alto grau de homozigose. De certa forma, a possibilidade de multiplicação 
assexuada, compensa o tempo maior, necessário ao ciclo de espécies perenes, do 
cruzamento à primeira avaliação da progênie.

6.1 INTRODUÇÃO E CARACTERIZAÇÃO DE GERMOPLASMA

Para que se possa estabelecer um bom programa de melhoramento é necessário 
que se tenha variabilidade no germoplasma disponível, e que as diferentes seleções e 
cultivares estejam bem caracterizadas quanto aos aspectos agronômicos e de produção, 
principalmente.

A menos que se busque características específicas - resistência a doenças - 
por exemplo, não se costuma introduzir espécies silvestres ou landraces. Em geral, se 
introduz predominantemente, germoplasma já melhorado e, na medida do possível, 
originário de locais com condições climáticas similares à região onde será introduzido.

Há casos em que é necessário recorrer a espécies afins, como fonte de 
determinado caráter. Foi o que ocorreu com o gene Vf, de Malus floribunda, para 
resistência à sarna, o qual foi utilizado pelo programa cooperativo das Universidades 
de Illinois, Rutgers e Purdue, nos Estados Unidos.

6.2 HIBRIDAÇÃO

Um aspecto importante na hibridação é a escolha dos genitores, a qual é, em 
geral, baseada em características complementares. O conhecimento sobre o modo de 
herança das características e o conhecimento do valor como genitor do germoplasma 
disponível na coleção do melhorista são extremamente úteis.

A hibridação envolve diversas etapas: coleta de pólen do genitor masculino, 
emasculação das flores e polinização da planta mãe. Nas condições do sul do Brasil, 
procura-se que pelo menos um dos pais tenha baixa exigência em frio hibernai.

6.3 COLETA DE PÓLEN

O pólen deve ser coletado de flores bem desenvolvidas, mas ainda não abertas. 
Em flores já completamente abertas, pode haver dois problemas: a) as anteras já 
estarem deiscentes; b) a flor já ter sido visitada por insetos, que podem trazer consigo 
pólen estranho, de outra planta ou cultivar que não a que se deseja usar como genitor 
masculino. Isto acarretaria misturas na futura progênie. Em flores do tipo 
campanuladas, as anteras podem estar expostas, mesmo antes de ocorrer a antese. A 
menos que seja evidente a presença de pólen (as anteras já estariam deiscentes), estas 
flores seriam adequadas para a coleta de pólen.

As flores devem ser colhidas em saquinhos de papel. Plástico condensa umidade 
e não é aconselhável. Se a separação das anteras não puder ser feita imediatamente, as 
flores deverão ser conservadas em refrigerador (2°C a 4°C).

Segundo Layne (1983) os botões florais ainda fechados e coletados em sacos 
de papel, devem ser conservados em refrigerador a 5°C, ou de acordo com Scorza & 
Sherman (1996), entre 2°C e 4°C, até que as anteras sejam removidas. Isso é feito 
puxando-se as pétalas pela parte distai, para expor as anteras. Os botões florais são 
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então, invertidos sobre uma peneira de malha fina (1,5 - 2 mm) e esfregados 
gentiimente, sobre a tela. As anteras atravessam a tela e caem sobre uma pequena 
bandeja de papel, devidamente identificada e com a data da coleta. As pequenas 
bandejas são deixadas no laboratório, à temperatura ambiente, aproximadamente 
23°C e fora do alcance da luz solar direta. Normalmente, a deiscência das anteras 
ocorre 24 e 36 horas, após a coleta. A malha de 2 mm é grande demais para as anteras 
de ameixeira e demasiado pequena para as de macieira ou pereira. Neste caso, as 
anteras podem ser destacadas com o auxílio de uma pinça ou com os próprios dedos.

Após secas, as anteras e o pólen são recolhidos para pequenos frascos de vidro, 
tamponados com algodão, e colocados em dessecador com substância higroscópia 
que pode ser sílica gel ou uma solução de ácido sulfúrico. No caso dessa última, nos 
trabalhos do CPACT, é utilizada a proporção de 23 mL de ácido sulfúrico para 
50 mL de água destilada.

De acordo com Scorza & Sherman (1996) se o pólen for usado no mesmo 
ciclo vegetativo em que foi colhido, ele pode ser mantido à temperatura ambiente, 
sem receber luz solar direta. Quando se deseja conservar o pólen para usá-lo no ano 
seguinte, como é o caso de cruzamentos que envolvam o genitor feminino precoce e 
o masculino tardio, os dessecadores devem ser colocados em congeladores a 
aproximadamente -18°C. No laboratório de melhoramento da Embrapa Clima 
Temperado, tem-se mantido pólen de pessegueiro por até 3 ou 4 anos, ainda com 
razoável a boa porcentagem de pólen viável. King & Hesse (1938) concluíram que é 
possível armazenar o pólen e mantê-lo viável por 1 ou 2 anos, com temperatura entre 
0°C e 2°C e umidade de 25%. Já Parfitt & Almehdi (1984) consideram que em 
nitrogênio líquido, o pólen pode ser conservado indefinidamente.

Em geral, o pólen da maioria das espécies retém melhor sua viabilidade a 
umidade relativa de 0 a 30%. Entretanto, a umidade relativa ótima varia com a 
temperatura. Visser citado por Galetta (1983), dá o exemplo de pólen de macieira, 
mantido por 770 dias à temperatura de 2°C a 4°C e umidade relativa de 10% o qual 
apresentou 60% de germinação zm vivo. O mesmo pólen, teve 60% de germinação 
ou mais, apenas até 63 dias de armazenamento, se armazenado com 10% de umidade 
relativa, à 17°C a 22°C de temperatura.

Alguns melhoristas costumam forçar ramos de algumas cultivares, antes do 
período de floração e, portanto, de hibridação para obter pólen antes que o mesmo 
seja necessário. Podem ser usados ramos de 1,0 a 1,5 m, embora ramos mais curtos 
possam ser utilizados. A base dos ramos deve ser cortada em bisel, com ângulo de 
45°, para permitir a absorção de água. A cada três ou quatro dias, a água deve ser 
mudada e o corte basal dos ramos renovado. É possível manter os ramos à temperatura 
ambiente, em luz difusa ou no escuro. Dias ensolarados facilitarão o ressecamento 
dos ramos se eles estiverem em casa de vegetação (Layne, 1983).

6.4 ANÁLISE DO PÓLEN

Existem basicamente, três formas de análise de pólen: a) exame descritivo, 
em que os grãos de pólen são caracterizados morfologicamente, a fim de observar 
diferenças entre espécies de plantas, genótipos, níveis de ploidia; b) testes de viabilidade, 
nos quais o pólen é testado a fim de determinar se ele é capaz de germinar, crescer e 
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fertilizar; c) testes fisiológicos para determinar seus conteúdos, constituintes orgânicos 
e inorgânicos, atividades das substâncias de crescimento e a bioquímica do seu 
desenvolvimento. Os melhoristas estão, em geral, mais interessados nos testes de 
viabilidade e nos descritivos.

6.4.1 TESTES DE VIABILIDADE

Em geral, considera-se quatro diferentes métodos para verificar a viabilidade 
do pólen: a) germinação in vitro', b) exame microscópico após o uso de corantes; c) 
germinação in vivo, observada nos pistilos; d) formação de sementes após polinização 
normal (Galetta, 1983).

A viabilidade do pólen de ameixeira pode ser determinada utilizando-se 
corantes. Norton (1966) utilizou 12 corantes de sais de tetrazólio, concluindo que o 
melhor deles para corar grãos-de-pólen de ameixeira e determinar a sua viabilidade 
foi 3- (4,5 dimetil tiazólio -1,2) -2,5 brometo de difenil tetrazólio (MTT). Este 
autor obteve uma correlação de 0,99 entre a porcentagem de pólen corado e a 
porcentagem de germinação em nove genótipos de Prunus salicina. Entretanto, outros 
autores como Parfitt & Ganeshan (1989), encontraram uma correlação muito baixa 
entre a coloração do pólen por MTT e a germinação do pólen in vitro. Não raro se 
obtém uma idéia superestimada da viabilidade do pólen pelo uso de corantes pois, 
muitas vezes, pólens não viáveis, ainda possuem uma quantidade de enzima suficiente, 
amido etc., receptiva ao corante. A germinação in vitro, por sua vez, subestima a 
viabilidade, o que do ponto de vista, de uso em hibridações é preferível. O método 
mais utilizado, nos programas locais de melhoramento é o da germinação in vitro.

Embora hajam diferenças entre pesquisadores quanto ao meio utilizado 
(concentração de sacarose; se meio gelatinoso ou gota pendente etc.), as diferenças 
são pequenas. Na Embrapa Clima Temperado é utilizado um meio preparado com 
lg de ágar e lOg de sacarose (ou açúcar cristal) para 100 mL de água destilada. 
Algumas espécies frutíferas, entretanto, necessitam de outras substâncias. Pólen de 
algumas cultivares de ameixeiras, germinam melhor quando em presença de 20 a 40 
ppm de ácido bórico (Carvalho, 1989).

O meio é aquecido para dissolver completamente o ágar, sem entretanto, 
chegar à ebulição. Ainda quente, são colocadas 3 a 4 gotas de meio em lâmina escavada 
ou adaptada para testes desse tipo. Podem ser utilizadas lâminas comuns nas quais é 
afixado um anel de tubo de PVC de 1,5 cm de diâmetro e, aproximadamente, 0,4 
cm de altura, a fim de permitir a colocação do meio no interior do anel, o qual deve 
ser bem regular, passando-se previamente em esmeril. O pólen a ser testado é então, 
polvilhado levemente sobre a superfície do meio de cultura, com auxílio de um pincel. 
As lâminas são cobertas com lamínulas e colocadas em placa de Petri, com papel 
absorvente umedecido ao fundo, para simular uma câmara úmida. As placas de Petri 
são então, deixadas à temperatura de aproximadamente 25°C. Três a quatro horas 
após, pode ser feita a contagem dos grãos de pólen germinados e não germinados. 
Sob microscópio ótico de rotina, são contados dois ou mais campos de 100 a 200 
grãos de pólen, dependendo da precisão desejada.

A porcentagem de germinação é variável com a cultivar, com as condições 
em que foi realizada a coleta do pólen, condições de secagem, meio de cultura e até 
a qualidade do ágar utilizado. Um bom pólen terá em geral, 50 - 85% de grãos de 
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pólen germinados. Entretanto, nas hibridações realizadas são utilizados pólen com 
30% ou mais de germinação e, em alguns casos (por exemplo, pólen recebido do 
exterior), até com menor porcentagem.

A sacarose pode ser substituída por açúcar de cana. Segundo Hesse (1975) o 
açúcar de beterraba pode reduzir ou até inibir completamente a germinação de pólen, 
dando um resultado errôneo.

6.4.2 CERMINAÇÃO IN VIVO

A germinação in vivo, pode ser observada, emasculando-se as flores e 
polinizando-as, a campo ou no laboratório.

O mais comum é cortar-se ramos do ano anterior, colocá-los em água e castrar 
e polinizar suas flores. Após determinados períodos de tempo, os pistilos são retirados 
e colocados em fixativo. A seguir podem ser usados dois métodos: o primeiro, descrito 
por Perez-Gonzalez (1984) utiliza a anilina azul como corante e faz as observações 
em microscópio fluorescente; o segundo, é uma adaptação do método descrito por 
Wilson & Brown (1957), em estudo sobre germinação de pólen de gramíneas, feita 
por Carvalho (1989). É utilizado um corante diferencial (Lacmoide). Nos dois 
métodos são utilizados fixativo constituído por formalina, ácido acético e etanol, na 
proporção de 1:1:8. Para amaciar os tecidos, utiliza-se uma solução 8N de Na OH, 
na qual se coloca os pistilos por um período aproximado de 24 horas, dependendo 
da espécie. Posteriormente, os pistilos são lavados e colocados em água destilada por 
aproximadamente 24 horas. Para clarear os tecidos e aumentar o contraste do tubo 
polínico com o estilete, utiliza-se solução de hipoclorito.

6.5 EMASCULAÇÃO E POLINIZAÇÃO

6.5.1 PESSECUEIRO

Os estames das flores de pessegueiro são unidos à corola, na porção basal e 
podem ser removidos cortando-se o tubo floral abaixo do ponto de inserção dos 
estames. Isto pode ser feito com auxílio de uma pequena tesoura.

A emasculação é mais fácil se for realizada em flores próximas da antese. As 
anteras e mesmo o estigma podem ser vistos em botões florais (fechados) de flores 
campanuladas. Estes botões florais não são visitados por insetos e podem ser usados 
em cruzamentos (Scorza & Sherman, 1996).

Pode ser feita a emasculação e polinização em parte de uma planta ou na 
planta inteira. No caso de ser realizada em parte da planta, deve ser usado todo um 
lado da mesma ou deve-se começar o processo da parte mais alta, descendo até que se 
tenha o número desejável de flores. Isto evita que haja contaminação com o pólen da 
mesma planta mãe, por gravidade.

Nas condições de clima do Sul do Brasil, a floração de uma mesma planta 
pode estender-se por 10 a 15 dias. No primeiro dia em que se faz a emasculação, são 
retiradas todas as flores já abertas. Aquelas em estádio de balão são castradas e 
polinizadas. No dia seguinte ou depois de dois dias, volta-se à mesma planta repetindo- 
se o processo, isto é, eliminando as flores abertas, emasculando e polinizando aquelas 
em balão e deixando-se as que estão com estádio de desenvolvimento mais atrasado, 
para serem emasculadas na próxima vez, e assim sucessivamente, até que se tenha 
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polinizado o número de flores desejado, quando então, são retirados os botões 
remanescentes, não emasculados e polinizados.

A polinização é feita logo após a emasculação da flor, entretanto pode ser realizada 
um ou até dois dias após a mesma, dependendo das condições de temperatura e umidade. 
Ela pode ser realizada com o dedo, com um pequeno pincel ou com um bastão de 
vidro, com bastante pólen. Após cada cruzamento realizado, as mãos ou os utensílios 
utilizados devem ser lavados em álcool 70%, antes de trabalhar com o próximo pólen.

A necessidade de proteger as flores emasculadas e polinizadas, quando a 
finalidade é o melhoramento, a criação de cultivares, é discutível. O mesmo não 
acontece se a finalidade são estudos genéticos.

Scorza & Sherman (1996) apresentam cinco possíveis causas de 
autopolinização ou polinização cruzada acidental: a) visita por abelhas ou outros 
insetos, o que raramente ocorre em flores já emasculadas; b) cleistogamia facultativa, 
mais comum sob condições de baixa umidade; c) movimento de pólen pelo vento ou 
gravidade — o pólen de Prunus é relativamente pesado e a polinização por vento é 
limitada, exceto a distribuição do mesmo por gravidade, com vento; d) falha humana, 
falta de atenção; e) não lavar adequadamente as mãos ou instrumentos com álcool.

Caso se julgue necessário proteger as flores, podem ser usados sacos de papel, 
preferencialmente de papel encerado, sacos plásticos desde que com diversos furos 
para melhor aeração, ou mangas de algodão ou tela de malha muito fina (para prevenir 
a entrada de insetos), ou ainda ‘gaiolas’, cobertas de plástico ou tela anti-insetos que 
cubram toda a planta.

As plantas ou galhos nos quais foram realizados os cruzamentos devem ser 
convenientemente marcados e mapeados, para chamar a atenção na hora da colheita.

6.5.2 AMEIXEIRA

A emasculação das flores pode ser feita com auxílio de pequena tesoura (como 
as utilizadas por bordadeiras) ou das próprias unhas do operador, ou ainda com 
auxílio de uma lâmina em forma de V com as extremidades superiores dobradas e 
com um dente cortante (Okie & Weinberger, 1996).

Muitos melhoristas obtiveram baixas porcentagens de frutificação nas 
polinizações de flores emasculadas. Tal insucesso é atribuído a danos ao pistilo durante 
a emasculação ou por condições climáticas (Okie & Weimberger, 1996).

Se a cultivar utilizada como genitor feminino for auto-infértil, não há 
necessidade de emasculação. Algumas cultivares podem apresentar uma baixa 
porcentagem de frutificação, por autopolinização, o que, do ponto de vista de 
melhoramento, não causa grandes problemas. Em estudos citológicos e genéticos, 
entretanto, a emasculação é necessária. Caso as flores não sejam emasculadas, elas 
devem ser protegidas de visitas de insetos, utilizando-se sacos de papel encerado ou 
‘mangas’ de filó ou algodão.

Uma outra forma bastante utilizada é proteger a planta toda com uma gaiola 
de tela antiinseto ou mesmo com plástico na parte superior e tela nas laterais. Nestas 
gaiolas pode-se colocar, em recipientes com água, ramos de flores de seleções ou 
cultivares que se deseja usar como genitor masculino. Coloca-se sob a mesma gaiola 
uma caixa (pequena) de abelhas e deixa-se que elas executem a polinização. As abelhas 



466 Recursos Genéticos e Melhoramento - Plantas

podem precisar de uma fonte extra de alimento, como mel, enquanto trabalham em 
uma planta. O método é bastante simples, mas apresenta alguns problemas. Nas 
condições de clima do Sul do Brasil, não raro, ocorrem dias nublados e ventosos, 
durante a floração dificultando o trabalho das abelhas. Uma solução alternativa, é 
fazer a polinização manualmente, nas flores da planta protegida pela gaiola, tão logo 
elas abram. A polinização pode ser feita com o dedo indicador, com um pincel, um 
bastão de vidro, um lápis borracha ou a extremidade arredondada de uma caneta. As 
mãos e os instrumentos utilizados devem ser muito bem limpos com álcool 70%, 
após trabalhar-se com um pólen e antes de utilizar outro.

Outra dificuldade, quando se usa abelhas e buquê de flores, é a falta de 
coincidência entre a floração da planta mãe e aquela da qual se quer usar o pólen. 
Neste caso, anteriormente à floração do genitor feminino, devem ser colhidos ramos 
do genitor masculino, colocados em água ou preferencialmente, em água com açúcar 
ou solução nutritiva e mantidos em temperatura superior a 20°C, para acelerar a 
floração ou em câmara fria para atrasá-la.

Em situação, nas quais a pureza genética não é essencial, os melhoristas 
costumam colher sementes obtidas por polinização aberta. Isto pode ser feito em 
plantios comerciais onde duas cultivares com características desejáveis e/ou 
complementares se encontram intercaladas.

Alguns melhoristas plantam pequenos blocos isolados com linhagens elite. 
Sementes dos policruzamentos assim obtidos podem ser coletados em um tipo de 
seleção recorrente. Este método é interessante para se conseguir grande número de 
progênies onde a baixa adaptação devido à condições climáticas ou suscetibilidade a 
doenças, fará com que muitos seedlings sejam eliminados. Os genes para melhorar a 
adaptabilidade serão concentrados com menor esforço do que com polinizações 
manuais (Okie & Weimberger, 1996).

6.5.3 MACIEIRAS E PEREIRAS

Plantas de macieiras e pereiras não necessitam ser obrigatoriamente, 
emasculadas, uma vez que a maioria delas não é fertilizada pelo seu próprio pólen e, 
algumas são até macho-estéreis, como as cultivares de pereira, ‘Tenn e ‘Magness’.

Entretanto, em geral, se faz a emasculação quando os botões florais estão no 
estádio de balão. A remoção das pétalas, no processo de emasculação serve a três 
propósitos: a) prevenir autopolinização (apesar de que a auto-incompatibilidade torne 
a autopolinização muito rara); b) expor os estigmas facilitando a polinização cruzada, 
realizada manualmente; c) minimizar a visita às flores, de abelhas e outros insetos 
polinizadores, reduzindo contaminação por pólen desconhecido (Janick etal., 1996).

Geralmente, são emasculadas e polinizadas duas a três flores por cacho floral, 
sendo as demais removidas. Frutas originárias de flores emasculadas são facilmente 
reconhecidas por ocasião da colheita, pois não apresentam cálice.

Caso se faça a opção de polinizar sem previamente emascular as flores, então 
elas devem ser protegidas, ensacando-as para prevenir a visita de insetos. Os cachos 
florais deverão ser identificados, para que se possa colhê-los separadamente, uma vez 
que essas frutas não serão diferentes das demais frutas da planta. Outra maneira é 
cobrir a planta toda, com uma “gaiola” de tela e marcar os cachos florais polinizados.
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Caso se faça a emasculação das flores a serem polinizadas, normalmente, não 
há necessidade de protegê-los.

6.6 CUIDADO COM AS SEMENTES

6.6.1 PESSECUEIROS E AMEIXEIRAS

As frutas oriundas das flores previamente polinizadas, devem ser colhidas 
maduras. Com o auxílio de um tipo de “tesoura de poda” com as duas lâminas 
cortantes, podem ser cortados no local da sutura, a polpa e o endocarpo (caroço). 
Um trabalhador com prática pode cortar um grande número de frutas, sem danificar 
as sementes. Este é o melhor processo. Caso não se disponha de tal instrumento, 
aconselha-se a retirar a polpa imediatamente. Os caroços com algum resto de polpa 
podem ser tratados com formaldeido a 5%, durante 5 minutos. Logo após, devem 
ser deixados secar. Pode-se então, parti-los com auxílio de instrumento apropriado 
ou até mesmo de um bom alicate ou martelo, cuidadosamente, para não ferir as 
sementes.

Estas são removidas do endocarpo, tratadas com solução de hipoclorito de 
sódio ou com solução aquosa de timerosal, e colocadas em saquinhos plásticos 
contendo papel filtro previamente esterelizado e embebido em solução fungicida. Os 
saquinhos são vedados com calor (até mesmo, um ferro elétrico pode ser usado), e 
colocados em câmara fria para estratificação. Alguns autores, como por exemplo 
Scorza & Sherman (1996) recomendaram variações desse método utilizando 
erlenmeyers etc., mas o método aqui descrito tem funcionado muito bem, sendo o 
mais utilizado pelos programas de melhoramento do Sul do Brasil.

Os saquinhos são checados periodicamente, para verificar a umidade. Caso 
seja insuficiente, pode ser adicionada com auxílio de um aparelho de injeção. O 
período de estratificação varia para o germoplasma brasileiro, de 60 até mais de 90 
dias, e tem relação com a exigência em frio da planta mãe, conforme foi demonstrado 
por Rodriguez & Sherman (1985).

As sementes deverão ser deixadas na câmara fria até que iniciem o processo 
de germinação, ou seja, que apresentem radículas de pelo menos 0,5 cm. Elas podem 
ser plantadas em caixas de sementeira, em casa de vegetação ou telado, conforme a 
temperatura ambiente.

Neste sistema, os seedlings são levados a campo, no primeiro inverno após a 
realização das polinizações e três anos após as mesmas, os seedlings podem ser avaliados 
pela primeira vez. Em geral, na primeira frutificação, eliminam-se as plantas 
indesejáveis e raras são as seleções efetuadas. É preferível esperar uma segunda avaliação, 
um novo ciclo, para então, selecionar os genótipos interessantes e eliminar todos os 
demais. Os genótipos selecionados são enxertados e colocados em coleção, para 
avaliação mais criteriosa.

6.6.2 MACIEIRAS E PEREIRAS

As frutas originárias de hibridações devem ser colhidas próximo à maturação. 
As sementes devem ser cuidadosamente removidas e muito bem lavadas. Alguns 
melhoristas costumam desinfestar as sementes em uma solução de 10 g de hipocloito 
de sódio em 140 mL de água destilada, por cinco minutos e, após lavá-las em água 
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destilada. Outros, costumam deixar as sementes de um dia para outro em solução 
saturada de fungicida. Se elas não se destinam ao plantio nas sementeiras no mesmo 
ano, elas podem ser conservadas secas. Caso contrário, as sementes devem ser 
submetidas à estratificação, colocando-as em saquinhos plásticos contendo papel 
filtro esterilizado e umedecido em solução fungicida. A temperatura ótima para 
estratificação é de 3°C a 5°C, para sementes de macieiras e o tempo pode variar de 6 
a 14 semanas, dependendo do germoplasma e da temperatura. Hartman etal. (1990) 
referem-se à necessidade de estratificação das sementes de pereira por 60 a 90 dias, a 
temperatura entre 0°C e 7°C. Westwood & Bjornstad citados por Bell et al. (1996), 
dizem que as espécies de clima ameno necessitam um período de estratificação mais 
curto do que aquelas de clima frio, porque as primeiras têm uma temperatura ótima 
mais alta (7°C a 10°C) do que as últimas (3°C a 5°C).

6.7 EMBRIOCULTURA

Sementes de pessegueiros e ameixeiras, oriundas de cruzamentos com cultivares 
ou seleções de maturação precoce, não germinam em condições naturais. Frutas com 
curto período de desenvolvimento, têm a maturação da polpa antes que o embrião 
esteja completamente desenvolvido. O cultivo do embrião in vitro, faz-se necessário 
para que esses embriões maturem e permitam o desenvolvimento dos seedlings (Scorza 
& Hammerschlag, 1992). Quezada etal. (1998) concluíram que se as sementes tiverem 
peso seco inferior a 28,9% ou se o número de dias entre a floração e a maturação for 
inferior a 115 dias, as mesmas deverão ser submetidas à embriocultura para que se 
tenha uma percentagem de germinação superior a 70%.

Smith et al. (1969) descreveram todo o procedimento e cuidados básicos da 
embriocultura. Theobald & Hough (1960) usando 16 genótipos de pessegueiro, 
concluíram que embriões colhidos de frutas 75 a 80 dias após a plena floração têm 
maior chance de sobrevivência. Na Califórnia, Ramming (1990) tem obtido bons 
resultados utilizando o meio Smith etal. (1969), no cultivo de embriões com 70 a 72 
dias após a floração, entretanto para embriões com 5 mm necessita-se utilizar meio 
MS (Murashige & Skoog, 1962) com adição de sucinato de potássio e L glutamina. 
Há, seleções cujas frutas, amadurecem tão rápido que, por ocasião da colheita, os 
embriões têm apenas 1 mm. Nesse caso, deve ser usada a cultura de óvulos, com o 
meio de Stewart & Hsu (1977).

Na embriocultura, o meio a ser utilizado depende do desenvolvimento do 
embrião mas também pode dar resultados distintos, conforme o germoplasma a ser 
posto em cultura. Raseira (1998) testou quatro meios diferentes em embriões com 
10 a 12 mm de comprimento, e obteve os melhores resultados com os meios Smith 
et al. (1969) e Wo o d Planta Media (Lloyd & McCown, 1981).

Em linhas gerais, o procedimento consiste em colher as frutas no início da 
mudança de cor da película, portanto, antes do ponto de maturação utilizado para 
colher frutos para comercialização. As frutas são desinfetadas em álcool 70%, durante 
10 minutos.

O álcool pode ser substituído por uma solução de 0,25% de hiplocorito de 
sódio. Com o auxílio de uma tesoura (tipo tesoura de poda com as duas faces 
cortantes), previamente flambada, corta-se a polpa e o endocarpo, retirando-se as 



Melhoramento genético de fruteiras temperadas 469

sementes, com auxílio de uma pinça, também flambada. Este procedimento é realizado 
em câmara de fluxo laminar, com todas as condições de assepsia. Pode ser feita uma 
flambagem muito rápida das sementes. Cuidadosamente, é feita a retirada do 
tegumento e o plantio das sementes, previamente tratadas, em tubos de ensaio 
contendo o meio.

A grande diferença entre a embriocultura e a cultura de óvulos é que, nesta 
última, as sementes com os tegumentos, são colocados inicialmente, logo após a 
assepsia, em frascos com meio líquido Stewart & Hsu (1977) e sobre uma “ponte” de 
papel filtro esterilizado.

Os frascos, que podem ser erlenmeyers, são conservados à temperatura de 
27°C por 16 dias. Posteriormente, é realizada a retirada do tegumento e os embriões 
vão para tubos de ensaio com meio, que pode ser o de Smith et al. (1969) e então 
para câmara fria. Ramming (1985) faz uma boa descrição do processo.

6.8 SELEÇÃO

A seleção dos genótipos, bem como das seleções candidatas a serem 
introduzidas como novas cultivares, é muito subjetiva, dependendo da experiência 
do melhorista, do seu conhecimento, do germoplasma disponível, dos objetivos do 
programa e das cultivares comerciais, já estabelecidas, e da mesma época, com as 
quais a nova seleção deverá competir. A rigidez na seleção depende também do estágio 
em que se encontra o programa de melhoramento. Se o mesmo está iniciando costuma 
ser menos estrita que em programas mais adiantados.

Não há uma regra para a seleção visando caracteres quantitativos, que, em 
geral, são aqueles economicamente mais importantes. Uma avaliação de correlações 
de caracteres aliado ao conhecimento sobre a herdabilidade de determinado caráter 
são essenciais para um planejamento racional.

Seleção para a resistência a doenças, por exemplo, que é a prioridade número 
um do programa de melhoramento da região Sul do Brasil, necessita de uma 
metodologia específica. É preciso conhecer a relação patógeno-hospedeiro, ter boas 
fontes de resistência à doença, estudar o modo de herança da resistência e ter um 
bom método de screening e seleção dos indivíduos resistentes. É interessante, nesse 
caso, que o programa tenha a estreita colaboração de um fitopatologista. Quando 
não se consegue preencher todos os requisitos, anteriormente expostos, costuma-se 
fazer a avaliação das plantas baseadas na incidência da doença, em condições de 
campo; o ideal entretanto, é a inoculação do patógeno em condições controladas.

6.9 ESTRATÉGIAS PARA REDUZIR O PERÍODO DE JUVENILIDADE

Dentre as fruteiras de clima temperado, aqui discutidas, a pereira e a macieira 
apresentam os mais longos períodos de juvenilidade, seguidas pela ameixeira.

Alguns melhoristas procuram abreviar a juvenilidade, reduzindo tempo, 
esforços e recursos necessários até a pimeira avaliação dos seedlings de uma progênie. 
Uma das estratégias é valer-se das correlações de caracteres entre plantas jovens e 
adultas. Embora sejam citadas várias correlações de caracteres, apenas umas poucas 
têm um valor real para o melhorista. Uma das correlações, usualmente citadas é 
aquela entre a porcentagem de vermelho na epiderme da maçã e a pigmentação de 
antocianina em outras partes da macieira. Outras correlações interessantes, em 
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macieira, são entre brotaçãotardia com a floração tardia e entre duração de juvenilidade 
e a idade de frutificação dos clones propagados vegetativamente (Brown, 1975).

Outra estratégia utilizada, para atenuar o problema da demora na avaliação 
devido à juvenilidade, é fazer uma pré-seleção e enxertar as melhores plantas de cada 
cruzamento sobre porta-enxerto nanizante. Com a finalidade de antecipar a primeira 
frutificação, é retirado um garfo da parte superior do líder de cada planta de dois 
anos, pré-selecionada no viveiro, com base na sanidade e nas correlações de caracteres 
conhecidas. O garfo é então, enxertado em porta-enxerto nanizante, no caso de 
macieiras pode ser o M9, já estabelecido. Este sistema é utilizado na Estação 
Experimental de Caçador, EPAGRI.

O uso de reguladores de crescimento, como Alar e Etephon aumenta a 
diferenciação floral, o que resulta em maior quantidade de frutas para avaliação e 
testes de armazenamento, no primeiro ano de produção (Denardi et al., 1988).

Visser citado por Denardi etal., (1988) salientou que o vigor e a ausência de 
características juvenis (pequenas folhas e espinhos) estão fortemente correlacionadas 
com curto período de juvenilidade.

6.10 MUTAÇÃO COMO MÉTODO DE MELHORAMENTO

Uma mutação é uma variação de uma característica herdável que ocorre em 
uma célula da qual, eventualmente, pode se desenvolver uma gema; esta produz um 
broto e mais tarde um ramo que difere, geralmente, de um caráter, da planta da qual 
ele se origina.

O interesse do melhorista em induzir artificialmente, mutações, é aumentar 
a variabilidade. Apesar de todo o esforço já dispendido no passado, o melhoramento 
através de mutação não produziu genitores ou cultivares de frutas de caroço que se 
sobressaíssem positivamente das demais. Entretanto, pode ser uma ferramenta 
interessante para o melhorista. Lapins (1983) apresentou uma discussão detalhada 
sobre o uso de mutações no melhoramento, tecidos a serem utilizados, doses e tipos 
de mutagênicos etc. Segundo este autor, na escolha de um mutagênico deve ser 
considerado: a) a efetividade do mutagênico - freqüência de mutação por unidade 
de exposição do mutagênico; b) eficiência — freqüência de mutação em relação à 
freqüência de efeitos indesejáveis, como aberrações cromossômicas, esterilidade e 
letalidade; c) especificidade - indução de uma mutação específica ou quebra de 
cromossomo pelo mutagênico.

No que se refere a mutações induzidas, na maioria dos trabalhos em 
pessegueiros foi utilizada radiação com raios gama. A chance de conseguir mutantes 
depende de vários fatores: dosagem, tipo de tecido irradiado e sua condição fisiológica 
(Scorza & Sherma, 1996).

As mutações podem afetar qualquer parte da planta. Em macieira, são mais 
comumente observadas as mutações que afetam as frutas; sem dúvida, ocorrem muitas 
outras que passam despercebidas (Brown, 1975). Há dois tipos de mutações que 
ocorrem em macieiras: aquelas que produzem diferenças em caracteres monogênicos 
da fruta ou da planta e aquelas que afetam a ploidia (Brown, 1975). Dentre as mutações 
mas comuns nessa espécie estão aquelas que aumentam a quantidade de antocianina 
nas camadas externas da epiderme das frutas, ex.: ‘Lisgala’, lançada pela EPAGRI, é 
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uma mutação da cultivar ‘Gala; a cultivar ‘Fuji Suprema’, lançada pela mesma empresa, 
é uma mutação de ‘Fuji’, ambas om mais vermelho na epiderme das frutas.

Mutações que afetam a porcentagem de russeting (distúrbio fisiológico que 
torna áspera a epiderme do fruto, dando um aspecto semelhante à ferrugem), para 
mais ou menos, também, ocorrem. Outras mutações importantes são aquelas que 
afetam as plantas, originando as chamadas plantas tipo spur.

A proporção de ocorrência de mutações em um gene pode ser aumentada 
pelo uso de raios x, raios gama ou por bombardeamento de nêutrons. Com relação às 
mutações no nível de ploidia, uma peculiariedade é que nem sempre elas ocorrem 
nas três camadas externas da célula dando origem a quimeras. A formação de 
tetraplóides, embora possa ocorrer espontaneamente, pode ser estimulada pela 
utilização de colchicina. O uso de colchicina também pode causar mutações em 
outras características como cor, russeting e época de maturação (Brown, 1975).

Gardner etal., Reiner e Donini citados por Broertjers & Van Harten (1978), 
citam mutações espontâneas em pereiras, como por exemplo mutações em ‘Bartlett’ 
e ‘Beurré Hardy’; mutações na coloração das frutas como em ‘Max Red Bartlett’ e 
‘Red Anjou’ e mutantes quanto a russeting como ‘Russet Bartlett’.

Parece difícil selecionar plantas compactas em pereiras, sendo umas das causas 
atribuídas ao fato de que os danos da radiação direta permanecem por mais tempo 
em pereira do que em macieiras, Lacey citado por Broertjers & Van Harten (1978).

6.11 BIOTECNOLOGIA NO MELHORAMENTO DE FRUTEIRAS DE CLIMA 
TEMPERADO

6.11.1 PESSEGUEIROS E AMEIXEIRAS

Scorza & Hanmerschlag (1992) discutem sobre o uso potencial e atual da 
biotecnologia no melhoramento de espécies de Prunus. Uma das utilidades discutidas 
é a obtenção de plantas com resistência às doenças. Nesse sentido merecem destaque 
o trabalho de Hammerschlag et al. (1989), no qual é utilizado o screening in vitro de 
variantes somaclonais de pessegueiro, para obtenção de resistência a Xanthomonas 
arboricola pv. pruni.

Na revisão de Scorza & Hammerschlag (1992) são citados trabalhos que 
reportam mudanças no hábito de crescimento, induzidos em plantas de Prunus, através 
de cultura de tecidos. Além disso é possível identificar, in vitro, diferentes formas de 
crescimento.

Outro objetivo buscado nos programas de melhoramento e onde a 
biotenologia pode ser útil é a resistência aos estresses ambientais. A grande variabilidade 
que existe em espécies de Prunus quanto à resistência a fatores como danos de frio, 
salinidade, seca ou excesso de água, apresentam oportunidades para cruzamentos 
interespecíficos, seguidos de resgate de embriões, produção de híbridos somáticos, 
ou o isolamento e transferência de genes ligados à tolerância ou resistência a estas 
situações adversas.

Em projeto conjunto entre a Embrapa Clima Temperado e a Universidade 
Federal de Pelotas, foi iniciado trabalho no sentido de induzir mutação somaclonal, 
utiliando embriões imaturos e, posteriormente, fazer a seleção para resistência a 
Xanthomonas arboricola pv. pruni, adicionando um filtrado da bactéria ao meio de 
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cultivo. A rimeira parte da pesquisa foi bastante positiva, entretanto não foi conseguido 
um protocolo eficiente para regeneração das plantas a partir da massa de células 
selecionadas.

Scorza & Hammerschlag (1992) apresentam um quadro com diversos 
protocolos para a regeneração de espécies de Prunus, a partir de diferentes tecidos. 
Segundo os mesmos autores, a transferência de genes em Prunus, tem uma história 
muito recente. Tecido de pessegueiro derivado de plantas maturas foi transformado 
introduzindo-se o gene da citocinina, com o uso de Agrobacterium tumefaciens 
(Hammerschlag et al., 1989).

Outras ferramentas da biotecnologia como isenzimas, RFLPs, têm sido usadas, 
sendo as isoenzimas utilizadas principalmente, para estudar a variabilidade, 
identificação de híbridos interespecíficos, identificação de genótipos e os RFLPs para 
identificação de genótipos, mas também para mapeamento genético.

6.11.2 MACIEIRA

A grande vantagem da engenharia genética, no melhoramento de cultivares 
convencionais, é que ela permite que se introduza determinada característica, em 
uma cultivar sem que seja modificada toda a sua constituição genética.

Em Malus, por exemplo, uma série de características como resistência a 
determinadas doenças e pragas e resistência ao frio, são encontradas em espécies que 
produzem frutos muito pequenos e são necessárias várias gerações de cruzamentos 
com cultivares melhoradas para se ter frutos de bom tamanho. Isto significa que se 
deve ter um grande número de seedlings das diferentes populações para que se recupere 
a resistência à sarna, junto com outras características.

O uso da engenharia genética em macieira terá um papel importante na 
transferência eficiente de genes úteis de várias espécies de Malus e de outros gêneros, 
como por exemplo, Pyrus e Cataegus. Por sua vez, ela envolve o desenvolvimento de 
método de regeneração eficiente e de transferência de genes. Estas ferramentas, como 
a técnica de isolamento e clonagem de gene, modificação de DNA e hibridação in 
vitro de mRNA, entre outros processos, terão um papel primordial na análise da 
regulação de desenvolvimento da planta (Korban & Chen, 1992).

O sucesso na regeneração de plantas, a partir de uma única célula, junto com 
o desenvolvimento de sistemas de transferência de genes, trarão grandes oportunidades 
ao melhoramento. Uma vez que a macieira apresenta ocasionalmente, mutações 
espntâneas, elas podem ser facilmente multiplicadas, a partir da regeneração de células 
z« vitro. Isto oferece um grande potencial para explorar as variações somaclonais em 
maçã (Korban & Chen, 1992).

A embriocultura já tem sido utilizada, também em embriões imaturos de 
Malus domestica. A cultura de embriões de sementes de ‘Rl-49’, ‘Lodi’ e ‘Erovan’, no 
meio MS suplementado com 4,4 mM BA, 0,5 mM de ácido indolbutírico e 1,5 mM 
de ácido giberélico resultou no desenvolvimento de plantas da germinação direta ou 
da formação de brotações adventícias (Zhang & Lespinasse, 1988).

Diversos autores, citados por Korban & Chen (1992), referem-se ao 
isolamento de protoplastos de macieira. Esses avanços são muitos úteis para fazer 
hibridações somáticas. Por outro lado, a pré-seleção, in vitro, reduz consideravelmente 
o tempo, espaço e recursos gastos na condução de numerosas progênies a campo.
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Screening in vitro para resistência a oídio, embora difícil, já foi testado com 
relativo sucesso por Korban & Trier citados por Korban & Chen (1992). Foram 
utilizadas folhas pré-infectadas para inoculação de cultura de brotos das cultivares 
‘Jonathan’, ‘Mclntosch’ e ‘Prairiefire’. Quando os brotos foram transferidos para um 
meio com água, foi observado, grande número deles com sintomas de oídio, quando 
originários da cultivar ‘Jonathan’ (82%), que é suscetíel, em comparação com 
‘Mclntosh’ (38%) e ‘Prairiefire’ (28%), resistentes.

Inoculação de flores destacadas de cultivares in vitro, de várias cultivares de 
macieira resistentes e suscetíveis à sarna com uma suspensão de conídios de Venturia 
inaequalis permitiu o screening das suscetíveis e resistentes (Yepes & Aldwinkle, 
1989).

Na Embrapa Clima Temperado, o Dr. Gerson de L. Fortes vem trabalhando 
em mutação somaclonal e screening in vitro de porta-enxertos de macieira resistentes 
a altos teores de alumínio, para que possam ser utilizados em solos com este problema.

6.11.3 PEREIRA

Segundo Crane & Lewis (1942) a maioria das cultivares de pereira é auto- 
estéril, devido à incompatibilidade gametofítica, mas esta barreira para a 
autopolinização pode ser contornada em cultivares tetraplóides. Entretanto, até hoje 
não houve progresso significativo no sentido de obter-se pereiras homozigotas. Isto é 
considerado por alguns, como uma limitação do melhoramento tradicional. Por outro 
lado, como no caso da macieira, também na pereira são encontradas importantes 
características em espécies afins mas que produzem frutos de qualidade inferior. 
Hibridações com estas espécies necessitam de diversas gerações de retrocruzamentos 
com a espécie cultivada para que se obtenham genétipos que produzam frutos de 
bom tamanho e qualidade.

Resistência a doenças e pragas podem ser obtidas em espécies silvestres. Se o 
progresso da biologia molecular tornar disponíveis genes clonados, como genes 
inibidores de proteinase, dando resistência a insetos e doenças bacterianas, poderia 
acelerar consideravelmente o melhoramento através do uso de técnicas de 
transformação (Chevreau & Skirvin, 1992).

A regeneração de plantas de pêra já foi conseguida tanto a partir de explantes 
juvenis ou maturos. Cheveau & Skirvin (1992) apresentam uma comparação entre 
as condições ótimas recomendadas para a regeneração de brotos a partir de cotilédones 
ou de explantes de folhas. De modo geral, os provenientes de folhas necessitam de 
maior período no escuro e têm uma taxa de regeneração maior.

Técnicas eficientes para regenerar plantas inteiras a partir de tecidos de plantas 
adultas estão disponíveis atualmente, para melhoristas de pereira; a simples técnica 
de regeneração de gemas adventícias a partir de folhas é eficiente para vários genótipos 
(Chevreau & Skirvin, 1992).

Mutações conduzidas or cultivo in vitro de pereiras envolveram 
principalmente, mudanças no nível de ploídia. Bell etal. (1996) citam que Mehra & 
Jaidka identificaram células triplóides, poliplóides e aneuplóides em calos derivados 
de tecidos de mesocarpo e cotiledonares. Outros autores observaram mudanças na 
forma das folhas e na variegação envolvendo deficiência de clorofila.
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O uso eficiente da cultura in vitro para fixação de variantes somaclonais 
depende do desenvolvimento de um método confiável de screening para os caracteres 
de interesse.

O método de transformação ainda necessita de muitos estudos e ajustes. Não 
se conhece até o presente, transformação, regneração e produção de plântulas, com 
sucesso, usando eletroporação ou microinjeção de protoplastos ou técnicas de 
bombardeamento. Bell et al. (1996) citam que Visser realizou tentativa de 
transformação utilizando a bactéria Agrobacterium. Brotos de pereira de cultivo in 
vitro foram inoculados; os tumores foram subculturados e produziram brotações 
adventícias, entretanto, não houve evidência da transformação.

6.12 CRUZAMENTOS INTERESPECÍFICOS

Briggs & Knowles (1967) fazem um apanhado, ainda atual, sobre as razões 
para se fazer cruzamentos interespecíficos, as dificuldades e barreiras encontradas e 
formas de sobrepô-las. Perez-Gonzalez (1984) apresentou tese de doutorado sobre as 
barreiras pré-zigóticas endógenas à hibridação interespecífica em Prunus.

De modo geral, o objetivo em cruzamentos entre espécies domésticas e 
silvestres é a reconstituição da espécie doméstica, com a adição de um ou poucos 
genes da espécie silvestre. A técnica de melhoramento, pelo método clássico, é o 
retrocruzamento com a espécie cultivada, selecionando-se sempre na progênie, as 
plantas que tenham a característica desejável da espécie silvestre. Outra alternativa 
seria o uso de engenharia genética, introduzindo-se apenas um fragmento de DNA 
da espécie silvestre.

O cruzamento interespecífico tem sido usado em Prunoideas e Pomaceas. O 
chamado plumcot é um híbrido de ameixeira por damasqueiro.

Cruzamentos interespecíficos são geralmente, bem sucedidos se feitos entre 
espécies de ameixeira com o mesmo número de cromossomos. Já foram obtidos 
híbridos com P. cerasifera, salicina, simonii, besseyi, ammericana, angustifolia, hortelona, 
munsoniana e nigri. Os híbridos entre essas espécies são geralmente, férteis e produtivos. 
A maioria destas nove espécies já foram hibridizadas com P. pérsica, mas os híbridos 
obtidos eram, geralmente, estéreis (Okie & Weinberger, 1996).

Layne & Quamme (1975) citam trabalhos de Harris & Lamb, que usaram 
cruzamento entre Prunus communis x P ussuriensis e obtiveram progênie onde 60% 
das plantas eram resistentes à Psylla pyricola, Foerster. Além disso, a resistência foi 
positivamente correlacionada com tamanho das frutas e não foi correlacionada com 
baixa qualidade e células arenosas (stone cells).

O exemplo mais clássico entretanto, foi o da introdução do gene Vf, para 
resistência á sarna da macieira, encontrado em Malus floribunda. O prorama para 
resistência à sarna, começou quase no início do século XX, em Illinois-EUA, quando 
foi realizado cruzamento entre Malusfloribunda e a cultivar ‘Rome Beauty’. Duas plantas 
irmãs deste cruzamento foram intercruzadas em 1926, produzindo uma população de 
38 plantas. Estas segregaram na proporção de 1:1, plantas altamente suscetíveis e 
altamente resistentes. Dois desses seedlings formaram a base na qual um enorme programa 
de melhoramento para resistência à sarna, começou nos Estados Unidos (Brown, 1975) 
e, posteriormente, estendeu-se a diversos países do mundo, inclusive Brasil.
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1. INTRODUÇÃO

O melhoramento genético de plantas tem contribuído de forma significativa 
para uma maior disponibilidade e melhor qualidade do alimentos, tanto para o homem 
como para os animais. Isso tem decorrido do desenvolvimento de variedades altamente 
produtivas e dotadas de outras características de interesse agronômico, particularmente 
aquelas relacionadas à resistência/tolerância aos fatores adversos bióticos e/ou abióticos. 
Estima-se que metade do incremento da produtividade das principais espécies agrícolas 
nos últimos 50 anos seja atribuída ao melhoramento genético (Borém, 1997), o qual 
tem-se sustentado no trabalho multidisciplinar de pesquisadores de diversas áreas do 
conhecimento.

A ênfase dada ao aumento da produtividade agrícola pelo melhoramento 
genético é conseqüência da grande necessidade de uma fonte adequada de alimentação, 
capaz de satisfazer o constante crescimento da população num mundo de área limitada. 
Excetuando-se breves períodos de fartura, as populações humanas, bem como as 
populações de outros animais, têm passado fome. Cada período de abundância tem 
contribuído para um aumento da população, seguindo-se, depois, períodos de escassez 
de alimentos.

Não é apenas no presente século que o homem tem-se preocupado com o 
aumento da produção agrícola visando acompanhar a demanda de alimentos, já 
que a fome não é fato novo na história mundial. Desde épocas as mais remotas, 
inúmeros cientistas têm feito postulações sobre o assunto, sendo aquelas deThomas 
Robert Malthus as mais conhecidas. Este previu uma fome catastrófica, em função 
da possibilidade do crescimento populacional suplantar a produção de alimentos, 
o que não ocorreu devido ao surgimento de novas fronteiras agrícolas e da inclusão 
de novas técnicas e insumos ao sistema produtivo. Uma agricultura moderna, 
mecanizada, com uso de insumos e de variedades melhoradas resultou em 
produtividades que Malthus não pôde antever (Allard, 1966). Todavia, embora 
atualmente exista excesso de produção de alimentos em diversos países, várias regiões 
do mundo ainda encontram-se subjugadas à fome e à desnutrição, tornando-se 
muito preocupante a possibilidade de que a produção de alimentos, já inadequada 
para nutrir 4 bilhões de pessoas em meados dos anos 70, terá de ser dobrada para 
alimentar uma população de 8 bilhões por volta de 2015 (Poehlman & Quick 
citados por Pinto et al., 1997).

Nessa busca contínua pela criação de variedades superiores, o melhoramento 
genético envolve processos bastante dinâmicos, o que significa que não existem 
métodos únicos para se atingir objetivos específicos (Borém, 1997). Entretanto, 
independentemente dos métodos utilizados, para pleno êxito e sustentação, o 
melhoramento de plantas requer o uso de uma ampla variabilidade genética, a qual 
se encontra em forma variável na natureza, mantida por seleção natural, como produto 
de mutações e/ou hibridações espontâneas. Visando aproveitar essa variabilidade, a 
partir do início deste século têm sido criadas coleções de germoplasma para diversos 
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cultivos, porém somente a partir dos anos 50 os recursos genéticos passaram a ser 
mais valorizados, sendo parcialmente incorporados aos programas de melhoramento.

A coleta e introdução de materiais, a conservação e intercâmbio, bem como 
a caracterização e avaliação de germoplasma são etapas necessárias e imprescindíveis 
à manutenção e utilização dos recursos genéticos. A conservação oferece o suporte 
aos trabalhos de melhoramento genético, possibilita o intercâmbio de germoplasma 
e, especialmente, a preservação da variabilidade genética, enquanto a caracterização 
e avaliação permitem conhecer a qualidade e potencialidade do germoplasma sob 
vários aspectos.

A variabilidade genética presente nas coleções de espécies cultivadas, bem 
como aquela utilizada pelos programas de melhoramento genético, todavia, é 
extremamente limitada quando comparada com a efetivamente passível de utilização. 
As informações existentes indicam que o emprego de germoplasma em programas de 
melhoramento está em torno de 4% do total disponível, isso ao nível mundial. Assim, 
as contribuições do melhoramento genético de plantas poderão ser substancialmente 
ampliadas no futuro, na medida em que essa variabilidade genética for melhor 
aproveitada, pelo uso de genes valiosos existentes em materiais diversos, os quais 
adequadamente combinados podem produzir genótipos mais eficientes.

No que concerne à fruticultura, segundo a FAO (1999) o Brasil é o segundo 
maior produtor mundial, suplantado apenas pela China, com uma produção de 36 
milhões de toneladas/ano, correspondente a 9% da produção global de frutas. 
Apresenta a possibilidade de cultivo de uma infinidade de espécies e variedades nativas 
e exóticas, tropicais, subtropicais e temperadas, permitindo um fluxo de produção ao 
longo de todo o ano, com um predomínio de fruteiras tropicais e subtropicais. Como 
conseqüência, as fruteiras representam atualmente o segmento que mais cresceu no 
setor agrícola nacional, constituindo-se em importante alternativa para produtores 
rurais e agroindústrias, contribuindo para o desenvolvimento do meio rural e 
ampliação da pauta de exportações. Sua importância ainda se destaca pelo alto 
rendimento e elevado valor nutricional como fonte de vitaminas, sais minerais, 
proteínas e fibras. Devido à grande extensão territorial do país e diversidade de 
ambientes, muitos dos problemas são de ocorrência regional e restrita a determinada(s) 
espécie(s), justificando a condução de programas de melhoramento genético 
específicos.

Os recursos genéticos de fruteiras tropicais estão sendo utilizados em 
programas de melhoramento genético e pesquisas correlatas, aproveitando-se do fato 
do Brasil ser um dos mais importantes centros de diversidade genética de várias 
espécies frutíferas tropicais (Ferreira, 1997). No que tange às fruteiras trabalhadas 
pela Embrapa Mandioca e Fruticultura (abacaxi, acerola, banana, citros, mamão, 
manga e maracujá), todas dispõem de bancos ativos de germoplasma (BAGs), os 
quais estão diretamente relacionados aos respectivos programas de melhoramento 
genético.

Neste capítulo são apresentados, de maneira sucinta, os programas de 
melhoramento genético de fruteiras desenvolvidos pela Embrapa Mandioca e 
Fruticultura, procurando destacar os recursos genéticos disponíveis, os principais 
resultados alcançados, bem como suas diretrizes e metas.
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1. MELHORAMENTO GENÉTICO DO ABACAXIZEIRO

2.1 CLASSIFICAÇÃO BOTÂNICA

O abacaxizeiro (Ananas comosus (L.) Merril) é uma planta monocotiledônea, 
herbácea, perene, pertencente à ordem Bromeliales e à família Bromeliaceae (Collins, 
1960). São conhecidos, aproximadamente, 50 gêneros e 2.000 espécies de Bromeliaceae 
(Py et al., 1984). Do ponto de vista econômico, o gênero Ananas é o mais importante 
dessa família, pois nele estão incluídos o abacaxi, que tem interesse frutícola, e outras 
espécies que são utilizadas para produção de frutos pequenos, fibra ou para 
ornamentação.

Em 1753, Linnaeus designou o abacaxi de Bromelia ananas e Bromelia comosa. 
Em 1917, Merril estabeleceu a denominação binomial Ananas comosus, baseado em 
Linnaeus e considerando Bromelia comosa, sinônimo de Bromelia ananas (Leal & 
Coppens d’Eeckenbrugge, 1996).

A taxonomia do gênero Ananas já foi revisada várias vezes, contudo as chaves 
propostas não têm sido satisfatórias. A mais recente classificação deste gênero considera 
sete espécies como válidas, às quais são apresentadas na Tabela 1.

A organização do gênero Ananas pode ser simplificada com a redução do 
número de espécies, visto que não existem grandes diferenças entre as espécies. 
A. nanus, por ser muito semelhante à A. ananassoides, pode ser considerada como 
uma variedade anã desta última espécie com relação à biologia da reprodução, citologia, 
número de cromossomos e que não há barreiras reprodutivas entre as espécies 
consideradas atualmente como válidas (Leal & Coppens d’Eeckenbrugge, 1996).
TABELA 1. Espécies do gênero Ananas, consideradas como válidas.
Nome científico Nome vulgar
Ananas ananassoides (Baker) L.B. Smith Nanaí
Ananas nanus (L.B. Smith) L.B. Smith Ananaí

Ananas parguazensis Camargo e L.B. Smith Gravatá

Ananas lucidus Miller Curauá

Ananas hracteatus (Lindley) Schultes f. Ananás do mato
Ananas fritzmuelleri Camargo Gravatá de cerca
Ananas comosus (L.) Merril Abacaxi

Fonte: Leal & Coppens «TEeckenbrugge (1996)

2.2 ORICEM E EVOLUÇÃO

2.2.1 CENTRO DE ORICEM

O centro de origem do gênero Ananas inicialmente foi considerado como 
sendo a região compreendida entre 15o N e 30° S de latitude e 40° L e 60° W de 
longitude, que inclui o Centro-Oeste e Sudeste do Brasil e Nordeste da Argentina e 
Paraguai (Collins, 1960). Posteriormente, a região localizada entre 10° N e 10° S de 
latitude e 55° L e 75° W de longitude foi proposta como centro de origem do abacaxi, 
porque a flora dessa região é endêmica e contém o maior número de espécies do 
gênero Ananas consideradas como válidas (Leal & Antoni, 1981).
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Resultados de recentes expedições de coleta de germoplasma de abacaxi 
realizadas na Venezuela, Brasil e Guiana Francesa revelaram a existência de uma 
maior variação morfológica nos tipos selvagens e cultivados no Norte da Amazônia , 
especialmente nas bacias dos Rios Negro e Solimões, Amapá e Guiana Francesa, do 
que no Sudeste do Brasil e Nordeste do Paraguai (Leal et al., 1986; Duval et al., 
1997). Esta constatação vem confirmar a proposta de Leal & Antoni (1981) de que 
as regiões Sudeste do Brasil e Nordeste do Paraguai seriam prováveis centros 
secundários de diversificação do abacaxi.

O Brasil é um dos principais centros de diversidade genética do abacaxi. 
Além de A. comosus, todas as espécies do gênero Ananas, consideradas válidas, são 
encontradas nas formas silvestre ou cultivada (Ferreira & Cabral, 1998).

2.2.2 EVOLUÇÃO

Os mais prováveis genitores selvagens de A. comosus são A. ananassoides e A. 
parguazensis. A hipótese da origem de A. comosus, espécie em que ocorre ampla variabilidade 
genética, a partir de A. bracteatus e A. parguazensis, é pouco provável, porque estas espécies 
apresentam menor variabilidade (Leal & Coppens d’Eeckenbrugge, 1996).

2.2.3 DOMESTICAÇÃO

O cultivo do abacaxi começou provavelmente na região norte da América do Sul. 
A. comosus foi originado de uma seleção baseada na aparência do fruto (tamanho e número 
de olhos), qualidade (menor acidez) e baixa fertilidade, enquanto que A. lucidus foi 
originado de uma seleção para obter folhas longas e sem espinhos. A. comosus foi amplamen
te difundida pelas migrações humanas e já estava presente em toda a América do Sul na 
época do descobrimento (Leal & Coppens d’Eeckenbrugge, 1996). Com a domesticação 
do abacaxi, a sensibilidade à floração natural foi reduzida, favorecendo o aumento do 
ciclo, e, conseqüentemente a produção de frutos maiores. A domesticação do abacaxi 
também estimulou a reprodução vegetativa, reforçou a auto-incompatibilidade e favoreceu 
tipos sem espinhos ou com poucos espinhos (Coppens d’Eeckenbrugge etal., 1997).

2.3 RECURSOS GENÉTICOS

No Brasil, ocorrem muitas populações de A. comosus e diversas cultivares 
são plantadas em escala reduzida por pequenos agricultores para consumo e 
comercialização locais, notadamente na região Amazônica, no entanto, a cultivar 
predominante no país é a Pérola (Ferreira & Cabral, 1993). O predomínio de uma 
cultivar para exploração comercial e a substituição de cultivares locais por outras 
de importância comercial mais ampla vêm causando o desaparecimento de 
populações silvestres de abacaxi. Objetivando minimizar os efeitos negativos da 
erosão genética que está ocorrendo no gênero Ananas, de interesse para o 
melhoramento genético do abacaxizeiro a Embrapa Recursos Genéticos e 
Biotecnologia e Embrapa Mandioca e Fruticultura vêm realizando expedições de 
coleta de germoplasma de abacaxi em regiões prioritárias do Brasil. Foram realizadas 
coletas nas margens do Rio Paraná (Brasil e Paraguai) e nos Estados de Rondônia, 
Mato Grosso, Mato Grosso do Sul, Pará, Piauí, Maranhão, Acre, Amazonas (Rio 
Negro e Solimões), Rio Grande do Sul, Santa Catarina, Paraná, São Paulo, Minas 
Gerais, Goiás, Bahia e na Guiana Francesa. Estas expedições e a introdução de 
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germoplasma possibilitaram a formação do Banco Ativo de Germoplasma (BAG) 
de Abacaxi, o qual é constituído de 701 acessos e reúne ampla variabilidade genética 
inter e intra específica. Neste BAG estão representadas todas as espécies do gênero 
Ananas tidas como válidas, além de outros gêneros como Pseudananas e Bromelia 
(Cabral et al., 1998). O número de acessos por espécie está relacionado na Tabela
2. Estima-se que grande parte da variabilidade genética natural dessa fruteira esteja 
representada no BAG Abacaxi, sendo que quase todo o território brasileiro foi 
explorado em missões de coleta.

O BAG de Abacaxi, da Embrapa Mandioca e Fruticultura, encontra-se 
instalado em Cruz das Almas-BA, a 12°40’39” S e 39°06’22” W e a 226 m de 
altitude.

Apesar do BAG Abacaxi possuir uma ampla variabilidade genética, considera- 
se necessária a realização de incursões na região Nordeste do Brasil, objetivando coletar 
acessos com resistência à seca, além de introduzir materiais da Venezuela e Colômbia 
e recuperar acessos perdidos das coletas e/ou introduções já realizadas.

TABELA 2. Número de acessos por espécie do Banco Arivo de Germoplasma de Abacaxi. Embrapa 
Mandioca e Fruticultura, Cruz das Almas - BA, 1999.

Espécie Número de acessos
/bwtMs comosus 459
A. ananassoides 98
A. hracteatus 20 ...4SSM

A. parguazensis 10
A. lucidus

A. nanus 01
A. jritzmueUeri

Ananas sp. 33
Pseudananas sagenarius

Bromelia halansae 08
B. goeldiana o4 jiSÉBi

B. caratas 01
B. laciniosa

Bromelia sp. 29
Bilbergia sp. 03 ".MiSHBI

Tillandsia sp. 03
Dickia sp. 02

Total 701

2.4 MELHORAMENTO GENÉTICO

O abacaxizeiro é uma planta pouco estudada sob o ponto de vista do 
melhoramento genético. Grande parte dos esforços de pesquisa nesta área foram 
concentrados em trabalhos de genética. Apesar de existirem muitas cultivares, estima- 
se que cerca de 70% da produção mundial de abacaxi provêm da ‘Smooth Cayenne’ 
e que esta cultivar ao lado da ‘Queen’, ‘Singapore Spanish’, ‘Espanola Roja e ‘Pérola, 
contribuam com 95% dessa produção (Leal, 1990).
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Os programas de melhoramento que já foram desenvolvidos não conseguiram 
produzir cultivares com características superiores à ‘Smotth Cayenne’ e o lançamento 
de novas cultivares tem sido pouco freqüente (Coppens d’Eeckenbrugge & Duval, 
1995). Esses resultados pouco favoráveis têm levado os melhoristas de abacaxi a 
refletirem sobre os objetivos clássicos e adotarem novas estratégias de melhoramento 
genético.

O primeiro trabalho de melhoramento genético do abacaxi foi desenvolvido 
na Flórida (EUA), em 1905 com os objetivos de obter cultivares mais adaptadas às 
condições locais e melhorar a qualidade do fruto para exploração industrial (Py etal., 
1984). Posteriormente, programas de melhoramento semelhantes foram conduzidos 
no Havaí (EUA), África do Sul, França, índia, Malásia, Austrália, Brasil, Costa do 
Marfim, Porto Rico, Cuba, Japão, Venezuela e Taiwan (Coppens d’Eeckenbrugge & 
Duval, 1995).

2.4.1 SISTEMA REPRODUTIVO

O abacaxizeiro é uma planta de propagação predominantemente vegetativa, 
contudo seu sistema reprodutivo pode ser definido pela coexistência de um sistema 
de reprodução sexual alógamo funcional e de um sistema de propagação vegetativa 
dominante e muito eficiente. A reprodução sexual tem grande importância na 
diversificação genética do gênero Ananas e a ampla variabilidade genética existente 
neste gênero é essencialmente de origem sexual. A contribuição das mutações somáticas 
pode parecer importante para um caráter econômico, mas ínfima em comparação 
com os efeitos da recombinação. Por outro lado, a dominância da reprodução 
vegetativa em abacaxi e as deficiências de reprodução sexual limitam a recombinação 
e a geração de novos genótipos (Coppens d’Eeckenbrugge & Duval, 1995).

2.4.2 INCOMPATIBILIDADE

As cultivares de abacaxi não produzem sementes quando são plantadas 
sozinhas, mas podem produzir sementes se diferentes cultivares são plantadas lado a 
lado, como é o caso de coleção de germoplasma. A ausência de sementes em cultivares 
de abacaxi em regime de sistema de plantio com uma única cultivar é devido à auto- 
incompatibilidade do tipo gametofítica, causada pela inibição do crescimento do 
tubo polínico no terço superior do estilete (Leal & Coppens d’Eeckenbrugge, 1996).

A especificidade da reação da incompatibilidade seria controlada por um 
gene S expressado ao nível gametofítico. Contudo é difícil estudar a causa das 
interferências entre esta reação e os fatores de fertilidade ao nível dos óvulos do pólen 
e de suas inter-relações (Coppens d’Eeckenbrugge & Duval, 1995).

2.5 OBJETIVOS DO MELHORAMENTO

Os programas de melhoramento genético do abacaxizeiro visam, em geral, 
obter cultivares produtivas, adaptadas às condições climáticas locais, que produzam 
frutos de boa qualidade e resistentes às mais importantes pragas e doenças (Py et al., 
1984).

As características que normalmente são procuradas pelos melhoristas no 
desenvolvimento de novas cultivares de abacaxi para consumo in natura ou para 
industrialização são apresentadas na Tabela 3.
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TABELA 3. Características favoráveis procuradas no melhoramento genético do abacaxizeiro.
Características

Planta Fruto

Crescimento rápido (vigor) Peso médio elevado
Porte semi-ereto Forma cilíndrica
Folhas curtas e largas, sem espinhos ou com espinhos 
localizados apenas nas extremidades

Casca amarelo-alaranjada

Menos de três fdhotes situados a mais de 2cm da base 
do fruto

Olhos grandes e chatos

Rebentão precoce e bem desenvolvido localizado na 
base da planta

Maturação homogênea da base para o ápice

Pedúnculo curto a médio para suportar o fruto até a 
maturação

Cavidade floral pouco profunda

Resistência ou tolerância às principais pragas e 
doenças da região

Polpa amarela, firme e não fibrosa

Adaptação às condições locais de: temperatura, 
umidade relativa, insolação e pluviosidade

Eixo de diâmetro pequeno 
Teor de açúcar elevado 
Acidez moderada
Teor de acido ascórbico elevado
Sabor agradável 
Coroa média a pequena

Fonte: Py et al. (1984)

Caso a produção seja destinada especificamente para a industrialização, o 
fruto deve ter olhos grandes e planos, cavidade floral pouco profunda, polpa 
parcialmente translúcida na maturação e eixo pequeno. Se a produção se destina a 
exportação para consumo in natura, o fruto deve ter casca de cor amarelo-alaranjada 
e coroa média a pequena (Py et al., 1984).

No critério de seleção deve-se priorizar os objetivos, pois teoricamente é muito 
difícil se obter uma cultivar que apresente todas as características desejáveis. Assim, 
os objetivos devem ser bem definidos e priorizados.

2.6 MÉTODOS DE MELHORAMENTO

Pode-se optar por técnicas de melhoramento baseadas na reprodução vegetativa 
ou por métodos fundamentados na reprodução sexuada.

2.6.1 INTRODUÇÃO DE PLANTAS

As introduções podem ser usadas de três formas diferentes. A introdução de 
variedades superiores de outros locais pode atingir os mesmos propósitos que aqueles 
de desenvolver variedades em programas de melhoramento. ‘Smooth Cayenne’ tem 
sido introduzida em vários países para uso direto pelos agricultores com relativo 
sucesso.

Outro procedimento fundamenta-se na introdução de genótipos para avaliação 
nas estações experimentais. O genótipo de melhor desempenho no local de avaliação 
é selecionado e recomendado para uso pelos agricultores.

A terceira forma consiste na introdução de genótipos para avaliação visando 
a indicação de genitores para programas de melhoramento genético.
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2.6.2 UTILIZAÇÃO DOS RECURSOS CENÉTICOS

A caracterização e avaliação de germoplasma pode indicar genótipos de abacaxi 
com potencial para uso direto pelos produtores. Cultivares locais podem ser 
recomendadas após trabalhos de caracterização e avaliação, desde que sejam bem 
adaptadas às condições climáticas locais e que satisfaçam as exigências do mercado. 
Todavia, se o objetivo é produzir abacaxi para exportação, em condições de cultivo 
intensivo, são raras as cultivares locais que possuem chances de competir com ‘Smooth 
Cayenne’, ‘Queen’, ‘Espanola Roja ou ‘Pérola (Coppens d’Eeckenbrugge & Duval, 
1995).

2.6.3 SELEÇÃO

2.6.3.1 SELEÇÃO CLONAL

A seleção clonal geralmente objetiva explorar a variabilidade intravarietal, 
eliminando-se os indivíduos que não correspondem ao tipo desejado, como plantas 
sem vigor ou apresentando defeitos evidentes (fasciação, colar de filhote e coroa 
múltipla, fruto pescoço de garrafa e fruto macho). Este procedimento possibilita que 
se melhore as características de um clone e contribui para a manutenção dos padrões 
de uma cultivar.

2.6.3.2 SELEÇÃO MASSAL

Esta estratégia denominada de seleção massal ou fenotípica, semelhante àquela 
realizada nas plantas de propagação sexuada, consiste em examinar-se o plantio antes 
da colheita para selecionar plantas com características desejáveis. Nesta seleção são 
avaliados o vigor das plantas, o tamanho e conformação do fruto e a produção de 
mudas. As plantas selecionadas são marcadas e multiplicadas para produzir novo 
material de plantio. Este procedimento tem sido usado por muitos agricultores, mas 
não é recomendado como método de melhoramento em abacaxi, porque as diferenças 
genéticas sendo poucas e o efeito do ambiente predominante, as diferenças observadas 
nas plantas selecionadas são provavelmente de origem ambiental e não genética. Uma 
variação deste método fundamenta-se na seleção de uma só planta apresentando 
fenótipo excepcional, a qual é multiplicada para constituir um clone. Sua vantagem 
é a rapidez com que se atinge a homogeneidade genética porém, em contrapartida 
são altos os riscos de se multiplicar um genótipo sem interesse ou decepcionante 
(Coppens d’Eeckenbrugge & Duval, 1995).

2.6.3.3 SELEÇÃO CLONAL NO SENTIDO RESTRITO

A primeira etapa do trabalho corresponde à seleção fenotípica de indivíduos 
de características vantajosas. Em seguida, cada planta selecionada é identificada e 
multiplicada individualmente, sendo que a avaliação se faz ao nível dos clones 
selecionados. Seu princípio é equivalente ao teste de progênies, usado no caso das 
plantas reproduzidas sexualmente, para caracteres de baixa herdabilidade. Na prática, 
é um método mais seguro e mais eficiente tanto para eliminar mutações indesejáveis 
de expressão variável (colar de filhote ou coroas múltiplas) como para melhorar a 
cultivar (Coppens d’Eeckenbrugge &C Duval, 1995).
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2.6.4 HIBRIDAÇÃO (HÍBRIDOS F,)

Os maiores programas de hibridação foram planejados com o objetivo de 
produzir cultivares para industrialização ou para duplo uso (consumo in natura e 
industrialização), tomando-se como ponto de referência a cultivar ‘Smooth Cayenne’ 
(Py et al., 1984). Esses programas visavam, principalmente, aumentar o rendimento 
da cultura, reduzir o ciclo, mediante obtenção de plantas com rebentÕes basais em 
pequeno número, porém precoces, obter um fruto cilíndrico de polpa amarela, com 
um conteúdo de açúcar e acidez mais estáveis e com elevado teor de vitamina C, 
obter plantas com pedúnculo firme, sem aumentar o diâmetro do eixo do fruto e 
obter plantas com folhas sem espinhos. Estes objetivos correspondem ao 
desenvolvimento de uma cultivar para superar ‘Smooth Cayenne’ e não ao objetivo 
principal de selecionar cultivares alternativas (Coppens d’Eeckenbrugge & Duval, 
1995).

Considerando-se a heterozigose dos genitores que normalmente são usados 
nas hibridações e o grande número de caracteres usados na seleção, torna-se 
necessária a produção de populações híbridas muito grandes para aumentar a chance 
de sucesso na seleção (Cabot, 1989). Tem-se observado uma ampla variabilidade 
entre os híbridos de uma mesma geração F , em consequência da heterozigose das 
cultivares genitores que induz grande segregação e recombinação e explica a 
baixa freqüência de manifestações de heterose nas famílias produzidas (Collins, 
1960).

Uma inflorescência do abacaxizeiro produz, em média, 150 flores, as quais 
vão se abrindo paulatinamente (cinco a dez por dia) da base para o ápice (Figura 
1). As polinizações devem ser feitas imediatamente após a antese, entre seis e oito 
horas da manhã, diariamente, até que todas as flores se abram (Collins, 1960). 
Para a realização das polinizações programadas, recomenda-se a proteção das 
inflorescências dos genitores femininos, visando evitar contaminações com pólen 
de origem desconhecida. Um fruto oriundo de flores polinizadas produz de 200 a 
2.000 sementes, dependendo da compatibilidade entre os genitores (Cabral & 
Matos, 1989).

As sementes de abacaxi são pequenas, medindo, em média, 5 mm de 
comprimento por 2 mm de 
largura (Figura 2). 
Geralmente, são viáveis e 
aparentemente não exibem 
dormência.

A germinação ocorre 
de quatro a seis semanas em 

.. condições ideais de tem- 
1 peratura (22°C a 24°C) e 
í saturação de água (Loison- 
» Cabot, 1990), originando 
7 plântulas. Sementes em fase 
- inicial de germinação podem 

ser vistas na Figura 3.FIGURA 1. Inflorescência do abacaxizeiro.
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FIGURA 2. Sementes de abacaxi obtidas de cruzamentos.

FIGURA 3. Sementes de abacaxi em fase inicial de germinação.

1.6.5 CRUZAMENTOS 
COMPLEMENTARES

A eliminação de 
características desfavoráveis dos 
híbridos, bem como a 
recuperação de características 
favoráveis, podem ser 
conseguidas pelo cruzamento 
entre dois híbridos ou por 
retrocruzamentos. Contudo, 
no caso de cruzamentos entre 
híbridos, deve-se evitar o 
cruzamento de genitores 
relacionados, que resulte em 
certa consangüinidade. Para 
evitar este problema, pode-se 
usar um parental não 
relacionado com o híbrido, 
sendo necessário que se 
disponha de outros genitores 
com vários caracteres favoráveis 
(Coppens d’Eeckenbrugge & 
Duval, 1995).

2.6.6 CULTURA DE TECIDOS

Os meios usados em cultura de tecidos vegetais contêm substâncias que podem 
induzir a formação de variantes, os quais apresentam diferenças fenotípicas em relação 
à planta-mãe que está sendo micropropagada (Cabot, 1987). Plantas de abacaxi da 
cultivar ‘Smooth Cayenne’, quando propagadas por cultura de tecidos, apresentaram 
variações na regularidade dos espinhos e coloração da folha (Wakasa, 1979).

Esta técnica pode ser utilizada em abacaxi para se obter variantes com características 
superiores. Caso um variante apresente alguma característica desejável, deve ser selecionado 
para produção de uma nova variedade. Outra possibilidade do uso da cultura de tecidos 
no melhoramento genético do abacaxi é na seleção z» vitro de genótipos resistentes a 
doenças, mediante a incorporação de metabólitos do patógeno no meio de cultura.

A cultura de tecidos também pode ser utilizada para multiplicação rápida de 
genótipos selecionados em programas de melhoramento, objetivando reduzir o tempo 
para lançamento de novas cultivares, na conservação e intercâmbio de germoplasma.

2.6.7 MUTACÊNESE

Substâncias mutagênicas podem ser aplicadas em diversas partes da planta 
para induzir mutações somáticas. Este procedimento, teoricamente, possibilita a 
criação de fenótipos com características especiais, que dificilmente seriam obtidos 
pelas técnicas de hibridação. A mutagênese tem sido pouco utilizada no melhoramento 
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genético do abacaxi para promover a diferenciação de clones em variedades comerciais 
(Coppens d’Eeckenbrugge & Duval, 1995). Considerando-se que a variabilidade 
natural disponível é ampla e ainda não foi suficientemente explorada, justifica-se a 
não utilização da mutagênese em programas de melhoramento de abacaxi.

2.6.8 POLIPLÓIDES

Indivíduos triplóides podem ser obtidos pela união de óvulo diplóide - sem 
redução dos cromossomos na meiose - com pólen normal haplóide (Loison-Cabot, 
1990). Também pode-se obter tetraplóides mediante o tratamento de coroas jovens 
com colchicina (0,2% a 0,4%) (Py et al., 1984). Esses tetraplóides cruzados com 
indivíduos diplóides, possibilitam a produção de triplóides. Entretanto, as 
características inerentes aos poliplóides, a exemplo de crescimento lento e baixo 
conteúdo de açúcar no fruto, não justificam a poliploidização em abacaxi. Contudo, 
apesar do método demandar muito trabalho e gerar resultados incertos, Dujardin 
(1991) propôs o uso de tetraplóides em hibridações que permitiríam combinar em 
um triplóide o genoma inteiro de uma variedade comercial diplóide, com a metade 
do genoma de outra variedade ou de uma espécie selvagem diplóide, com características 
complementares, mas tal procedimento não evitaria a recombinação sexual no genoma 
parental tetraplóide.

2.6.9 TRANSFORMAÇÃO GENÉTICA

As técnicas modernas de transformação genética permitem introduzir um 
gene ou grupos de genes em um clone, sem modificar suas principais características. 
Essas técnicas têm sido pouco usadas em abacaxi, mas abrem novas perspectivas para 
o melhoramento desta planta.

O desenvolvimento de resistência genética à murcha associada à cochonilha 
Dysmicoccus brevipes e relacionada com a interferência de um vírus pode ser obtido 
transferindo-se parte do material genético desse vírus para o genoma do abacaxizeiro, 
mediante técnicas de transformação genética (Coppens d’Eeckenbrugge & Duval, 
1995). Outras transformações também podem ser consideradas, como o bloqueio de 
genes responsáveis pela produção de etileno, a fim de inibir a floração natural e 
transferência de resistência a nematóides (Leal & Coppens d’Eeckenbrugge, 1996).

Para uma maior utilização dessas técnicas no melhoramento genético do 
abacaxizeiro tornam-se necessários trabalhos de mapeamento genético.

2.7 MELHORAMENTO VISANDO RESISTÊNCIA À FUSARIOSE

A fusariose do abacaxi, ocasionada pelo fungo Fusarium subglutinans é o 
principal problema fitossanitário da cultura no Brasil, causando elevadas perdas na 
produção de frutos (Cabral et al., 1985).

O melhoramento visando à obtenção de cultivares resistentes a doenças não 
difere, fundamentalmente, do melhoramento para outros caracteres. Qualquer método 
apropriado para a espécie em questão pode ser utilizado, desde que existam genes 
que confiram resistência a essa doença. Quando o parental resistente puder contribuir 
com outras características referentes à qualidade e produtividade, pode-se adotar os 
métodos genealógico ou da população, com cruzamentos simples, para se obter as 
populações segregantes. Quando a resistência ocorre em tipos que não podem ser 
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utilizados comercialmente por suas características agronômicas desfavoráveis, usam- 
se os métodos genealógico ou do retrocruzamento (Allard, 1966).

As cultivares de abacaxi apresentam comportamento diferenciado com relação 
à resistência à fusariose. Sob condições naturais de infecção, ‘Perolera’, ‘Pina Negra, 
‘Rondon’, ‘Tapiricanga’, ‘Amapá’, ‘Amarelo-de-Uaupés’, ‘Cabezona’, ‘Turi Verde’ e 
‘Ver-o-Peso’, comportaram-se como resistentes (Giacomelli &Teófilo Sobrinho, 1984). 
Sob condições de inoculação artificial, as cultivares ‘Ananás São Bento’, Alto Turi’, ‘Huitota’, 
‘Roxo de Tefé’, ‘Fernando Costa’, ‘Inerme CM’, ‘Perolera’ e ‘Primavera’ expressaram reação 
de resistência à fusariose (Souto & Matos, 1978; Cabral etal., 1985).

Os estudos relativos ao controle genético da fusariose encontram-se ainda 
em fase inicial, mas apresentam-se como alternativa promissora para a obtenção de 
cultivares comerciais com resistência (Ventura et al., 1993). A avaliação de 
descendências oriundas do cruzamento ‘Perolera’ x ‘S. Cayenne’ tem possibilitado a 
seleção de híbridos resistentes e com potencial para se tornarem cultivares comerciais 
(Cabral & Matos, 1989; Cabral & Matos, 1995).

A Embrapa Mandioca e Fruticultura desde 1984 vem desenvolvendo um 
programa de melhoramento genético dirigido ao abacaxizeiro, objetivando 
desenvolver cultivares resistentes à fusariose com características comerciais (Cabral 
et al.,1997). As fontes de resistência ‘Perolera’, 'Primavera’ e ‘Roxo de Tefé’ são 
cruzadas com ‘Pérola’ e ‘Smooth Cayenne’ (suscetíveis) para produção de populações 
segregantes, nas quais são efetuadas as avaliações e seleções preliminares (Cabral & 
Matos, 1986).

Após a polinização controlada e fertilização, as sementes obtidas são semeadas em 
placas de Petri, utilizando-se como substrato o papel de filtro umedecido com água destilada. 
Completada a germinação, procede-se o transplante dos seedlings para canteiros móveis 
de isopor, os quais são colocados em casa de vegetação, onde permanecem por seis a oito 
meses, até as plantas atingirem o tamanho adequado para inoculação.

A inoculação artificial é realizada imergindo-se plantas com 10-15 cm de 
altura, contendo ferimentos na região do colo, numa suspensão de F. subglutinans, 
104 conídios/mL, por três minutos. Decorridos 100 dias da inoculação, os genótipos 
suscetíveis e as plantas da cultivar testemunha usadas como referência já se encontram 
completamente mortos.

Os genótipos sobreviventes à inoculação e que, conseqüentemente, se 
comportaram como resistentes, bem como aqueles com folhas sem espinhos, são 
plantados em campo, para serem avaliados durante o ciclo sexual, de acordo com o 
critério de seleção. Além da resistência, são observados outros caracteres adicionais, 
como: altura da planta até a base do fruto, comprimento e diâmetro do pedúnculo, 
espinescência, número de mudas na colheita (filhotes e rebentões), peso do fruto 
sem coroa, peso e comprimento da coroa, comprimento e diâmetro do fruto, forma 
e coloração do fruto, cor da polpa, diâmetro do eixo do fruto, ocorrência de sementes, 
teores de sólidos solúveis totais e acidez titulável.

Os híbridos selecionados como promissores no ciclo sexual são submetidos a 
duas avaliações clonais para se observar a estabilidade das características observadas 
na seleção. Nesta fase são utilizadas todas as mudas produzidas pelo híbrido 
selecionado, sendo, portanto, variável o número de mudas por genótipo.
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Os clones elites selecionados nas avaliações clonais são posteriormente 
avaliados em experimentos de competição de clones, implantados em diferentes 
ecossistemas, utilizando-se as cultivares ‘Pérola’ e ‘Smooth Cayenne’ como referência.

No programa desenvolvido pela Embrapa Mandioca e Fruticultura foram 
avaliados 30.200 híbridos, o que possibilitou a seleção preliminar de 57 genótipos 
durante o ciclo sexual. Estes híbridos apresentaram várias características favoráveis, 
além de resistência à fusariose. Os genótipos que mantiverem essas características na 
fase de avaliação clonal poderão ser recomendados como cultivares.

Vale destacar que a utilização de cultivares resistentes à íusariose possibilitará 
um incremento de 30% a 40% na produtividade da cultura, reduzindo os custos de 
produção, visto que será eliminada a aplicação de fungicidas no controle da doença. 
Além disso, obtém-se um produto de melhor qualidade aliado a uma melhor proteção 
ambiental.

2.8 CONSIDERAÇÕES FINAIS E PERSPECTIVAS

O melhoramento do abacaxi por hibridação vem sendo praticado há mais de 
100 anos. Apesar de ter gerado muito conhecimento básico sobe genética, ainda não 
possibilitou o desenvolvimento de uma nova cultivar superior à ‘Smooth Cayenne’, 
que continua predominando nos plantios comerciais em todo o mundo. Desse modo, 
supõe-se que todas as cultivares de importância comercial foram originadas de seleções 
feitas pelos Ameríndios, durante o período pré-colombiano.

Os programas de melhoramento genético do abacaxizeiro poderiam ser orientados 
para atender as demandas atuais do mercado de fruta in natura, obtendo cultivares de 
frutos de melhor qualidade, de maior vida de prateleira, mais adequado ao transporte e 
conservação, de polpa firme e de elevado teor de ácido ascórbico. Como em outras frutas, 
também deveria ser prioritário a criação de cultivares com casca de cor mais atraente. 
Considerando-se os resultados pouco favoráveis obtidos pelos programas de 
melhoramento genético do abacaxi que já foram até então desenvolvidos em todo o 
mundo, na concepção de novos programas propõe-se:

a) Intensificar estudos de genética básica, tais como: citogenética, herdabilidade, 
heterose, combinação de genitores, efeitos da homozigose, marcadores 
moleculares e mapeamento genético;

b) Ampliar a base genética útil para o melhoramento. Para isso tornam-se 
imprescindíveis a caracterização e avaliação do germoplasma disponível, além 
do pré-melhoramento. A avaliação de recursos genéticos pode indicar 
caracteres potencialmente úteis para o melhoramento;

c) Reduzir a taxa de recombinação, produzindo híbridos a partir de genitores menos 
heterozigotos, obtidos por autofecundação. Deve-se estudar os efeitos da 
homozigose nesta linha de trabalho;

d) Refletir sobre os métodos clássicos de melhoramento e ampliar os trabalhos com 
técnicas de biologia molecular, engenharia genética e associar essas técnicas 
com o melhoramento clássico;

e) Definir objetivos específicos bem delineados visando obter cultivares específicas 
para consumo de fruto in natura e outras para indústria, abandonando o 
conceito de cultivar de duplo uso e promovendo uma diversificação varietal.
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Adotando-se esses procedimentos espera-se que os programas de 
melhoramento atinjam os objetivos propostos e que o lançamento de novas cultivares 
ocorra frequentemente em menor espaço de tempo.

3. MELHORAMENTO GENÉTICO DA ACEROLA

3.1 CLASSIFICAÇÃO BOTÂNICA

A acerola, também conhecida como cereja-das-antilhas, pertence à ordem 
Rutales, família Malpighiaceae, gênero Malpighia. Segundo Joly (1976), a família 
Malpighiaceae compreende cerca de 63 gêneros, de ampla distribuição nas regiões 
tropicais, especialmente americanas.

Ao nível de espécie, a classificação botânica da acerola é bastante controvertida. 
Sua designação mais comum tem sido Malpighia glabra (L.), sendo M. punicifolia 
(L.) a principal sinonímia (Marino Netto,1986; Alves, 1993b). A esse respeito, Alves 
(1993b) com base em publicação realizada por Asenjo (1980), comenta que estudos 
conduzidos nos herbários de Linneau, entre outras fontes de informações, indicam 
que o nome correto para essa espécie é M. emarginata D.C. Amorim1, por sua vez, 
entende que o termo M. punicifolia é mais recomendável.

3.2 ORIGEM E DISPERSÃO

A acerola teve sua origem na América Tropical, vegetando de forma natural 
na região banhada pelo Mar das Antilhas, a saber, Sul do México, América Central e 
Norte da América do Sul, sendo incerto, porém, o local exato de seu surgimento 
(Marino Netto, 1986; Alves & Menezes, 1995). Sua dispersão inicial deu-se muito 
antes do descobrimento da América, contando com a ação de pássaros e nativos, que 
a disseminaram de ilha em ilha na Região do Caribe (Marino Netto, 1986; Couceiro 
citado por Alves & Menezes, 1995).

Em 1880, a partir de Havana, Cuba, a acerola foi introduzida na Flórida, EUA, 
onde, já nos idos de 1887-1888, figurava em catálogos de viveiristas comerciais (Marino 
Netto, 1986; Couceiro citado por Alves & Menezes, 1995). Em abril de 1958, a Prof. 
Maria Celene Cardoso de Almeida levou-a, via sementes, de Porto Rico para a Universidade 
Federal Rural de Pernambuco. Sobre o assunto, Marino Netto (1986) comenta que o 
catálogo de plantas dos viveiros Dierberger, Limeira-SP, em 1940, já dispunha de mudas 
de cereja-das-antilhas. Há evidências, contudo, de que a acerola já era cultivada no Brasil 
desde a primeira metade do século XIX na Quinta de São Cristovão, Cidade do Rio de 
Janeiro, segundo indicações de Franz Niedenzu (Niedenzu, 1928).

Atualmente, além da Região do Caribe, a acerola é cultivada principalmente 
no Brasil e nos Estados Unidos da América do Norte (Flórida e Havaí), também 
sendo encontrada em outros países, a exemplo do Japão, Tailândia e Vietnã.

3.3 RECURSOS GENÉTICOS

Com a finalidade de coletar, conservar, caracterizar e avaliar a variabilidade 
genética disponível, foi constituído o Banco Ativo de Germoplasma (BAG) de Acerola 
da Embrapa Mandioca e Fruticultura, em Cruz das Almas-BA, que conta atualmente 
com 154 acessos obtidos de amostragens realizadas principalmente em pomares
'AMORIM, A.M. de A. (Universidade Estadual de Santa Cruz - UESC. Ilhéus) Comunicação pessoal, 1999. 
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comerciais localizados nas regiões Nordeste, Norte e Sudeste do Brasil. Esse germoplasma 
vem sendo mantido em campo, mediante propagação por enxertia (garfagem no topo), 
na razão de cinco plantas por acesso, observando-se um espaçamento de 4m x 5m.

A caracterização do germoplasma considera diversos caracteres, a partir dos 
quais pretende-se definir uma lista de descritores mínimos (Oliveira & Soares Filho, 
1994; Oliveira & Soares Filho, 1998a). Essa relação de descritores será baseada nos 
seguintes caracteres: a) planta (conformação da copa; altura e diâmetro da copa; 
diâmetro do caule; coloração, textura, dimensões e formatos foliares; pilosidade na 
folha e no ramo); b) inflorescência (tipo de florescimento; densidade de inflorescência; 
número de flores na panícula; coloração dos lóbulos da corola das flores); c) fruto 
(número de frutos por panícula; uniformidade de distribuição e maturação de frutos; 
capacidade de aderência do pedúnculo no fruto e no ramo; coloração da casca do 
fruto imaturo e maduro; coloração da polpa de frutos maduros; formato do fruto; 
textura da casca e presença de sulcos na superfície do fruto; peso, comprimento e 
diâmetro do fruto; aroma, consistência, oxidação e peso da polpa; relação polpa/ 
semente; teor de sólidos solúveis totais e de acidez; relação acidez/sólidos solúveis 
totais; percentagem de ácido ascórbico e açúcares totais; teores totais de carotenóides, 
pectina e antocianina na polpa de frutos); d) sementes (número de sementes por 
fruto, formato, peso fresco, percentagem de germinação).

3.4 MELHORAMENTO GENÉTICO

A importância econômica da acerola advêm principalmente do elevado teor 
de vitamina C de seus frutos. Dentre os problemas com os quais a cultura se defronta 
um dos mais importantes é o pequeno número de variedades disponíveis no Brasil. A 
introdução de variedades de acerola de países como Porto Rico e Estados Unidos da 
América do Norte (Flórida e Havaí) constitui iniciativa de grande interesse (Oliveira 
& Soares Filho, 1995).

Em razão do emprego de mudas propagadas por sementes, os pomares 
comerciais brasileiros apresentam ampla variabilidade entre indivíduos, sendo comum 
a ocorrência de expressivas variações entre plantas, compreendendo diversos caracteres, 
como: arquitetura da copa, vigor da planta, produtividade, qualidade de frutos, entre 
outros (Almeida & Araújo 1992; Alves, 1989; Alves, 1993b). Essa variabilidade 
genética possibilita a seleção de genótipos agronomicamente promissores, os quais, 
mediante o emprego de técnicas já conhecidas de propagação vegetativa, como a 
estaquia e garfagem, podem ser clonados e assim introduzidos como novas variedades 
nos sistemas de produção, contribuindo com a melhoria dos níveis de produtividade 
e qualidade de frutos. Como exemplo de variedades atualmente usadas pelos 
produtores pode-se citar as variedades ‘Okinawa’, ‘Flor Branca’, ‘Coopama n° 1’ e 
‘Sertaneja (Embrapa Semi-Árido, 1998).

A recomendação de variedades é um dos objetivos do Programa de 
Melhoramento Genético de Acerola da Embrapa Mandioca e Fruticultura, que 
inicialmente vem sendo realizado através da caracterização e avaliação dos genótipos 
presentes em seu Banco Ativo de Germoplasma, com o uso dos descritores já 
mencionados. Com base nesta caracterização, cinco acessos foram preliminarmente 
selecionados com boas características de frutos para processamento: alto conteúdo de 
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vitamina C, em torno de 1500 mg de ácido ascórbico/1 OOg de polpa em frutos maduros, 
teor de sólidos solúveis totais superior a 6,5° Brix, frutos de tamanho médio e polpa 
firme. Da mesma forma, outros genótipos que apresentam boas características de fruto 
para consumo in natura têm sido selecionados como variedade de mesa: frutos de 
tamanho médio a grande, de casca lisa e cor vermelho-alaranjada, polpa firme, alaranjada, 
com teor de vitamina C em torno de 1000 mg de ácido ascórbico/100 g de polpa, alta 
relação polpa/semente e boa palatabilidade. Genótipos de acerola com potencial para 
serem utilizados como planta ornamental e/ou porta-enxerto também têm sido obtidos.

A necessidade de desenvolvimento de protocolos que permitam a multiplicação 
rápida de genótipos indicados como variedades através da micropropagação é uma 
ação de pesquisa a ser realizada concomitante com a recomendação de variedades de 
acerola, com o intuito de viabilizar sua adoção. Além disso, o reconhecimento de 
agentes bióticos (pragas, doenças, ervas daninhas) e abióticos (relacionados ao clima 
e solos) e seu efeito na produção deve sempre ser levado em conta na seleção das 
variedades mais apropriadas para cada região.

Ações de pesquisa dirigidas para a identificação de genótipos de acerola 
suscetíveis/resistentes a nematóides têm sido executadas, porém sem sucesso até o 
momento. Espécies e raças de nematóides formadores de galhas em acerola, 
identificadas mediante o emprego de eletroforese, permitiram reconhecer as raças 1, 
2, 3 e 4 de Meloidogyne incógnita, raça 2 de M. arenaria e a espécie M. javanica em 
áreas de plantio em diversos Estados brasileiros. Dos 10 genótipos de acerola testados 
com relação à reação a M. javanica e M. arenaria raça 2, todos mostraram-se suscetíveis 
com base no índice de massa de ovos (Costa et al., 1999). Como estes nematóides 
causam perdas na produção e redução no período de vida útil das plantas, deve-se 
continuar buscando fontes de resistência/tolerância.

O BAG Acerola, além disso, vem sendo utilizado no levantamento de insetos 
associados a esta fruteira, objetivando a identificação de espécies causadoras de danos 
econômicos, estando previstas avaliações complementares em áreas comerciais. Dentre 
os insetos praga identificados em associações com acerola encontram-se o bicudo- 
do-botão-floral (Anthonomus acerolae), o percevejo-vermelho-pequeno {Crinocerus 
sanctus), o pulgão {Aphis spiraecola), a mosca-das-frutas (Ceratitis capitata), aortézia- 
dos-citros {Ortheziapraelonga), a cigarrinha {Bolbo nota tuberculatd) e o minador-da- 
folha {Physocorina scabra) (Nascimento et al., 1998; 1999). Segundo informações 
disponíveis, dentre estas espécies o bicudo-do-botão-floral, o percevejo-vermelho- 
pequeno e o pulgão são prioritários como objeto de pesquisa. Observações de campo 
indicam a existência de diferenças quanto à suscetibilidade dos acessos do BAG no 
tocante ao ataque de ortézia e do bicudo-do-botão-floral, justificando a realização de 
pesquisas no sentido de selecionar genótipos com valor comercial e que apresentem 
menor preferência por parte destas e de outras pragas.

4. MELHORAMENTO GENÉTICO DA BANANA

4.1 CLASSIFICAÇÃO BOTÂNICA

A bananeira {Musa spp.) apresenta um sistema radicular fasciculado, ausência 
de câmbio vascular e flores tipicamente trímeras, sendo incluída na classe Liliopsida, 
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subclasse Zingiberidae e superordem Lilianae (Cronquist, 1981). A presença do 
perigônio colorido e ovário aderente e infero permite classificá-la na ordem 
Zingiberales (Scitamineae) (Takhtajan, 1953). Esta ordem apresenta oito famílias; 
Musaceae, Cannaceae, Marantaceae, Zingiberaceae, Lowiaceae, Costaceae, 
Heliconiaceae e Strelitziaceae (Belalcázar Carvajal, 1991), com diferentes números 
de gênero (Simmonds, 1973): Lowiaceae, um gênero (Orchydanthd)-, Cannaceae, 
um gênero (Cannd)-, Musaceae, dois gêneros (Musa e Ensete)-, Strelitziaceae, quatro 
gêneros (Strelitzia, Heliconia, Ravenalae. Phenakospermum)-, Marantaceae, 25 gêneros, 
destacando-se o Calathea com diversas espécies ornamentais e Zingiberaceae, 45 
gêneros, sendo Zingiber o mais importante comercialmente.

Embora Simmonds (1973) tenha identificado apenas dois gêneros (Musa e 
Ensete) na família Musaceae, sabe-se atualmente que tal família possui mais de dois 
gêneros pois é dividida em três subfamílias: Heliconoideae, Strelitzoideae e Musoideae. 
Os gêneros Ensete e Musa pertencem à subfamília Musoideae, sendo que ao gênero 
Musa pertencem as bananeiras com frutos comestíveis. Segundo Valmayor et al. (1991) 
este gênero foi criado por Karl Linneau, provavelmente em homenagem ao romano 
Antonius Musa, físico do primeiro imperador de Roma, Octavio Augustus.

O gênero Musa está subdividido nas seções Australimusa, Callimusa, 
Rhodochlamys e Eumusa de acordo com o número de cromossomos, de tal forma 
que o genoma com 11 cromossomos é característico de Eumusa e Rhodoclamys, 
enquanto que 10 cromossomos constitui o número básico de Callimusa e 
Australimusa. A seção Eumusa apresenta a maior dispersão geográfica e inclui as 
espécies: Musa schyzocarpa (Simmonds), M. basjoo (Siebold), M. itinerans (Cheesman), 
M. nagensium (Prain), M. flaviflora (Simmonds), M. sikkimensis (Kurz), M. cheesmani 
(Simmonds), M. balbisiana (Colla), M. acuminata (Colla) e M. halabanensis (Meijer) 
(Tezenas du Montcell, 1988).

O gênero Musa foi classificado inicialmente por Linneau em apenas duas 
espécies, Musa sapientum e Musa paradisíaca. À primeira espécie pertence as bananeiras 
cujos frutos são consumidos in natura ou crus, sendo classificadas como Musa 
paradisíaca, aquelas normalmente utilizadas cozidas ou fritas. Esta classificação, sem 
base científica, é notadamente artificial (Simmonds, 1966).

Segundo Cheesman (1948), M. sapientum corresponde a um clone em 
Trinidad conhecido como ‘Silk Fig’ e na Venezuela como ‘Cambur Manzano’, 
enquanto que M. paradisíaca é o plátano ‘Dominico’ da Venezuela. Portanto, conclui 
o autor que Linneau não teve oportunidade de conhecer as diversas espécies e 
variedades de Musa, limitando-se em sua classificação aos clones citados anteriormente.

4.2 ORICEM E EVOLUÇÃO

O centro de origem da maior parte do germoplasma de bananeira está 
localizado no continente asiático. Outros centros secundários ocorreram na África 
Oriental e em algumas ilhas do Pacífico levando ainda uma considerável variabilidade 
genética na África Ocidental (Champion, 1967). As cultivares encontradas nestas 
regiões evoluíram de espécies selvagens e apresentam três níveis cromossômicos, 
existindo diplóides com 22 cromossomos (2x), triplóides com 33 (3x) e tetraplóides 
com 44 (4x), que são múltiplos do número básico ou genoma (n=l 1), sendo que a 
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origem de triplóides a partir dos diplóides e de tetraplóides a partir dos triplóides é 
facilmente constatada através de cruzamentos experimentais (Shepherd, 1984).

Cruzamentos interespecíficos entre M. acuminata Colla e M. balbisiana Colla 
deram origem à maioria dos genótipos de bananeira atualmente em uso para 
alimentação, razão pela qual as plantas geradas destes cruzamentos apresentam 
características das duas espécies (Simmonds, 1973). Estes híbridos podem apresentar 
diversas ploidias, verificando-se casos com 20, 22, 33, 44, 55, 77 e 88 cromossomos, 
onde se encontram inclusive vários tipos de aneuploidias. A espécie M. acuminata é 
seminífera, com diversas subespécies, enquanto que a M. balbisiana, também 
seminífera, é mais vigorosa.

Um estudo desenvolvido por Cheesman (1948) explicou a participação das 
espécies M. acuminata e M. balbisiana na origem das bananeiras com frutos 
comestíveis. Simmonds & Shepherd (1955) comprovaram estes resultados através 
de estudos taxonômicos baseados em 15 características morfológicas das duas espécies, 
embora não descartassem a possibilidade da contribuição, em pequena escala, de 
outras espécies, como a M. schyzocarpa, oriunda da Nova Guiné. Desta forma, nesta 
ilha, é possível a ocorrência de combinações como AS e ABBS. Os estudos destes 
autores levaram à constatação dos seguintes grupos (genômicos): diplóides-AA e AB; 
triplóides- AAA, AAB e ABB; tetraplóides-AAAA, AAAB, AABB e ABBB, sendo 
esta classificação adotada em todo o mundo. Além dos grupos genômicos, foi 
estabelecido o uso do termo subgrupo para denominar um complexo de cultivares 
originárias através de mutações de uma única cultivar original (Shepherd etal., 1984), 
como no caso do grupo AAA, subgrupo Cavendish e do grupo AAB, subgrupos 
Prata e Terra, no Brasil.

4.3 MÉTODOS DE MELHORAMENTO

As primeiras tentativas de pesquisas na área de melhoramento genético da 
bananeira ocorreram em três diferentes locais, Trinidad em 1922, Jamaica em 1924 e 
Honduras em 1930, sendo motivadas pela murcha de Fusarium (mal-do-Panamá) 
que infestou a cultivar Gros Michel. O objetivo principal era produzir uma bananeira 
com todas as qualidades da ‘Gros Michel’, mas com resistência ao mal-do-Panamá. 
No início da década de 1930, foi sintetizado o primeiro tetraplóide a partir do 
cruzamento de ‘Gros Michel’, triplóide (AAA), usado como genitor feminino, com a 
espécie silvestre diplóide Musa acuminata, subespécie malaccensis. Foi então criado 
um sistema de hibridação que permitia o melhoramento de algumas cultivares 
triplóides de bananeira, que continua sendo universalmente usado, com resultados 
satisfatórios (Shepherd., 1992).

Atualmente, além do melhoramento convencional, técnicas modernas, como 
a hibridação somática e a engenharia genética vêm sendo utilizadas com sucesso no 
melhoramento da bananeira (Matsumoto & Oka, 1997a).

4.3.1 INTRODUÇÃO E SELEÇÃO DE CLONES

A aquisição de germoplasma promissor introduzido de outras regiões pode 
atingir os mesmos propósitos de um programa de melhoramento para obtenção de 
variedades superiores. Assim, a introdução é considerada como um método de 



498 Recursos Genéticos e Melhoramento - Plantas

melhoramento, visto que fornece a variabilidade genética necessária para a obtenção 
de cultivares e/ou seleção de clones (Elliott, 1958; Allard, 1966).

As atividades de melhoramento genético da bananeira na Embrapa foram 
iniciadas em 1983, com a introdução de germoplasma nacional e coleta ao nível 
internacional (Alves, 1993a; Dantas et al., 1993), formando assim o Banco Ativo de 
Germoplasma (BAG) de Banana, que é constituído de 283 acessos dos quais 87% 
são cultivares e 13% espécies selvagens. Dentre estas últimas predominam a Musa 
acuminata e a Aí. balbisiana. Os acessos do grupo genômico AAB, cujos representantes 
mais importantes no Brasil são as cultivares Prata, Pacovan, Prata Anã, Maçã, Mysore 
e Terra, são os que ocorrem com maior freqüência (36%). Em seguida destacam-se 
os acessos dos grupos AA e AAA representados, no país, respectivamente pela ‘Ouro’ 
e pelas cultivares Caru Verde, Caru Roxa, São Tomé, Nanica, Nanicão e Grande 
Naine. Os grupos AB, AAAB e AAAA, embora presentes, ocorrem em baixa freqüência 
(Silva & Shepherd, 1991). Resultados da caracterização dos acessos, estão em catálogo 
recentemente publicado na Embrapa (Silva et al., 1999).

A avaliação do germoplasma de banana levou à identificação dos acessos 
diplóides (AA) promissores (espécies silvestres Calcutta, Madang e Malaccensis; 
cultivares Lidi, Sinwobogi, Tjau Lagada, Tuu Gia e Heva e híbridos M-48, M-53, 
M-61, F2P2e F3P4) usados no programa de melhoramento, e de cultivares triplóides 
(AAB) que apresentam boas características agronômicas e/ou resistência/tolerância à 
pragas e doenças, a exemplo da ‘Pacovan’, ‘Prata Anã’, ‘Caipira’, ‘Thap Maeo’ já 
recomendadas aos agricultores e ‘Figue Pome Naine’, cultivar tipo ‘Maçã’, com porte 
baixo (Silva eia/., 1997).

Em bananeira ocorrem variações somaclonais ao nível muito superior ao que 
se observa na maioria das outras culturas (provavelmente devidas à instabilidade 
mitótica), que não são exclusivas da cultura de tecidos, sendo também observadas 
em campo, porém em freqüências menores (Shepherd, 1984; Withers, 1992). Desta 
forma, pode ser explicado o aparecimento de d- zenas de cultivares do grupo genômico 
(AAA), subgrupo Cavendish, e de cultivares AAB como a ‘Pacovan’, mutante da 
‘Prata. Assim, a prática de seleção de clones superiores pode contribuir para aumentos 
significativos da produção e melhoria da qualidade dos frutos em bananeira. 
Lichtemberg (1997) destacou a importância da seleção de mutantes naturais na 
bananicultura de Israel, da África do Sul, da Austrália e da Espanha (Ilhas Canárias). 
Em Israel, empresas particulares mantêm programas de melhoramento usando a seleção 
de clones para obtenção de novas cultivares Cavendish (Khayat et al., 1998). Mudas 
micropropagadas destes novos clones têm sido exportadas para todo o mundo, inclusive 
para as Américas Central e do Sul e, mais recentemente, para o Nordeste do Brasil.

Embora mais difícil do que obter materiais superiores em qualidade, 
produtividade, arquitetura e porte da planta, é possível selecionar mutantes mais 
resistentes a pragas e doenças (Hwang & Ko, 1990).

4.3.2 MELHORAMENTO POR HIBRIDAÇÃO

A indução de mutações, o uso da engenharia genética e a hibridação 
convencional são técnicas de possível aplicação em bananeira. Atualmente, entretanto, 
somente a hibridação tem-se mostrado eficaz no seu melhoramento.
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Obviamente, face à esterilidade feminina das bananeiras comestíveis, não 
basta apenas existir a variabilidade genética básica. Também deve haver opções de 
hibridação para o aproveitamento dessa variabilidade na geração de novas cultivares 
com características melhoradas. No entanto, a experiência tem mostrado que a 
esterilidade feminina das cultivares existentes não é totalmente absoluta. A maioria 
delas, em todos os níveis de ploidia, é capaz de produzir sementes em polinizações 
controladas, com maior ou menor freqüência. Essa produção é geralmente mais 
evidenciada após fertilizações com pólen haplóide A, originário de formas selvagens, 
cultivares e híbridos de constituição AA (Dantas et al., 1997).

Na formação do gameta feminino, acredita-se que a meiose seja o 
acontecimento predominante em todos os casos, tanto em espécies selvagens como 
em híbridos ou cultivares. Contudo, duas outras situações podem ocorrer 
proporcionando a formação de megásporos e sacos embrionários com o número 
cromossômico maternal ou a produção de megásporos e sacos embrionários com o 
número cromossômico maternal duplicado (dupla restituição). Esses dois últimos 
padrões são conseqüência da não redução dos cromossomos na meiose, podendo 
ocorrer em diplóides, mas sendo, mais frequentes em triplóides. Todavia são pouco 
comuns em tetraplóides (Dantas et al., 1997).

A fertilização de sacos embrionários com número cromossômico maternal 
duplicado pode conduzir a sementes viáveis, mas não a plantas úteis. A fertilização 
de sacos não reduzidos diplóides ou triplóides favorece a obtenção de resultados 
desejáveis em programas de hibridação, visando novos genótipos triplóides ou 
tetraplóides, seja diretamente ou por cruzamentos secundários posteriores. Podem 
ser consideradas quatro classes de hibridação, a saber (Dantas et al., 1997):

a) Triplóides resultantes de cruzamentos de diplóides com diplóides, com a 
recombinação originária apenas do parental diplóide masculino. As sementes obtidas 
a partir de genitores femininos AA com o pólen A normalmente contêm embriões 
que são novamente diplóides, originando-se de células-ovo com apenas 11 dos 22 
cromossomos maternais. Excepcionalmente, as células-ovo podem ser dotadas de 
todos os 22 cromossomos maternais ou até desse número duplicado e que após serem 
fertilizadas por pólen haplóide, geram embriões triplóides e pentaplóides, 
respectivamente. Teoricamente, existem as mesmas alternativas a partir de plantas 
AB, sejam cultivares existentes ou híbridos sintetizados. Foi dessa maneira que as 
cultivares triplóides supostamente evoluíram, sendo esta a principal opção para a 
produção artificial de novas cultivares triplóides.

b) Tetraplóides resultantes de cruzamentos de triplóides com diplóides, com 
a recombinação originária apenas do parental diplóide masculino. Uma cultivar 
triplóide com um pouco de fertilidade feminina pode produzir embriões e híbridos 
possuindo entre 22 e 33 cromossomos em função da meiose desequilibrada (sacos 
embrionários com 11 a 22 cromossomos mais 11 cromossomos do pólen haplóide), 
bem como embriões e híbridos com 44 cromossomos (33 mais 11) ou 77 cromossomos 
(duas vezes 33 mais 11). Na prática, entretanto, são os híbridos tetraplóides com 44 
cromossomos que têm potencial para ser utilizados como cultivares comerciais e que 
representam a segunda opção de melhoramento por hibridação. É importante ressaltar 
que o pólen contribui com apenas um quarto do novo genótipo em cada fertilização 
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deste tipo. Portanto, é basicamente um processo de implantação de características 
adicionais, sem provocar outras grandes alterações. Assim, o híbrido tetraplóide sempre 
apresenta as características do parental feminino triplóide, inclusive aquelas 
relacionadas ao paladar do fruto.

c) Tetraplóides resultantes de cruzamentos entre tetraplóides, com segregação 
nos dois genitores. As bananeiras tetraplóides, sejam espontâneas ou sintetizadas, 
possuem número par de cromossomos (44) e, teoricamente, deveriam ser mais férteis 
que os triplóides. O pólen diplóide dos tetraplóides, entretanto, apresenta uma 
potência bem reduzida, que raramente permite a autofertilização ou a fertilização de 
outros tetraplóides. Os tubos polínicos diplóides são em pequeno número e de 
crescimento muito lento, em relação aos tubos desenvolvidos por pólen haplóide. 
Em função disso, a produção de tetraplóides secundários é dificilmente praticável 
devido à baixíssima produção de sementes.

d) Triplóides resultantes de cruzamentos entre tetraplóides e diplóides, também 
com segregação nos dois genitores. Utilizando-se o pólen A de diplóides, é 
frequentemente possível obter bons rendimentos de sementes e, consequentemente, 
híbridos secundários triplóides.

A seguir, são discutidos os procedimentos utilizados pelo melhoramento 
genético da bananeira na Embrapa, que consiste em duas etapas distintas: 
melhoramento ao nível diplóide e produção de tetraplóides a partir de triplóides.

4.3.2.1 MELHORAMENTO AO NÍVEL DIPLÓIDE

Na bananeira, a variabilidade genética importante localiza-se nas diversas 
formas selvagens da espécie M. acuminata e nas cultivares do grupo AA. Esta espécie 
abrange sete subespécies, algumas ainda não bem definidas e cada uma com a sua 
própria distribuição na Ásia e Oceania. As diferenças morfológicas são tão acentuadas 
que, se não fosse a facilidade de se obter híbridos férteis entre estas subespécies, seria 
possível classificá-las como espécies distintas. As cultivares AA também apresentam 
uma grande variabilidade morfológica, muitas mostrando-se estéreis ou pouco férteis 
(Shepherd et al., 1986).

Os resultados de um programa de melhoramento de bananeira por hibridação, 
independentemente dos seus objetivos (produção de triplóides ou tetraplóides), 
dependem basicamente da qualidade dos genitores diplóides utilizados na geração 
dos híbridos desejáveis, pelo papel fundamental na incorporação de características 
de valor agronômico.

As características desejáveis de M. acuminata, entretanto, não se encontram 
juntas num mesmo indivíduo, mas distribuídas entre muitos acessos básicos diplóides. 
Portanto, em qualquer programa de melhoramento convencional, torna-se necessário 
um projeto adicional de hibridação, recombinação e seleção ao nível diplóide, 
envolvendo subespécies de M. acuminata e suas cultivares.

O objetivo do melhoramento do germoplasma AA é concentrar, em um 
mesmo genótipo, o maior número de características desejáveis, tais como 
partenocarpia, bom número de pencas, dedos compridos, cachos bem formados, 
porte baixo e resistência a pragas, doenças e nematóides, mediante cruzamentos de 
diplóides selecionados. Na polinização, as inflorescências femininas são protegidas
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com saco plástico no final de cada tarde. Nas manhãs seguintes, as flores masculinas 
são coletadas em estádio próximo à antese. Com uma espátula retiram-se os grãos de 
pólen das anteras, colocando-os em contato com os estigmas das flores femininas, 
que se encontram abertas. Nos dias seguintes, essas operações'São repetidas até que 
todas as pencas sejam polinizadas. O saco plástico protetor é retirado da inflorescência 
dois dias após a última polinização.

Quinze híbridos sintetizados são inicialmente avaliados individualmente 
e, posteriormente, efetua-se a avaliação clonal ou de cinco plantas de cada 
genótipo. Em ambas as etapas são consideradas 23 caracteres sendo a altura da 
planta, o número de dedos, o comprimento dos dedos, a fertilidade masculina e 
feminina e a resistência à Sigatoka amarela os mais importantes na seleção de 
híbridos; os demais constituem-se em critérios auxiliares, desde que o genótipo 
tenha se enquadrado nos escores mínimos estipulados pelos descritores essenciais. 
A resistência ao mal-do-Panamá é avaliada segundo o método proposto por 
Cordeiro et al. (1993) e a resistência à Sigatoka amarela e à Sigatoka negra de 
acordo com Inibap (1994). A avaliação da fertilidade masculina e feminina é 
efetuada com base na presença de pólen e sementes nos genótipos, usando-se 
uma escala numérica de 1 a 5, sendo 1 correspondente à ausência e 5 à abundância 
da característica.

Aproximadamente 20.000 híbridos foram avaliadas em condições de campo, 
resultando na seleção individual (planta única) de 72. Na fase clonal foram selecionados 
os híbridos 0116-01, 0304-02, 0323-01, 0337-01, 0338-02, 1304-01, 1304-04, 
1304-06, 1318-01,1319-01, 1741 -01,2803-01,4223-03,4223-06, 5119-01, TH03- 
01, 4215-02, 4249-06, 4252-03, 4252-04, 4279-06, 4154-01, 4154-06, 4154-08, 
5854-02, 5854-03 e 7341-03. Estes híbridos, juntamente com dois introduzidos da 
Fundación Hondurena de Investigación Agrícola (SH3263 e SH3362), apresentam 
resistência à Sigatoka amarela e boa produtividade e constituem o campo de 
polinização para geração de novos diplóides e tetraplóides. Acrescenta-se ainda que 
os híbridos 1319-01 e TH03-01 são também resistentes ao mal-do-Panamá e o 
SH3263 apresenta resistência à Sigatoka negra.

Quinze híbridos diplóides selecionados para característica agronômicas estão 
sendo avaliados para resistência ao mal-do-Panamá e a nematóides, em Cruz das 
Almas-BA, e para resistência à Sigatoka negra, em Manaus-AM e Costa Rica.

Os híbridos assim gerados são posteriormente cruzados com triplóides 
comerciais para a formação de híbridos tetraplóides.

43.2.2 PRODUÇÃO DE TETRAPLÓIDES A PARTIR DE TRIPLÓIDES

Esta tem sido a metodologia básica aplicada desde o início dos trabalhos de 
melhoramento genético de bananeira, embora até o final da década passada tenha 
sido restrita à produção de híbridos tetraplóides a partir de triplóides AAA do subgrupo 
Gros Michel, polinizados por pólen A. A aplicação a outras cultivares ou outros 
subgrupos é dependente da capacidade dos genótipos em produzir sementes após 
polinização apropriada, do poder germinativo das sementes e da presença de 
tetraplóides entre os híbridos recuperados. Atualmente, a metodologia vem sendo 
empregada com êxito também nos triplóides AAB e ABB.
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Na produção de tetraplóides a partir de triplóides (3x x 2x => 4x), pode-se 
atingir os seguintes objetivos por meio da utilização de determinados grãos de pólen 
A (Dantas etal., 1997):
• Resistência à Sigatoka negra (para todas as cultivares importantes dos grupos AAA, 

AABeABB);
• Resistência ao mal-de-Sigatoka ou Sigatoka amarela (subgrupo Gros Michel, 

subgrupo Cavendish, subgrupo Prata e ‘Prata Anã’);
• Resistência à raça 2 do mal-do-Panamá (subgrupo Gros Michel, ‘Maçã’, subgrupo 

Figo e outros casos possíveis);
• Resistência a nematóides (mais relevante em relação aos subgrupos Cavendish, 

Terra e Figo);
• Resistência à broca (subgrupo Terra);
• Porte baixo (‘Maçã’, ‘Mysore’, subgrupos Prata e Terra);
• Curto ciclo de produção (subgrupo Gros Michel e cultivares do grupo AAB);
• Maior número de pencas (‘Maçã’, ‘Prata Anã’, e subgrupo Prata);
• Maiores frutos (‘Maçã’, ‘Mysore’, ‘Prata Anã’ e subgrupo Prata).

Apesar da tendência mundial dos programas de melhoramento em se chegar 
a um triplóide a partir do cruzamento de um tetraplóide melhorado com diplóide 
(4x x 2x => 3x) os híbridos até agora recomendados são tetraplóides.

Os híbridos tetraplóides (AAAB) de banana gerados na Embrapa são obtidos 
mediante cruzamentos de diplóides (AA) com cultivares triplóides (AAB) tipos Prata 
e Maçã. Para aumentar a taxa e a uniformidade de germinação das sementes 
tetraplóides a cultura de embriões vem sendo empregada, e desta forma recuperar 
um maior número de híbridos.

A avaliação dos tetraplóides é feita de forma semelhante à dos diplóides, 
considerando as características de sabor e qualidade dos frutos como as mais 
importantes.

O programa já produziu e avaliou cerca de 2.000 híbridos de constituição 
genômica AAAB, do tipo Prata. Deste total, resultaram 200 genótipos selecionados 
na fase individual, com base na produção de dois ciclos e na resistência à Sigatoka 
amarela. Estes híbridos foram posteriormente submetidos a avaliações clonais, nas 
quais foi possível distinguir um grupo composto por 50 tetraplóides com características 
superiores.

Com base em parâmetros agronômicos, foram selecionados os tetraplóides 
PV03-44, PV03-76, JV03-15, PA03-22 e PA12-03, que apresentaram, em avaliações 
clonais, produtividades compatíveis com seus genitores comerciais e resistência à Sigatoka 
amarela. Dois destes híbridos, o PV03-44 e o PA03-22, foram também resistentes ao 
mal-do-Panamá e à Sigatoka negra (Shepherd etal., 1994; Silva et al., 1996).

Os tetrapóides JV42-29, PV42-53, PV42-68, PV42-81, PV42-85, PV42- 
129, PV42-142, PV42-143, SM42-123, ST12-31 e ST42-08, selecionados na fase 
clonal em 1995, foram multiplicados e estão sendo avaliados em diferentes locais 
para resistência ao mal-do-Panamá e aos nematóides em Cruz das Almas, resistência 
à Sigatoka negra, em Manaus e em áreas de agricultores da Bahia e Pernambuco.

No período de 1997 a 1999 foram selecionados 17 híbridos tipo Maçã na fase 
de planta única. Por apresentarem cachos com mais de 50 frutos, porte com menos de 
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três metros, resistência à Sigatoka amarela, tolerância ao mal-do-Panamá e bom sabor 
de frutos, foram selecionados na fase clonal, em 1999, os híbridos YB42-03, YB42-08, 
YB 42-48, YB42-07, YB42-17, YB42-09, YB42-47 e YB42-21 (Silva etal., 1998a).

Os híbridos selecionados no programa de melhoramento estão sendo avaliados 
em diferentes regiões produtoras de banana do país.

4.5.3 MELHORAMENTO POR MUTAÇÃO

A produção de cultivares melhoradas por qualquer método é um processo 
baseado nos princípios de geração e aproveitamento de variabilidade genética, seleção 
de genótipos úteis e testes comparativos para demonstrar a superioridade dos genótipos 
selecionados para características agronômicas específicas. Usando os métodos 
tradicionais estes estádios são extremamente laboriosos e demorados. Por outro lado, 
o uso da biotecnologia fornece várias alternativas para a rápida ampliação da 
variabilidade genética (Roux et zz/.,1994; Perea & Constabel, 1996). Ao nível de 
cultura de tecidos, a ampliação da variabilidade genética pode ser obtida com uso de 
agentes químicos, tais como Etilmetanosulfonato (EMS) (Jamaluddin, 1994), altos 
níveis de citocininas (Tujillo & Garcia,1996), 2,4 D (Beer & Visser, 1994), e radiação 
com cobalto 60 (Pérez Ponce & Orellana, 1994; Smith et al., 1994).

A seleção in vitro é uma metodologia que possibilita a identificação de plantas 
tolerantes a vários tipos de estresse como os causados por herbicidas, baixas 
temperaturas, alumínio, manganês, salinidade e toxinas de patógenos (Smith & Drew, 
1990).

Para selecionar mutantes de uma espécie in vitro é necessário que se tenha 
uma metodologia de micropropagação e que a característica a ser selecionada se expresse 
de forma semelhante in vivo e in vitro (Constantin, 1984). Entre as características já 
selecionadas in vitro, em bananeira, destacam-se a tolerância a metais pesados, a herbicidas, 
a salinidade, além de resistência a doenças (Tulmann-Neto etal., 1990).

A seleção de variantes resistentes a doenças tem recebido grande ênfase nestes 
últimos anos (Shepherd, 1990). Esta técnica baseia-se no cultivo conjunto do parasita 
(ou sua toxina) com o explante, em condições livres de contaminantes, favorecendo 
o reconhecimento rápido dos genótipos tolerantes.

Com relação à seleção de plantas tolerantes a toxinas, Pegg & Langdon (1986) 
sugeriram que sejam realizados testes de comparação de patogenicidade, entre isolados 
de diferentes localidades, para escolher o mais patogênico, visto que diferenças na 
expressão de patogenicidade têm sido relatadas para diversos patógenos em diferentes 
culturas (Maas, 1985; Henz et al., 1987; Balardin et al.,1990).

As toxinas são substâncias de peso molecular inferior a 2000, possuem 
capacidade de perturbar o desenvolvimento normal da planta e correspondem aos 
principais componentes de metabólitos produzidos pelos microrganismos. Devido a 
estas características, elas podem ser utilizadas com sucesso no processo de seleção, 
como agente seletivo (Walton & Earle, 1984). Na maioria das vezes, tem-se observado 
uma correlação direta entre tolerância de explantes a toxinas e a resistência da planta 
à doença (Toyoda et al., 1989).

Um fator indesejável na micropropagação de banana tem sido o aparecimento 
das variações somaclonais. No entanto, para o melhoramento esta desvantagem pode 
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se torhar útil na geração e seleção da variabilidade genética adequada. Usando esta 
técnica, foi selecionado o TCI 215-1, mutante anão tipo Cavendish do GCTCV- 
215-1 (Tang & Hwan,1994).

Por ser um processo rápido e não exigir condições climáticas apropriadas, o 
melhoramento de banana por mutação tem sido usado na Áustria (IAEA), em 
Honduras, na Austrália, na África do Sul, na Colômbia, na Costa Rica, em Cuba, no 
Brasil, na Nigéria, no Sudão, no Paquistão e na Malásia (Roux et zzZ., 1994).

Mediante aplicação de altos níveis de citocinina em meristemas apicais foram 
obtidos genótipos que apresentavam melhor resistência à Sigatoka amarela do que as 
cultivares iniciais (Tujillo & Garcia, 1996).

O cobalto 60, com radiação de 15 a 60 Gy, foi empregado para obtenção de 
clones das cultivares Grande Naine e Parecido el Rei e do híbrido SH 3436 mais 
resistentes à Sigatoka negra, e das cultivares Maçã e Gros Michel, com maior resistência 
a Fusarium (Pérez Ponce & Orellana,1994). Resultados preliminares obtidos por 
Jamaluddin (1994) com a indução de mutação in vitro, com o uso de raios gama em 
doses que variaram de lOGy a 60 Gy e/ou etilmetanosulfonato (EMS), levaram à 
seleção de clones da ‘Grande Naine’ (Fatom-1) e de Pisang Rastali (AAB Maçã) mais 
precoces, com porte baixo e com maior rendimento. A mutação com raios gamas foi 
também empregada por Matsumoto & Yamaguchi (1991) na obtenção de mutantes 
da ‘Nanicão’ tolerantes ao alumínio. A estabilidade destas características potenciais e 
a verdadeira condição da resistência ao Fusarium, necessitam ser confirmados com 
um trabalho mais intensivo de seleção.

Embora Matsumoto et al. (1999) tenham mostrado a viabilidade da seleção 
in vitro de mutantes da ‘Maçã’ resistentes ao Fusarium, agente que causa o mal-do- 
Panamá, usando o mutagênico etilmetanosulfanato e apesar das tentativas que vêm 
sendo feitas no Centro de Energia Nuclear na Agricultura - Universidade de São 
Paulo (CENA-USP), na Empresa Pernambucana de Pesquisa Agropecuária e na 
Universidade Federal de Pernambuco (IPA/UFP), buscando resistência ao mal-do- 
Panamá para a mesma cultivar, com uso de radiações, não foi identificado nenhum 
mutante de Maçã, com boas características agronômicas e resistente ao mal-do- 
Panamá.

Estes resultados confirmam a possibilidade de emprego da indução de mutação 
e cultura de tecidos, na obtenção de características agronômicas desejáveis, inclusive 
resistência ao mal-do-Panamá, embora poucas cultivares comerciais tenham sido 
originadas usando esta metodologia.

4.3.4 HIBRIDAÇÃO SOMÁTICA

Um dos grandes problemas do melhoramento genético convencional da 
bananeira é a baixa produção de sementes, que ocorre na maioria das cultivares 
triplóides, ao serem cruzadas com os diplóides, na geração dos tetraplóides. Na 
‘Maçã’ as poucas sementes produzidas não germinam e nas cultivares do subgrupo 
Cavendish não têm sido obtidas sementes nos cruzamentos desta natureza (Shepherd 
etal., 1994). A hibridação somática é uma técnica muito potente e de fácil aplicação 
em plantas propagadas vegetativamente e naquelas que têm alta heterozigosidade 
(Zuba & Binding, 1989; Vardi & Galun, 1989; Sihachakr & Ducreux, 1993). A 



Melhoramento de fruteiras de clima tropical 505

técnica permite a introdução de resistência poligênica a doenças originárias de 
plantas selvagens de outras espécies ou gêneros, em plantas comerciais (Zuba & 
Binding, 1989).

Os primeiros trabalhos com protoplastos foram realizados na década de 70, e 
seu uso em programas de melhoramento genético de plantas tem sido intensificado 
atualmente. Aplicando-se a técnica de protoplastos é possível obter plantas originadas 
de uma única célula, incorporar genes exóticos por eletroporação e criar híbridos 
somáticos por fusão celular (Panis etal., 1995).

Em bananeira têm sido realizados alguns trabalhos de embriogênese somática 
de células em suspensão (Novak et al., 1989; Dhed’a et al., 1991) e sobre cultura de 
protoplastos (Megia etal., 1992; Megia etal., 1993; Panis etal., 1995). A regeneração 
da planta a partir de cultura de plotoplasto foi inicialmente conseguida com sucesso 
na cultivar Bluggoe (ABB) (Sadi et al., 1994). Posteriormente a técnica foi aplicada 
em genótipos AAA. Mais recentemente, Matsumoto & Oka (1997b) regeneraram 
protoplastos da cultivar triplóide Maçã (AAB).

A Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia dispõe de técnicas de 
regeneração de plantas a partir de células ou calos das cultivares Maçã (AAB) 
(Matsumoto & Hirao, 1995) e Nanicão (AAA) (Conceição et al., 1998), de 
protoplastos da cultivar Maçã (Matsumoto & Oka, 1997a) e de híbridos somáticos 
da ‘Maçã’ (AAB) com a ‘Lidi’ (AA) (Matsumoto er<t/.,1999)

Mediante o emprego de hibridação somática por eletrofusão, foram obtidos 
híbridos da cultivar Maçã (AAB) com o diplóide (AA) Lidi (Matsumoto etal., 1999). 
Os resultados embora promissores são ainda preliminares com relação ao 
desenvolvimento de cultivares.

4.3.5 ENGENHARIA GENÉTICA

A transformação genética pode ser usada para obter plantas com melhor 
resistência a pragas, doenças e vírus, tolerância a herbicidas e características 
agronômicas. Existem duas categorias de sistemas de transformação. A primeira 
compreende a transformação indireta através da mediação da Agrobacterium tumefaciens 
e a outra, técnica direta de transferência do gene, em que se usam partícula de 
bombardeamento e eletroporação protoplástica (Panis etal, 1995). Esta tecnologia poderá 
produzir banana transgênica com resistência a viroses, pragas e doenças (Frutos, 1993).

A disponibilidade de um bom sistema in vitro é essencial para a transformação 
genética. A principal característica de tal sistema é que uma planta normal possa ser 
regenerada em alta frequência a partir de um explante. Os meristemas, suspensão de 
células embriogênicas, embriões somáticos e as culturas de protoplastos são 
considerados adequados à transformação genética.

A transformação genética em bananeira foi relatada pela primeira vez por 
Sadi et al. (1994), usando a técnica de eletroporação em protoplastos, que, contudo, 
não conseguiram formar plantas a partir das células transformantes. No ano seguinte, 
o mesmo grupo conseguiu obter plantas transformadas usando técnicas de biolística 
em células embriogênicas (Sadi et al., 1995). À mesma época, outros pesquisadores 
(May etal., 1995) obtiveram transformantes usando Agrobacterium após a realização 
de ferimentos leves por biolísticas de ouro em meristemas apicais. Estes trabalhos 
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pioneiros mostram a grande possibilidade de obtenção de novas variedades resistentes 
a doenças por transformação genética. Entretanto, a técnica ainda necessita ser 
adaptada para aplicação no melhoramento de bananeiras.

A transformação genética em banana vem sendo utilizada em Costa Rica 
(Grande Naine), na França (Grande Naine-AAA, French Sombre-AAB e em Musa 
acuminata ssp. malaccensis-AA), na Bélgica (Bluggoe-AABB, Three Hand Planty- 
AAB, Williams, M. balbisiana-Xfà, Tani, Monthan-ABB, Cardaba-ABB), na Austrália 
(Bluggoe-ABB, Grande Naine-AAA) e nos Estados Unidos (Grande Naine-AAA), 
usando diferentes tecidos originais e sistemas de transformação. Em todos os locais 
foi possível fazer a seleção após a transformação, mas somente na Bélgica, usando 
escalpos de ‘Bluggoe’ como tecido original e partícula de bombardeamento, e, nos 
Estados Unidos, usando meristema da ‘Grande Naine’, foi possível obter plantas 
transgênicas (Panis et al., 1995). Apesar da engenharia genética ser considerada a 
ferramenta mais adequada ao melhoramento de bananeira para múltipla resistência 
a doença, no futuro (Dale, 1999), até hoje nenhuma variedade comercial foi gerada 
por esta tecnologia.

4.3.6 AVALIAÇÃO DE CULTIVARES E HÍBRIDOS

Desde o início do programa de melhoramento de banana, os genótipos 
selecionados na Embrapa Mandioca e Fruticultura em Cruz das Almas-BA, têm sido 
enviados a diversas regiões do Brasil para avaliações dos caracteres agronômicos e de 
qualidade dos frutos. Mais recentemente uma série de avaliações vem sendo conduzida 
em 22 localidades. Além da produção de cachos os genótipos têm sido avaliados para 
outros caracteres agronômicos, como teores de macro e micronutrientes e de vitamina 
C na polpa dos frutos e características de pós colheita (Silva etal., 1998b; Silva etal., 
1998c; Medina etal., 1998). Resultados destas avaliações permitiram recomendar os 
híbridos PAI 2-03 (Pioneira) e as variedades Caipira e Thap Maeo, resistentes á 
Sigatoka negra (Silva etal., 1996; Silva etal., 1998a). Durante este ano (2000) serão 
também recomendados dois híbridos de Prata Anã (SH3640 e FHIA 18) resistentes 
à Sigatoka negra.

4.4 CONSIDERAÇÕES CERAIS E PERSPECTIVAS

a) A esterilidade feminina das cultivares existentes normalmente não é absoluta e a 
maioria, em todos os níveis de ploidia, é capaz de produzir sementes em polinizações 
controladas. A fertilização dos sacos embrionários não reduzidos diplóides ou 
triplóides, com pólen haplóide A, fornece uma base prática para programas de 
hibridação visando novos genótipos triplóides ou tetraplóides.

b) Na produção de novas cultivares triplóides ou tetraplóides de bananeiras, as 
metodologias baseadas em cruzamentos oferecem melhores perspectivas do 
que a busca de mutações espontâneas ou induzidas.

c) Dentre as metodologias de hibridação, a produção de híbridos tetraplóides a partir 
de cultivares triplóides, é o método mais rápido para a obtenção de novas 
cultivares com resistência às principais doenças e pragas, produtivas e aceitáveis 
nos mercados consumidores.
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d) De modo geral, independentemente da metodologia de hibridação adotada na 
geração de poliplóides, é fundamental o melhoramento do germoplasma 
diplóide AA.

e) A aplicação da biotecnologia associada ou não à hibridação será de grande valia 
para os trabalhos de melhoramento genético da bananeira, facilitando a 
produção de híbridos a partir de plantas parcial ou completamente estéreis.

f) O melhoramento de diplóides (AA) de banana para produtividade e resistência a 
doenças é uma realidade, haja vista as dezenas de genótipos desta natureza 
gerados pela Embrapa (Brasil), Fhia (Honduras) e Cirad-Flhor (França).

g) O melhoramento por hibridação tem gerado híbridos tetraplóides dos tipos ‘Prata’ 
(AAAB), ‘Gros MicheF (AAAA), ‘Plátano’(AAAB) e ‘Bluggoe’ (AABB), com 
boas características agronômicas e resistentes a doenças, em condições de 
serem usados comercialmente.

h) O melhoramento por hibridação de banana do tipo Maçã para resistência ao mal- 
do-Panamá é uma prática viável.

i) O melhoramento não convencional, usando mutação, hibridação somática e 
engenharia genética, embora muito usado atualmente, não se tem mostrado 
eficiente na produção de variedades com boas caraterísticas agronômicas.

5. MELHORAMENTO GENÉTICO DOS CITROS

5.1 CLASSIFICAÇÃO BOTÂNICA

O gênero Citrus L. pertence à divisão Magnoliophyta, subdivisão 
Magnoliophytina, classe Magnoliopsida, subclasse Rosidae, ordem Sapindales 
(Cronquist, 1988), subordem Geraninae, família Rutaceae, subfamília Aurantioideae, 
tribo Citreae, subtribo Citrineae, sendo estreitamente relacionado aos demais gêneros 
de sua subtribo, a saber: SeveriniaTen., Pleiospermium (Engl.) Swing., Burkillanthus 
Swing., Limnocitrus Swing. e Hesperethusa Roem., que são mais primitivos; Citropsis 
(Engl.) Swing. e Atalantia Corrêa, mais evoluídos que os anteriores; Poncirus Raf., 
Fortunella Swing., Microcitrus Swing., Eremocitrus Swing. e Clymenia Swing., 
constituindo estes últimos, juntamente com Citrus, o grupo dos cítricos verdadeiros, 
por produzirem frutos semelhantes à laranja ou ao limão (Swingle, 1967; Ortiz 
Marcide, 1985).

A classificação das espécies de Citrus é muito controvertida. Dentre os sistemas 
taxonômicos utilizados dois destacam-se como principais, o de Walter Tennyson 
Swingle, publicado em 1943, e o de Tyôzaburô Tanaka, editado em 1954 e ampliado 
em 1969 e em 1977. O primeiro considera 16 espécies, enquanto que o último 
propõe um total de 162 (Giacometti, 1973; Soost & Roose, 1996). O sistema de 
Swingle constitui uma tentativa de classificação voltada para o conceito biológico de 
espécies, fundamentando-se na análise de inúmeras variações observadas em híbridos, 
o que levou o autor à rejeição de diversas espécies estabelecidas antes de seu sistema, 
por considerá-las como híbridos. A classificação apresentada por Tanaka, a seu turno, 
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baseia-se em características morfológicas, com ênfase naquelas relativas ao cálice, 
vesículas da polpa, sementes e células da casca das frutas (Giacometti, 1973). Reece 
(1969) defende a posição de Swingle, afirmando que a existência de formas distintas, 
ou de fácil reconhecimento, não deve ser entendida como uma razão adequada na 
indicação de espécies, lembrando que a situação encontrada em Citrus é, de certo 
modo, semelhante ao que se verifica com o cão (Gz»ú domesticus), reportando-se a 
comentários feitos por Dobzanski, que diz que quanto maior o período de 
domesticação de uma espécie mais numerosas e diversificadas serão suas formas ou 
raças. Hodgson (1961), por sua vez, propôs um sistema de classificação taxonômica 
intermediário, no qual aceita as 16 espécies admitidas por Swingle, acrescidas de 20 
espécies dentre as consideradas porTanaka. Cabe acrescentar que estudos taxonômicos 
realizados entre meados da década de 70 e meados da década de 80 indicam como 
espécies biológicas básicas C. medica L., C. reticulata Blanco e C. grandis Osb. (Soost 
& Roose, 1996).

Stebbins (1969) cita que a possibilidade de produção de híbridos, parcial ou 
totalmente férteis, entre populações com notáveis diferenças quanto à sua aparência 
externa, a exemplo do que se observa com os gêneros Citrus, Poncirus e Fortunella, 
bem como a habilidade apresentada por certas espécies e por muitos híbridos estéreis 
de se propagarem assexuadamente por sementes (embrionia nucelar), dificultam 
sobremodo a classificação das espécies de Citrus. Além disso, esse gênero apresenta 
um espectro de relações ecológicas e espaciais visto somente entre os mais antigos e 
difundidos grupos de plantas cultivadas, pela existência simultânea de formas 
selvagens, indivíduos semicultivados e de clones que sofreram um intenso processo 
de seleção. No Sudeste da Ásia, região em que o Citrus é nativo, séculos de cultivo 
implicaram, provavelmente, na completa destruição dos habitats ocupados por 
determinadas espécies ancestrais, determinando somente a sobrevivência de genótipos 
adaptados a habitats fortemente modificados. Fica evidente, portanto, que a avaliação 
dos efeitos combinados da hibridação, reprodução assexual, cultivo e perturbações 
de habitats exigem um grande esforço no tocante à compreensão do padrão de variação 
evolutivo, genético e morfológico do gênero Citrus.

5.2 ORICEM E DOMESTICAÇÃO

Os gêneros Citrus, Poncirus e Fortunella destacam-se como aqueles de maior 
importância comercial, principalmente o primeiro, ao qual se relacionam as laranjas 
doces C. sinensis (L.) Osb., tangerinas (diversas espécies), laranjas azedas C. aurantium 
L., pomelos C. paradisi Macf., toranjas C. grandis, limas ácidas C. aurantifolia Swing., 
limas doces C. limettioidesF^n., limões verdadeiros C. limon Burm., cidras C. medica 
e outros tipos, incluindo híbridos naturais (Chapot, 1975).

O gênero Citrus encontra-se no patamar mais elevado de um longo período 
evolutivo, cujo início remonta a mais de 20 milhões de anos, na Austrália, quando esta 
ainda tinha conexões com a Ásia e Nova Guiné, antes da separação das placas continentais 
(Swingle, 1967). Sua origem, entretanto, é atribuída ao Sudeste da Ásia, particularmente 
ao Leste da índia, Norte de Myanmar, antiga Birmânia, e Sudoeste da China, 
apresentando relações filogenéticas que se estendem pelas índias Orientais, Austrália, 
Centro da China, Japão e mesmo África (Soost & Cameron, 1975; Soost & Roose, 1996).
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Após exaustivos estudos sobre o gênero Citrus, no Oriente, o botânico japonês 
Tyôzaburô Tanaka propôs uma linha de demarcação no Sudeste da Ásia, a Linha de 
Tanaka, que delimita áreas de provável desenvolvimento e dispersão de certas espécies 
do referido gênero. Essa linha estende-se, em direção sudeste, desde a extremidade 
nordeste da índia, passando por Myanmar e pela província chinesa de Yunnan, até 
um ponto ao sul da Ilha de Hainan, situada no Mar da China Meridional. Espécies 
como o limão verdadeiro, lima ácida, cidra e toranja, bem como formas primitivas 
de laranjas doces e azedas, parecem ter surgido no continente, ao sul dessa linha. 
Quanto ao extenso grupo das tangerinas, há indícios de que sua origem relaciona-se 
a uma área muito mais ampla, podendo-se esboçar uma progressão em cadeia, a 
nordeste da Linha de Tanaka, ao longo da costa oriental da China, passando por 
Formosa e deslocando-se até o Japão. Acredita-se que a ‘Satsumá (C. unshiu Marc.), 
entre outros tipos de tangerinas, tenha surgido nessa região. Poncirus e Fortunella, 
gêneros estreitamente relacionados ao Citrus, são encontrados em uma terceira linha 
de progressão, que cruza o sul do Centro da China, em direção leste-oeste (Soost & 
Cameron, 1975; Soost & Roose, 1996). Reportando-se a outros gêneros 
filogeneticamente também próximos de Citrus, tem-se que Eremocitrus e Microcitrus 
são encontrados sob forma selvagem quase que exclusivamente na Austrália, enquanto 
que Clymenia ocorre no Norte de Nova Irlanda, Arquipélago de Bismark, Nordeste 
de Nova Guiné, representado por uma única espécie conhecida como ‘Namatanai’ 
[Clymenia polyandra (Tan.) Swing.J, conforme Swingle (1967).

A respeito desse assunto, Chapot (1975) comenta que a tangerina (C. reticulata 
Blanco) é considerada nativa da Indochina e do Sul da China, de onde foi introduzida 
no leste da índia; a lima ácida é provavelmente nativa do arquipélago das índias 
Orientais, tendo posteriormente alcançado a índia, situação esta semelhante à da 
toranja; presume-se que a cidra tenha se originado no Sul da China e na índia, 
havendo discordâncias, no tocante a esta última, em relação à área exata de seu 
aparecimento, se no Norte (Sikkim) ou no Sudeste; a laranja doce surgiu possivelmente 
na Indochina e no Sul da China; supõe-se que a laranja azeda seja nativa da região 
Sudeste da Ásia, presumivelmente da índia; o limão verdadeiro tem sua origem 
indefinida, pelo menos em relação à forma conhecida como limão italiano, sendo 
digno de atenção o fato de seus frutos serem muito semelhantes aos da cidra - diversas 
variedades intermediárias entre a cidra e o limão são encontradas na índia, a exemplo 
do tipo denominado Bajouras (C. limonimedica Lush.). Alguns especialistas, porém, 
acreditam que o limão tenha aparecido na costa do Golfo de Oman ou na Itália.

Estudos relativamente recentes, realizados por Gmitter Jr. & Hu (1990), apontam 
a província chinesa de Yunnan e áreas adjacentes do Sul da China e Norte da Indochina, 
como parte do centro de origem de diversas espécies de Citrus, incluindo C. grandis, C. 
medica, C. reticulata, C. sinensis, C. limonia Osb., C. sunki Hort. exTan., C. ichangensis 
Swing., C. hystrix DC., C. junos Sieb. exTan., C. honghoensis Y.L.D.L., bem como uma 
nova espécie de Poncirus, denominada P. polyandra, em acréscimo a até então considerada 
única P. trifoliata (L.) Raf. Os referidos autores destacam que Yunnan é reconhecida por 
compreender mais da metade do número de espécies de plantas superiores nativas da 
China, sendo privilegiada pela presença de numerosos rios, que devem ter atuado como 
importantes mecanismos naturais de dispersão de plantas cultivadas.



510 Recursos Genéticos e Melhoramento - Plantas

A mais antiga região de cultivo dos citros é compreendida pelo Sudeste da 
China, Sul da Península Malaia e Oeste de Myanmar, havendo evidências de sua 
exploração no Sul da China há mais de 4.000 anos, daí dispersando-se em direção ao 
sudeste, pelas Filipinas e numerosos grupos de ilhas do Pacífico (Spurling, 1969). 
Muitas das mais remotas citações feitas às frutas cítricas são encontradas em velhos 
manuscritos chineses, entre outros documentos, estando a mais antiga referência 
conhecida contida no livro “Yu Kung”, alusivo ao imperador Ta Yu, que reinou entre 
2205 e 2197 a.C. (Webber et al., 1967).

5.3 MUTAÇÕES ESPONTÂNEAS

As mutações espontâneas tiveram um papel muito importante no processo 
evolutivo das plantas de propagação vegetativa (Nybom & Koch, 1965). Práticas 
como a enxertia e a estaquia, comumente utilizadas em árvores frutíferas, facilitaram 
a conservação e acumulação de mutações, particularmente aquelas associadas à 
esterilidade, que seriam eliminadas em caso de reprodução sexual. Além disso, a 
embrionia nucelar, de ocorrência comum em Citrus e gêneros afins, como Poncirus e 
Fortunella, possibilitou, devido ao desenvolvimento de embriões apogâmicos, a 
preservação de muitas mutações espontâneas de surgimento anterior às técnicas de 
propagação vegetativa hoje empregadas pelo homem (Nishiura, 1965).

Mutações espontâneas, constatadas por mudanças repentinas em caracteres 
herdáveis, são frequentes em citros, sendo observadas sob a forma de variações em 
ramos ou setores em frutos, podendo também ser ocasionalmente detectadas em 
seedlings nucelares, situação esta em que toda a planta é afetada. Apesar das variações 
somáticas identificadas em pomares comerciais serem geralmente desfavoráveis, 
apresentando baixa produtividade de frutos, caracteres foliares atípicos, ou frutos 
anormais, muitas mutações espontâneas de elevado valor têm sido verificadas (Soost 
& Cameron, 1975), haja vista que a maioria das variedades cítricas comerciais surgiu 
como decorrência de algum tipo de mutação natural. Diversas laranjas doces 
originaram-se dessa forma em regiões da China, Mediterrâneo e Américas (Nishiura, 
1965; Soost & Cameron, 1975; Soost & Roose, 1996). A laranja ‘Shamouti’, por 
exemplo, de grande importância em Israel, é provavelmente uma mutação de gema 
da laranja ‘Beladi’. Laranjas sangüíneas, como a ‘Maltese’, que se caracterizam por 
possuir antocianina na casca, septos e vesículas de suco, surgiram na região 
Mediterrânea. A laranja ‘Bahia’ (de umbigo) foi encontrada no Bairro do Cabula, 
cidade de Salvador, Bahia, Brasil, como variação de ramo da laranja ‘Seleta’, cabendo 
destacar que, no grupo das laranjas de umbigo e ‘Valência’, muitas variedades têm 
sido selecionadas a partir de mutações somáticas em gemas ou ramos (Nishiura, 
1965). As laranjas ‘Salustiana’, da Espanha, e ‘Marrs’, do Texas, por sua vez, são 
variações somáticas de maturação precoce nas áreas em que foram descobertas (Soost 
& Cameron, 1975). Outros exemplos incluem diversos tipos de tangerinas originados 
na China, Japão e Sudeste da Ásia, limões verdadeiros e pomelos, esta espécie um 
provável híbrido natural de toranja com laranja doce, ou um mutante espontâneo de 
toranja, identificado na Ilha de Barbados em princípios do século XVIII. Relativamente 
aos pomelos, pode-se dizer que todas as variedades conhecidas originaram-se, direta 
ou indiretamente, da cultivar Duncan, a exemplo do pomelo ‘Marsh seedless’, tipo
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com poucas sementes, que surgiu como um seedling dessa cultivar (Nishiura, 1965). 
O pomelo ‘Thompson’, mutação de ramo do ‘Marsh seedless’, caracteriza-se por sua 
polpa rosada, tendo, a seu turno, dado origem a diversos variantes de polpa vermelha, 
como o ‘Redblush’ (Soost & Cameron, 1975). No Japão, a maioria dos clones 
comerciais de tangerina ‘Satsuma proveio de mutações somáticas espontâneas 
(Nishiura, 1965; Soost & Cameron, 1975; Kukimura et al., 1976). No tocante aos 
limões verdadeiros, pode-se citar como exemplos de mutações naturais as variedades 
Eureka e Lisboa (Nishiura, 1965).

Frost & Krug (1942) chamam a atenção para o fato de que a enorme 
diversidade observada em Citrus, a par de sua elevada heterozigose, sugere a ocorrência 
de freqüências relativamente altas de mutações gênicas, podendo ser essa uma das 
prováveis causas das variações de gema verificadas nesse gênero. Raghuvanshi (1969), 
a seu turno, comenta que células somáticas apresentando divisão desigual, 
restabelecimento do núcleo resultando em células poliplóides, pontes somáticas e 
atraso dos cromossomos na anáfase, parecem não ser incomuns em citros, enfatizando 
que tais aberrações na cariocinese poderíam facilmente induzir o aparecimento de 
células somáticas com genótipo modificado em regiões de crescimento, determinando, 
com as divisões celulares posteriores, o surgimento de ramos modificados ou de 
variações em gemas.

5.4 VARIABILIDADE CENÉTICA E HIBRIDAÇÃO

A expressiva variabilidade genética presente em Citrus e gêneros afins é de 
grande utilidade particularmente em programas de melhoramento genético dirigidos 
à obtenção de novos porta-enxertos. Nesse sentido, tem-se que Microcitrus e 
Eremocitrus são encontrados sob a forma selvagem quase que exclusivamente na 
Austrália, sendo este último pronunciadamente xerofítico, capaz de se desenvolver 
em regiões semi-áridas, em solos com pouco ou nenhum nitrogênio, além de resistir 
a concentrações relativamente elevadas de sais presentes na solução do solo, enquanto 
que Microcitrus é semi-xerofítico, podendo suportar períodos de seca prolongados. 
Esses gêneros, assim como Poncirus e Fortunella, também se destacam por sua notável 
resistência ao frio, apresentando adaptação a habitats onde nenhuma espécie de Citrus 
consegue sobreviver. Gêneros mais primitivos, como Severinia, igualmente mostram 
certos graus de afinidade com Citrus, verificando-se que o primeiro suporta teores de 
boro no solo suficientemente elevados para eliminar este último, sendo surpreendente 
o fato de que sob tais condições as raízes de Severinia absorvem e translocam 
quantidades muito baixas desse elemento, a ponto de permitir o estabelecimento de 
enxertos sadios de variedades comerciais de Citrus, mesmo em se tratando de copas 
bastante sensíveis ao boro, como as de limão verdadeiro. Citropsisgilletiana Swing & 
M. Kell., parente selvagem nativo da República do Congo, é imune ao ataque de um 
coleóptero cujas larvas escavam o colo de plantas de Citrus, além de ser resistente à 
doença fúngica gomose de Phytophthora, sendo essa espécie utilizada como porta- 
enxerto na referida região (Swingle, 1967). Adicionalmente, tem-se que Poncirus, 
Fortunella, Microcitrus, Eremocitrus e Severinia, a exemplo do gênero Citropsis, são 
altamente resistentes à gomose de Phytophthora. Espécies como Severinia buxifolia 
(Poir.) Ten., à semelhança de Eremocitrus glauca (Lindl.) Swing., têm mostrado 
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tolerância à salinidade. Citropsis gilletiana demonstra possuir resistência ao nematóide 
cavernícola Radopholus similis. Poncirus trifoliata e Severinia buxifolia são consideradas 
resistentes aos complexos comuns do vírus da tristeza dos citros. Eremocitrus glauca 
pode ser utilizada em programas de melhoramento dirigidos à obtenção de porta- 
enxertos adaptados a solos arenosos e as espécies Microcitrus australis (Planch.) Swing. 
e M. australasica (F. Muell.) Swing. são adaptadas a áreas sujeitas a chuvas pesadas e 
a solos com baixa fertilidade (Hearn et al., 1974). Severinia buxifolia, bem como 
várias seleções de Poncirus trifoliata, mostram-se resistentes ao nematóide dos citros 
Tylenchulus semipenetrans (Hutchison & O’Bannon, 1972). Poncirus trifoliata 
distingue-se como fonte de tolerância relativamente alta a solos encharcados (Yelenosky 
et al., 1974). Citropsis, Eremocitrus, Microcitrus e Clymenia têm demonstrado a 
possibilidade de utilização em programas de melhoramento visando a seleção de 
porta-enxertos que reduzem o porte das plantas, de forma a permitir um maior 
adensamento de plantio (Castle, 1979).

Diante do exposto, depreende-se que a variabilidade genética existente em 
Citrus e gêneros afins é capaz de permitir a criação de porta-enxertos adaptados às 
mais diversas condições ambientais. Apesar das hibridações entre espécies de Citrus e 
entre este e gêneros afins serem em muitas circunstâncias passíveis de realização, 
deve-se atentar para a ocorrência de barreiras reprodutivas que dificultam ou mesmo 
impedem determinados cruzamentos. A esse respeito, tem-se que o conjunto oupool 
de genes associado a uma determinada cultura, incluindo todas as cultivares, parentes 
silvestres e espécies selvagens afins, pode ser dividido em três níveis (Hoyt, 1988, 
1992; FAO/PNUMA, 1991; Giacometti, 1991):

• Pooláe. genes primário (PG-1): contém as formas domesticadas e formas selvagens 
da cultura, sendo seus indivíduos interférteis; a transferência de genes é simples.

• Pool de genes secundário (PG-2): seus indivíduos podem ser cruzados com os de 
PG-1, porém muitos dos híbridos resultantes são estéreis; a transferência de 
genes para formas cultivadas é possível, contudo pode haver dificuldades.

• Poolàe. genes terciário (PG-3): constitui o limite extremo de alcance do potencial 
genético, sendo a transferência de genes para PG-1 possível somente mediante 
o emprego de técnicas não convencionais de melhoramento genético, como 
as de cultivo in vitro de embriões, fusão de protoplastos, duplicação do número 
cromossômico e utilização de “espécies-ponte”; os híbridos obtidos com PG- 
1 são estéreis.

Relativamente a algumas espécies e gêneros afins ao Citrus, Giacometti (1991), 
com base em estudos realizados por diversos autores, sugeriu os seguintespools gênicos:

• PG-1: C. aurantifolia, C. aurantium, C. grandis, C. jambhiri, C. limettioides, C. 
limon, C. limonia, C. madurensis, C. medica, C. reticulata, C. reshni, C. sinensis, 
Fortunella spp., Poncirus.

• PG-2: C. combara Raf., C. hystrix, C. ichangensis Swing., C. latipes (Swing.) Tan., 
C. macroptera Montr., Microcitrus spp.

• PG-3: Atalantia spp., Citropsis spp., Clymenia spp., Eremocitrus spp.
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Certamente, a relação de espécies e gêneros identificados por Giacometti 
(1991) dentro de cadapool gênico está incompleta, porém indica situações nas quais 
os cruzamentos deverão ser realizados com um maior ou menor grau de dificuldade. 
A partir dessas informações pode-se concluir, por exemplo, que hibridações entre 
Citrus (PG-1) e Microcitrus (PG-2) poderão apresentar algumas restrições e que aquelas 
entre Citrus e Eremocitrus (PG-3) deverão ser viáveis somente mediante o emprego 
de técnicas não convencionais, como a de fusão de protoplastos.

5.5 POLIPLOIDIA

A poliploidia diz respeito a um aumento no número de conjuntos 
cromossômicos ou genomas, sendo coletivamente denominadas como poliplóides 
aquelas plantas com três ou mais conjuntos cromossômicos completos. Pode ser 
distinguida em autopoliploidia e alopoliploidia. Os autopoliplóides originam-se pela 
multiplicação do número de genomas de uma mesma espécie, geralmente são parecidos 
com as respectivas espécies diplóides, podendo ser maiores. Alopoliplóides, por sua 
vez, são indivíduos que possuem dois ou mais genomas distintos, provenientes de 
diferentes espécies (Mettler & Gregg, 1973; Wright, 1976). Por essa razão, os 
alopoliplóides geralmente exibem combinações das características dos genitores, podendo 
os graus de semelhança estarem voltados para um ou outro dos pais, caso ocorra 
dominância, sendo difícil determinar em que nível de extensão as diferenças quantitativas 
e qualitativas observadas são um reflexo de mecanismos genéticos ou da poliploidia em si, 
cujos efeitos são melhor avaliados em autotetraplóides (Swanson, 1957).

A obtenção intencional de poliplóides em programas de melhoramento 
genético tem na hibridação somática via fusão de protoplastos uma importante 
ferramenta de trabalho, aplicando-se, em citros, tanto no melhoramento de copas 
como, principalmente, de porta-enxertos. Espera-se que os híbridos (alotetraplóides) 
obtidos por esse processo apresentem características complementares provenientes 
das variedades doadoras de protoplastos, variedades estas muitas vezes relacionadas a 
espécies pertencentes a diferentespools gênicos, entre as quais a troca de genes mediante 
hibridação convencional pode ser impedida por barreiras reprodutivas. Nesse contexto, 
cabe destacar que a fusão de protoplastos de variedades comerciais de Citrus com 
aqueles de espécies pertencentes a gêneros afins a este, como Microcitrus e Eremocitrus, 
de reconhecido valor adaptativo a ambientes sujeitos a estresses, apresenta grandes 
perspectivas sob o ponto de vista do melhoramento genético dos citros, 
particularmente no tocante à obtenção de novos porta-enxertos.

Vários autores têm conseguido híbridos somáticos interespecíficos (Kobayashi 
et al., 1988; Ohgawara et al., 1989; Grosser et al., 1989, 1991; Tusa et al., 1990), 
híbridos somáticos intergenéricos de espécies sexualmente compatíveis (Grosser et 
al., 1988; Dengeízz/., 1991) e de espécies incompatíveis (Grosser etal., 1990, 1991).

5.6 RECURSOS CENÉTICOS

Visando a apresentação de um exemplo prático de condução de um programa 
de melhoramento genético, as informações que se seguem dizem respeito a ações de 
pesquisa conduzidas pela Embrapa Mandioca e Fruticultura. A base desse programa, 
à semelhança do que se verifica no melhoramento genético de qualquer espécie 
cultivada, está na existência de variabilidade genética disponível. Neste sentido, a 
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referida instituição de pesquisa dispõe do Banco Ativo de Germoplasma (BAG) de 
Citros, situado em região tropical (Recôncavo Baiano), no qual procura-se dar ênfase 
a espécies e variedades adaptáveis a ambientes relacionados, principalmente, ao Norte 
e Nordeste brasileiros.

Contando atualmente com 643 acessos, conservados sob condições de campo, 
na razão de três a 12 plantas por acesso, o BAG Citros reúne diversos gêneros e 
espécies, compreendendo: Citrus spp., Poncirus trifoliata, Fortunella spp., Microcitrus 
spp., Eremocitrus glauca, Severinia buxifolia, Atalantia monophylla DC., Merrillia caloxylon 
(Ridl.) Swing., Feroniella oblata Swing., Feronia limonia (L.) Swing., Micromelum 
tephrocarpa , Triphasia trifolia (Burm. f.) R Wils. As plantas são propagadas por enxertia 
de borbulha, empregando-se diferentes porta-enxertos, e plantadas em campo observando- 
se diferentes espaçamentos, em função do vigor dos distintos acessos.

Apesar da grande variabilidade genética presente no BAG Citros, um dos 
mais diversificados ao nível de Brasil e mundial, deve-se atentar para a necessidade 
de enriquecimento do mesmo, tanto a partir de coleções presentes em instituições 
nacionais como internacionais, bem como mediante coletas em centros de origem e/ 
ou dispersão dos citros. Tendo-se em vista a grande dimensão do território brasileiro, 
compreendendo ambientes ecológicos bastante distintos, é recomendável a 
constituição de bancos ativos regionais, cada um responsabilizando-se pela conservação 
de acessos adaptados, o melhor possível, aos seus ambientes específicos.

A caracterização do germoplasma vem sendo efetuada mediante o emprego 
de descritores mínimos definidos pela Embrapa Mandioca e Fruticultura e pelo 
International Plant Genetic Resources Institute (IPGRI), além do uso de marcadores 
moleculares e de análises cromossômicas.

Os trabalhos de avaliação têm permitido a identificação de cultivares 
promissoras sob o ponto de vista comercial, a exemplo das laranjas doces ‘Kona’, 
‘Parson Brown’, ‘Biondo’, ‘Gardner’, ‘Pineapple’, ‘Salustiana’ e ‘Torregrosa’, que se 
caracterizam pela produção de safras precoces a início de meia-estação (Passos et al., 
1997, Cunha Sobrinho etal., 1999). Quanto a tangerinas e híbridos, cabe mencionar 
clones de ‘Clementina (C. clementina Hort. ex Tan.), as tangerinas-tangelos ‘Lee’, 
‘Nova’ e ‘Page’ [tangerina ‘Clementina’ x tangelo ‘Orlando’ (pomelo ‘Duncan’ x 
tangerina ‘Dancy’ C. tangerina Hort. ex Tan.)], ‘Clementina’ x tangor ‘Murcott’ 
(híbrido natural entre laranja doce e tangerina, de origem desconhecida), dentre 
outros. Deve-se destacar também a identificação de um clone de limão ‘Tahiti’ (C. 
latifolia Tan.)(CNPMF 2000) com boa tolerância, ao nível de campo, à gomose de 
Phytophthora (Cunha Sobrinho et al., 1999). No tocante a variedades porta-enxerto, 
tem-se a identificação de um clone de tangerina ‘Sunki’ (CNPMF 02), igualmente 
com boa tolerância, ao nível de campo, à gomose de Phytophthora (Cunha Sobrinho 
et al., 1999), além de um clone de limão ‘Cravo’ (Santa Cruz), que se distingue por 
apresentar um número médio de sementes por fruto mais elevado que o comum na 
variedade (Cunha Sobrinho etal., 1999; Soares Filho et al., 1999).

Com base nessas observações, o BAG Citros tem-se prestado como fonte de 
introdução de variedades promissoras, copas e porta-enxertos, em diversas regiões do 
país, contribuindo, assim, para a diversificação do pomar citrícola nacional, hoje 
altamente concentrado na combinação laranja ‘Pêra (C. sinensis) / limão ‘Cravo’. 
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Nessa atividade, várias instituições têm sido envolvidas, públicas e privadas, além de 
associações e produtores.

5.7 MELHORAMENTO GENÉTICO

No que concerne à criação de novas variedades cítricas melhor adaptadas aos 
trópicos, a Embrapa Mandioca e Fruticultura iniciou, em setembro de 1988, um 
programa de hibridações, tendo como objetivos imediatos a seleção de genótipos, 
particularmente porta-enxertos, tolerantes à seca e ao alumínio, tolerantes/resistentes 
à gomose de Phytophthora e à tristeza dos citros, além de adaptados a altas densidades 
populacionais (ananicantes). Visando a identificação de genitores promissores, os 
trabalhos de caracterização de acessos presentes no BAG Citros têm-se concentrado 
em caracteres de interesse agronômico relacionados ao atingimento desses objetivos.

Esta iniciativa teve como estímulo o período de vida útil relativamente baixo 
dos pomares brasileiros, em torno de 15 a 18 anos nas principais regiões produtoras 
do Estado de São Paulo, que responde por mais de 80% da produção citrícola nacional, 
e de 12 a 15 anos no Norte e Nordeste do país.

Contando com o apoio de uma equipe multidisciplinar, diversas ações de 
pesquisa encontram-se em curso, conforme exposição realizada a seguir:

5.7.1 HIBRIDAÇÕES

Os genitores empregados nos trabalhos de hibridação compreendem espécies 
e híbridos interespecíficos de Citrus, bem como gêneros afins e híbridos intergenéricos, 
presentes no BAG Citros da Embrapa Mandioca e Fruticultura. Como critério de 
escolha dos genitores a serem hibridados procura-se, em princípio, aqueles possuidores 
de comprovado valor agronômico e/ou adaptativo às condições ambientais adversas, 
como tolerância à seca e ao alumínio, resistência/tolerância a doenças, conforme já 
mencionado. Dentre os gêneros afins ao Citrus, são de especial interesse Poncirus, 
Microcitrus e Eremocitrus, por seu potencial relativo à obtenção de novos porta-enxertos 
ananicantes (Castle, 1979) e resistentes à gomose de Phytophthora (Hearn etal., 1974), 
doença fúngica que tem causado sérios prejuízos aos pomares brasileiros. Os gêneros 
Microcitrus e Eremocitrus, além disso, podem permitir a criação de porta-enxertos 
adaptados a ambientes sujeitos a períodos prolongados de estresse hídrico (Swingle, 
1967).

Com relação à escolha dos genitores para cruzamentos, resultados preliminares, 
baseados no caráter pegamento de frutos obtidos de polinizações controladas, indicam 
que os limões ‘Cravo’ e ‘Volkameriano’ apresentam bom comportamento tanto como 
genitores femininos como masculinos, cabendo destacar também seu grau moderado 
de poliembrionia, reforçando, neste caso, sua importância como genitores femininos. 
A tangerina-tangelo ‘Robinson’ (tangerina ‘Clementina’ x tangelo ‘Orlando’), 
tangerina ‘Sunki’ e tangor ‘Dweet’ (laranja ‘Mediterrânea’ C. sinensis x tangerina 
‘Dancy’), devido à taxa de pegamento de frutos relativamente alta que apresentam 
em cruzamentos, a par de sua poliembrionia respectivamente nula, baixa e moderada, são 
indicados, apriori, como bons genitores femininos (Soares Filho etal., 1995a, b).

Como resultado dos cruzamentos realizados pelo Programa de Melhoramento 
Genético (PMG) de Citros da Embrapa Mandioca e Fruticultura, até o momento, 
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foram plantados em campo cerca de 2.000 seedlings híbridos obtidos de cruzamentos 
envolvendo principalmente limões, laranjas, tangerinas, P. trifoliata e híbridos desta 
espécie. Esses híbridos, em sua maioria, serão avaliados como porta-enxertos.

5.7.1.1 CULTIVO DE EMBRIÕES / EMBRIOCÊNESE IN VITRO

Em se tratando de genitores femininos cujas sementes apresentam elevado 
grau de poliembrionia, o cultivo de embriões oriundos de frutos obtidos a partir de 
polinizações controladas é realizado sob condições assépticas, in vitro, de modo a 
possibilitar a germinação da maioria dos embriões, garantindo a sobrevivência dos 
eventuais seedlings híbridos. Nessas variedades, todavia, é comum a ocorrência de 
embriões imaturos (< 3,0 mm) que não germinam no meio MT (Murashige &Tucker, 
1969), recomendado para citros, implicando na necessidade de ajustes do mesmo. 
Neste sentido, estudos realizados com tangerina ‘Cleópatra’, que possui cerca de 10 
embriões por semente, definiram diversas modificações no meio MT de modo a 
permitir a germinação de embriões tanto imaturos como maduros (> 6,0 mm), a 
saber: manutenção das concentrações originais de micronutrientes e vitaminas, 
redução pela metade da concentração de macronutrientes, redução da concentração 
de sacarose para 40 g L’1 e adição de 0,08 mg L'1 de BAP (benzilaminopurina), 0,01 
mg L’1 de ANA (ácido naftalenoacético) e 20 mg L’1 de adenina (Morais, 1997). Os 
resultados dessas pesquisas servirão de base para a definição de metodologia capaz de 
completar a embriogênese in vitro do(s) primeiro(s) embrião(ões) a se formar(em) 
após a fertilização, no intuito de evitar ou restringir a manifestação da poliembrionia, 
particularmente em variedades altamente poliembriônicas.

Quanto aos genitores femininos monoembriônicos, ou com grau de 
poliembrionia entre baixo a moderado, o cultivo de embriões in vitro, devido a seus 
custos relativamente elevados, pode ser evitado, sem prejuízos evidentes no tocante à 
sobrevivência dos seedlings híbridos, conforme constatações obtidas por Soares Filho 
etal. (1995c) e por Medrado (1998). Este comportamento deve-se ao fato de que em 
tais variedades, nas situações em que as sementes são poliembriônicas, os embriões 
zigóticos tendem a estar entre aqueles de maior tamanho, o que facilita sua germinação 
e conseqüente desenvolvimento em seedling, sendo esta tendência tanto mais evidente 
quanto menor for o grau de poliembrionia (Vásquez Araújo, 1991; Soares Filho et 
al., 1994; Moreira, 1996).

5.7.1.2 IDENTIFICAÇÃO DE EMBRIÕES / SEEDLINGS HÍBRIDOS

S.7.1.2.1 ANÁLISES DE CARACTERES MORFOLÓCICOS

Os caracteres cor de cotilédones e tamanho de embrião têm sido empregados 
como ferramentas auxiliares na identificação de embriões zigóticos em sementes 
poliembriônicas de citros. O primeiro em razão da existência de influências do 
polinizador sobre sua formação (efeito de metaxenia), conforme De Lange & Vincent 
(1977), Ueno & Hirai (1983), Vásquez Araújo (1991) e Vásquez Araújo etal. (1994). 
O segundo devido a evidências, mencionadas anteriormente, de que o embrião zigótico 
tende a estar entre aqueles de maior tamanho (Vásquez Araújo, 1991; Soares Filho et 
al., 1994; Moreira, 1996). Observações relativas à posição do embrião na semente
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mostraram que tanto os embriões zigóticos como os nucelares apresentam forte 
tendência de localizarem-se na região micropilar, indicando que esse caráter não 
favorece o reconhecimento dos embriões de origem híbrida (Vásquez Araújo, 1991; 
Soares Filho et al., 1994; Moreira, 1996).

Quanto à identificação de seedlings híbridos a partir de estádios jovens de 
desenvolvimento, tem-se utilizado, principalmente, a característica morfológica 
trifoliada, dominante, presente em P. trifoliata e híbridos desta espécie.

5.7.1.2.2 ANÁLISES DE ISOENZIMAS

Análises de isoenzimas vêm sendo empregadas na identificação de seedlings 
híbridos. Devido aos seus custos relativamente baixos, o sistema glutamato- 
oxaloacetato-transaminase (GOT) foi bastante utilizado (Souza Jr. et al., 1993). Em 
razão das limitações desse sistema, relativamente à sua impossibilidade de identificar 
seedlings zigóticos em muitos cruzamentos de interesse, outros sistemas isoenzimáticos 
estão sendo avaliados, a exemplo da leucina-amino-peptidase (LEP), fosfoglucose- 
isomerase (PGI) e peroxidase (PRX).

5.7.1.2.3 ANÁLISES DE SEGMENTOS POLIMÓRFICOS DE DNA

Análises de segmentos polimórficos de DNA encontram-se em andamento, 
destacando-se a de RAPD (RandomAmplifiedPolymorphicDNA) por ajustar-se melhor 
a atividades de rotina e por ser menos exigente em equipamentos. Entre as virtudes 
desta técnica estão a rapidez, o número teoricamente ilimitado de marcadores 
existentes, a possibilidade de automação, a não interferência de fatores ambientais, 
entre outras, o que a torna excelente para trabalhos que envolvem um grande número 
de análises. As análises de segmentos polimórficos de DNA, além disso, têm a 
vantagem, em relação àquelas baseadas em marcadores isoenzimáticos, de permitir a 
identificação de seedlings zigóticos mesmo em hibridações intra-específicas. A utilização 
de isoenzimas, porém, será considerada sempre que possível, em razão de sua maior 
simplicidade de aplicação, conciliando custos relativamente menores e rapidez de 
resultados.

5.7.1.2.4 ANÁLISES CROMOSSÔMICAS

Análises de bandeamento cromossômico realizadas com três espécies de 
tangerina — C. reshni, C. reticulata e C. nobilis Loureiro - mediante o emprego 
dos fluorocromos CMA/DAPI, mostraram a existência de heteromorfismo para 
um ou mais pares cromossômicos (Santos etal., 1993). Esses resultados indicam 
a possibilidade de se utilizar cromossomos marcadores como auxiliares na 
identificação de seedlings zigóticos, em cruzamentos envolvendo genitores com 
padrões de bandas cromossômicas diferentes entre si. Além disso, análises 
cromossômicas de 51 acessos do BAG Citros, compreendendo 20 espécies de 
Citrus, Poncirus trifoliata e sete híbridos interespecíficos, mostraram que a 
característica cariotípica mais claramente variável foi o número e posição das 
constrições secundárias (SECs), indicando que as mesmas também têm potencial 
de uso na identificação de híbridos oriundos de cruzamentos controlados (Guerra 
et al., 1997).
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5.7.2 HIBRIDAÇÃO SOMÁTICA VIA FUSÃO DE PROTOPLASTOS

Pretende-se com essa ação de pesquisa obter híbridos somáticos entre espécies 
de Citrus, bem como entre este e outros gêneros afins, particularmente Poncirus, 
Microcitrus e Eremocitrus, reconhecidos por seu valor adaptativo a ambientes sujeitos 
a estresses (Swingle, 1967; Hearn et al., 1974). Além destes gêneros, outras fontes 
doadoras de protoplastos compreendem diversas variedades porta-enxerto portadoras 
de características de interesse agronômico, tais como: limões ‘Cravo’, ‘Volkameriano’ 
e ‘Rugoso’, tangerinas ‘Cleópatra’ e ‘Sunki’, laranjas ‘Azeda’ e ‘Hamlin’ (C. sinensis), 
C. macrophylla, C. ichangensis, citranges (C. sinensis x P. trifoliata) ‘Troyer’, ‘Carrizo’ 
e C-35, citrumelo ‘Swingle’. Os protoplastos serão extraídos de células em suspensão, 
oriundas de calos provenientes de nucelos e óvulos dessas variedades, como também 
de folhas de seedlings nucelares obtidos a partir de germinação de sementes in vitro, 
sob condições assépticas. Pode-se, visualmente, identificar o sucesso inicial das fusões 
realizadas, utilizando-se combinações de protoplastos com cores distintas, uma vez 
que aqueles provenientes de nucelos e óvulos são brancos, enquanto que os obtidos 
de folhas são verdes.

5.7.3 SELEÇÃO DE HÍBRIDOS TOLERANTES À SECA E AO ALUMÍNIO

A citricultura brasileira é praticada em sua quase totalidade sem irrigação, 
não obstante a frequente ocorrência de estresses hídricos na maioria das regiões 
produtoras. Esta situação é particularmente preocupante no Nordeste do país, onde, 
além das dificuldades climáticas, o nível tecnológico do citricultor é bastante limitado, 
segundo se depreende pelas baixas produtividade e longevidade de seus pomares. 
Soma-se a isto a ocorrência de expressiva extensão de áreas geográficas com solos 
ácidos e com teores elevados de alumínio trocável (Oliveira, 1991), aumentando os 
prejuízos causados ao crescimento das plantas, devido aos efeitos sinérgicos negativos 
que o estresse hídrico e a toxicidade de alumínio apresentam (Foy, 1967; Klimov et 
al. citados por Foy, 1988; Krizek & Foy, 1988; Goldman et al., 1989).

Diante disto, decidiu-se que os híbridos gerados pelo PMG Citros da Embrapa 
Mandioca e Fruticultura seriam selecionados inicialmente para tolerância à seca e ao 
alumínio. No momento, encontram-se em andamento estudos dirigidos à definição 
de metodologias que permitam a seleção de seedlings híbridos promissores a partir de 
estádios jovens de desenvolvimento. Para tanto, diferentes variedades e espécies do 
BAG Citros, cuidadosamente escolhidas pela variabilidade genética que apresentam, 
vêm sendo utilizadas na condução dessas pesquisas.

Sob condições ambientais controladas, os estudos compreendem seedlings 
uniformes (nucelares), submetidos a cultivo em solução nutritiva de Furlani & 
Hanna (1984) com modificações (Pinto, 1999), logo após sua germinação em 
canteiros móveis de isopor, tendo como substrato uma mistura de solo autoclavado 
e areia lavada, apresentando os seedlings, nessa fase, o primeiro par de folhas 
verdadeiras. Os estresses de alumínio e hídrico vêm sendo aplicados mediante o 
emprego de cloreto de alumínio (A1C13) e polietileno glicol (PEG), respectivamente, 
realizando-se as avaliações dos efeitos de estresse 30 dias após o início do cultivo 
em solução hidropônica. Essa metodologia, além de possibilitar um melhor controle 
das condições experimentais, permitirá a obtenção de resultados com maior rapidez. 
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Estão sendo enfatizadas observações dirigidas ao sistema radicular das plantas, 
buscando-se a identificação de parâmetros que melhor expliquem a tolerância à 
seca e ao alumínio, de modo a compor um índice de seleção capaz de permitir o 
reconhecimento de genótipos promissores em estádios iniciais de desenvolvimento 
de seedling.

Dentre os resultados obtidos, ainda restritos aos estudos com alumínio, 
avaliações efetuadas com os limões ‘Cravo’, ‘Volkameriano’ e ‘Rugoso da Flórida’, 
tangerina ‘Cleópatra’ e laranja ‘Azeda’ indicam que estas últimas são mais tolerantes, 
verificando-se que a partir da concentração de 10 mg L'1 de cloreto de alumínio 
houve uma redução do crescimento dos porta-enxertos mais sensíveis, sendo esta 
mais evidente no sistema radicular (Pinto, 1999).

5.7.4 SELEÇÃO PRECOCE DE GENÓTIPOS RESISTENTES / TOLERANTES À GOMOSE 
DE Phytophthora

As estratégias de controle da gomose de Phytophthora baseiam-se na aplicação 
de fungicidas, adoção de práticas culturais que minimizam a incidência da doença e 
na resistência do porta-enxerto ao ataque do patógeno. A exemplo do que ocorre na 
Flórida, EUA, onde já existe um programa de avaliação de híbridos que permite a 
identificação de genótipos tolerantes ou resistentes à doença, busca-se nesta ação de 
pesquisa a caracterização de híbridos e acessos do BAG Citros (seedlings jovens) quanto 
ao grau de resistência aos fungos P. parasitica e P. citrophthora.

A metodologia, em desenvolvimento, baseia-se no cultivo de seedlings em 
casa de vegetação, inoculando-os com isolados de Phytophthora (suspensão de 
zoosporos e solo infestado com clamidosporos) obtidos nos campos experimentais 
da Embrapa Mandioca e Fruticultura. Os referidos seedlings compreendem tanto 
variedades presentes no BAG Citros, selecionadas com base no prévio conhecimento 
de sua reação ao ataque da gomose, como híbridos obtidos de cruzamentos 
controlados, em fase de frutificação/produção de sementes, dentre aqueles 
reconhecidos como promissores a partir de avaliações ao nível de campo.

Observações complementares, ao nível de campo, baseadas em análises de 
lesões de gomose no tronco de seedlings com seis anos de idade, indicam que híbridos 
de limões e laranjas doces estão entre os mais sensíveis, no conjunto avaliado, 
constatando-se que o potencial de inóculo no solo contíguo aos mesmos foi maior 
do que no de híbridos de P. trifoliata, cuja reação à doença foi de maior tolerância/ 
resistência, conforme o esperado, em razão da resistência apresentada por Poncirus, 
universalmente conhecida.

5.7.5 SELEÇÃO DE HÍBRIDOS DE CITROS RESISTENTES / TOLERANTES AO VÍRUS 
DA TRISTEZA

Seedlings híbridos com idade igual ou superior a três anos, plantados em 
campo, vêm sendo avaliados quanto à presença de caneluras (stempitting) em ramos 
com cerca de 20 cm de comprimento, coletados em todos os quadrantes das plantas 
(nove ramos por seedling). As leituras têm considerado uma escala de notas variando 
de um (sem sintomas) a cinco (ramos severamente afetados). Os híbridos que não 
apresentarem sintomas serão submetidos a testes de ELISA, realizados a partir de 
amostras de folhas novas, obtidas nos períodos mais frios do ano.
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5.7.6 INDUÇÃO DE FLORESCIMENTO

Visando encurtar o longo período pré-reprodutivo comumente observado em 
citros, estão em desenvolvimento ações de pesquisa com a finalidade de definir 
metodologias que permitam antecipar o florescimento de híbridos selecionados como 
promissores, relativamente à tolerância à seca e ao alumínio, de modo a acelerar o 
início de suas avaliações posteriores. Estes estudos compreendem tanto o emprego de 
indutores de florescimento, a exemplo do paclobutrazol - PP(333) - como a aplicação 
de estresses provocados por baixa temperatura (em torno de 17 °C) seguida do 
restabelecimento da temperatura ambiente (em torno de 24 °C), mediante o uso de 
câmaras de crescimento, além da enxertia de seedlings jovens em plantas adultas (top 
working) e em plantas que se caracterizam por seu comportamento ananicado.

5.7.7 SELEÇÃO DE SEEDLINGS HÍBRIDOS EM CAMPO

O PMG Citros da Embrapa Mandioca e Fruticultura obedece a um processo 
contínuo de geração de híbridos. Pretende-se, com a definição de metodologias 
relacionadas particularmente às ações de pesquisa dirigidas à seleção de híbridos 
tolerantes à seca e ao alumínio em fases jovens de desenvolvimento de seedling, levar 
à campo somente híbridos identificados como promissores, restringindo, assim, as 
populações em estudo a indivíduos com maior potencial de ganhos genéticos, 
relativamente aos principais objetivos do programa.

No momento, todos os seedlings reconhecidos como híbridos, tanto a partir 
de análises de caracteres morfológicos como moleculares, têm sido plantados em 
campo e submetidos a avaliações compreendendo observações relacionadas aos 
seguintes parâmetros: altura de planta, formato de copa, vigor, presença de doenças 
(com destaque para gomose de Phytophthora, “tristeza” ou stem pittinge verrugose), 
formato do limbo foliar, textura foliar, ocorrência de floração, presença de frutos, 
presença de espinhos e enrolamento (murchamento) foliar, este último avaliado 
durante períodos de estresses hídricos severos. No tocante aos híbridos que se 
encontram em fase de frutificação são incluídas as seguintes mensurações: número 
de sementes por fruto, porcentagem de poliembrionia, número médio de embriões 
por semente e intervalo de variação do número de embriões por semente.

5.7.8 AVALIAÇÕES DE HÍBRIDOS PROMISSORES EM COMBINAÇÃO COM COPAS 
COMERCIAIS

Híbridos identificados como promissores a partir dos trabalhos de seleção 
vêm sendo submetidos à enxertia com copas comerciais, com destaque para a laranja 
‘Pêra, tendo-se em vista sua importância para a citricultura brasileira. As avaliações 
relativas à esta etapa de estudos compreendem desde caracteres relacionados à fase de 
produção de mudas (viveiro), até aqueles pertinentes à fase de pomar. Como 
testemunhas estão sendo utilizados porta-enxertos tradicionais, a exemplo dos limões 
‘Cravo’ e ‘Volkameriano’ e da tangerina ‘Cleópatrá.

Uma vez formadas, as mudas obtidas comporão quadras de observação a 
serem instaladas em áreas de produtores, representativas, particularmente, dos 
Tabuleiros Costeiros dos Estados da Bahia e de Sergipe, onde se assenta a maioria 
dos pomares nordestinos. Ações envolvendo outras regiões brasileiras também serão 
estabelecidas, dirigidas notadamente para o Norte e Sudeste, contando com a 
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colaboração de outras instituições, públicas e privadas. A estreita participação do 
citricultor nessas etapas de avaliação será fundamental na validação da indicação 
final de novos porta-enxertos a serem incorporados em nossos sistemas de produção.

6. MELHORAMENTO CENÉTICO DO MAMOEIRO

6.1 CLASSIFICAÇÃO BOTÂNICA

O mamoeiro insere-se na classe Dicotyledoneae, subclasse Archichlamydeae, 
ordem Violales, subordem Caricineae, família Caricaceae e nos gêneros Carica, 
Jacaratia, Jarilla, Cylicomorpha e Horovitzia. O gênero Carica possui 22 espécies que 
se distribuem do México ao Chile e Argentina e para o leste do Brasil. O gênero 
Jacaratia possui seis espécies distribuídas do México ao Brasil, enquanto o gênero 
Jarilla conta com uma espécie encontrada no México e Guatemala. O único gênero 
com distribuição na África Equatorial é o Cylicomorpha, com duas espécies. O 
Horovitzia é o mais novo gênero, com apenas uma espécie.

A Carica papaya L. é uma das 22 espécies do gênero Carica e a única que 
possui valor comercial. É caracterizada por apresentar ovário unilocular, enquanto 
que as outras 21 espécies do gênero Carica possuem ovário em sua maior parte 
pentalocular, mas unilocular na sua parte superior.

6.2 DESCRIÇÃO BOTÂNICA

Marin & Gomes (1986) relatam que o caule é cilíndrico, com 10 cm a 30 cm de 
diâmetro, herbáceo, fistuloso, ereto, de coloração verde — clara no ápice e verde — grisácea 
a acizentada na base, encimado por uma coroa de folhas, dispostas de forma espiralada.

As folhas são alternas, grandes, com 20 cm a 60 cm de comprimento e até 70 
cm de diâmetro, glabras, de contorno suborbicular, partidas em sete lóbulos oblongos, 
sinuosos ou lancinilados, com lâminas ovais ou orbiculares, 7—13 nervadas, 
profundamente palmatilobadas, verde claro — mate na face superior e verde 
brancacento pálido na face inferior, revestida de material ceroso, sendo as superiores 
eretas e expandidas (Medina etal., 1989). Os pecíolos são longos, fistulosos, verdes — 
pálidos ou vermelho - vinosos, geralmente de 50 cm a 70 cm de comprimento.

Segundo Luna (1980), o mamoeiro apresenta um sistema radicular pivotante, 
com raiz principal bastante desenvolvida, classificada como nampiforme. As raízes 
apresentam coloração branco cremosa, ramificando-se de forma radical, com 
distribuição em maior quantidade nos primeiros 30 cm do solo (Marin & Gomes, 
1986). No entanto, podem desenvolver até duas vezes a altura da planta, podendo 
explorar uma camada de solo com profundidade de até um metro.

6.3 ORIGEM E EVOLUÇÃO

A primeira menção sobre a existência de mamoeiro foi feita na Europa, em 
1535, pelo cronista espanhol G. H. de Oviedo, em seu livro Thegeneral and natural 
history of the Indies, onde informava aos reis da Espanha ter encontrado plantas deste 
gênero crescendo entre o sul do México e o norte da Nicarágua. Daí, acredita-se que 
saíram as primeiras sementes para o Panamá, São Domingos, algumas ilhas do Caribe 
e regiões da América do Sul (De Candolle citado por Lassoudière, 1968).
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O local de origem do mamoeiro é discutido há muitos anos. Alguns autores 
mencionaram que esta espécie é originária do sul do México, enquanto outros 
sugeriram as terras baixas da América Central oriental, seguindo-se posteriormente 
as Antilhas, descartadas por não ocorrer o gênero Carica nessas ilhas.

Atualmente considera-se que o centro de origem é, muito provavelmente, o 
noroeste da América do Sul — vertente oriental dos Andes, ou mais precisamente, a 
Bacia Amazônica Superior, onde se apresenta a máxima diversidade genética.

Após a descoberta do Novo Mundo, o mamoeiro foi amplamente distribuído 
nos trópicos, principalmente África e Ásia, inicialmente por navegadores portugueses, 
espanhóis e, posteriormente, por mercadores árabes. Relato de diversos autores 
permitiram levantar o ano em que o mamoeiro foi introduzido em vários países: 
Panamá e Porto Rico (1535), Cuba (1540), Brasil (1587), índia (1611), Europa 
(1626), Senegal (1637), Paraguai (1648), Ceilão (1667), SãoTomé (1686), Estados 
Unidos - Flórida (1773), Madagascar (1750), Nigéria (1824), Havaí e ilhas do sul 
do Pacífico (1800-1823) e Israel (1923).

Atualmente a produção mundial é de 4.823.826 toneladas, com uma área de 
268.456 ha. O Brasil é o primeiro produtor mundial com 29.000 ha e uma produção 
de 1.762.500 toneladas, seguido da índia com 500.000 toneladas e 29.000 ha 
plantados (IBGE, 1999).

6.4 SISTEMA REPRODUTIVO

A maioria das espécies do gênero Carica é dióica, com exceção do C. papaya 
L., C. monoica Desf. e do C. pubescens, que são polígama, monóica e monóica — 
dióica, respectivamente.

A C. papaya L. possui três tipos de formas sexuais: ginóica (com plantas 
exclusivamente femininas), andróica (com plantas masculinas) e andromonóica (com 
plantas cujas inflorescência são hermafroditas).

De acordo com as formas sexuais, as populações de C. papaya são classificadas 
como:

• Dióicas = constituídas por indivíduos ginóicos e andróicos.

• Ginóico - andromonóicas = constituídas por indivíduos ginóicos e andromonóicos.

• Andromonóico — trióicas = constituídas por indivíduos ginóicos, andróicos e 
andromonóicos.

O estudo da herança do sexo (Storey, 1953) mostrou que as plantas femininas 
são geneticamente homozigotas para o alelo m e as plantas masculinas e hermafroditas 
são heterozigotas para os alelos M] e M2, respectivamente, formando as combinações: 

mm - plantas femininas; 
Mjin - plantas masculinas;
M2m - plantas hermafroditas.

As combinações MjMj e M?M2 não existem porque são letais no zigoto.

Visando a obtenção de frutos provenientes de flores hermafroditas, por 
apresentarem maior valor comercial, deve-se priorizar o cruzamento ou a
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Percentagem de plantas esperada

TABELA 4. Percentagem de plantas masculinas, femininas ou hermafroditas obtidas nos cruzamentos 
indicados, segundo Storey (1953).

Cruzamento Masculina 
Mm

Feminina 
mm

Hermafrodita
M,m

Hermafrodita x hermafrodita 
(cruzamento ou autopolinização) 
M;m x M,m

0 33 66

Hermafrodita x feminina 
M,m x mm 0 50 50

autopolinização de plantas hermafroditas, cuja descendência será de 33% de plantas 
femininas e 66% de plantas hermafroditas. Em programas de melhoramento genético, 
são utilizados, adicionalmente, os cruzamentos entre plantas hermafroditas e 
femininas, resultando em 50% de cada um dos tipos genitores (Tabela 4).

6.5 OBJETIVOS DO MELHORAMENTO

O melhoramento genético do mamoeiro em diversas partes do mundo está 
voltado basicamente para a obtenção de cultivares endógamas. A não exploração do 
vigor híbrido, de um modo geral, parece ser consequência de insuficientes investigações 
sobre os efeitos da heterose no mamoeiro (Sampaio et al., 1983).

6.5.1 OBJETIVOS DO MELHORAMENTO GENÉTICO DO MAMOEIRO NO HAVAÍ

Conforme o tipo de fruto, as cultivares de mamão são classificadas em dois 
grupos: Solo e Formosa. No Havaí, os objetivos do programa são divididos em 
características da planta e características do fruto de variedades do grupo Solo. Com 
relação às características da planta tenta-se obter um vigor superior, frutificação precoce 
e em parte mais baixa da planta, ausência ou ocorrência mínima de carpeloidia e 
esterilidade feminina na forma hermafrodita, resistência a pragas e/ou doenças e 
maior capacidade de produção por planta ou por unidade de área. Quanto às 
características do fruto são destacadas: peso aproximado de 0,45 kg, forma alongada, 
piriforme, casca lisa, sem manchas externas, frutos firmes com polpa espessa sem 
protuberâncias, cavidade redonda e longa duração em armazenamento, cor amarelo- 
alaranjada brilhante, alto teor de açúcares, ausência de odor desagradável e resistência 
a várias doenças do fruto.

6.5.2 OBJETIVOS DO MELHORAMENTO GENÉTICO DO MAMOEIRO NO BRASIL

No Brasil o programa visa desenvolver variedades e/ou híbridos resistentes a 
doenças, agregando características agronômicas desejáveis. As características agronômicas 
mais relevantes são a ausência ou a ocorrência mínima de flores hermafroditas carpelóides, 
ausência ou ocorrência mínima de flores hermafroditas estéreis, ausência ou ocorrência 
mínima de flores hermafroditas pentandras, frutificação precoce, vigorosa e com altura 
inferior a 90 cm, peso médio de fruto do grupo Formosa de 800g a 1. lOOg e do grupo 
Solo de 350g a 600g, casca lisa e sem manchas, polpa vermelho-alaranjada, cavidade 
ovariana pequena e um formato de estrela, polpa com espessura superior a 20 mm, sólidos 
solúveis acima de 14° brix e maior longevidade pós-colheita.
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6.6 MÉTODOS DE MELHORAMENTO

6.6.1 INTRODUÇÃO DE PLANTAS

No Brasil, antes da introdução do mamoeiro Solo, praticamente não existiam 
variedades comerciais para plantio, visto que as sementes utilizadas apresentavam 
elevado grau de segregação devido à existência de cultivares dióicas. Entretanto, de acordo 
com Nakasone etal. (1972), progênies com características desejáveis terão um alto grau 
de uniformidade, quando submetidas a várias gerações de autopolinização.

Em função da sensibilidade das plantas hermafroditas do grupo Solo às 
variações ambientais, é necessário introduzir variedades e/ou linhagens melhoradas 
de mamão em regiões onde se deseja estudar a viabilidade deste cultivo sob 
determinadas condições climáticas (Nakasone, 1980).

No Brasil, ensaios sobre o comportamento e competição de variedades de 
mamoeiro são praticamente inexistentes. Trabalho desta natureza foi realizado na Bahia 
por Luna (1976), onde foram observadas oito variedades e seleções com relação à 
altura de planta, diâmetro do caule, altura da floração, grau de esterilidade, tempo de 
maturação, suscetibilidade ao ataque de fungos, formato, peso e comprimento do fruto, 
diâmetro e comprimento da cavidade, número de sementes, espessura, consistência, 
cor e sabor da polpa. Os resultados destacaram as variedades Tailândia, Solo e Guinea 
Gold, por apresentarem plantas vigorosas, precoces e fruto com características desejáveis.

Marin etal. (1989) introduziram e selecionaram a cultivar Improved Sunrise 
Solo Line 72/12, para as condições de cultivo do Norte do Espírito Santo. Esta 
cultivar tem se destacado por apresentar uma consistência de polpa melhor que a 
cultivar Sunrise Solo, tradicionalmente plantada, permitindo a comercialização de 
frutos para mercados mais distantes.

6.6.2 UTILIZAÇÃO DOS RECURSOS CENÉTICOS

O maior Banco Ativo de Germoplasma de mamão (BAG-Mamão) no Brasil 
se encontra em área de sede da Embrapa Mandioca e Fruticultura, localizada em 
Cruz das Almas, Bahia.

O BAG-Mamão conta atualmente com 133 acessos, sendo 102 de C. papaya. 
Os acessos de C. papaya são divididos em dois grupos principais: acessos fixados e 
acessos segregantes. Acessos fixados são aqueles que apresentam cinco ou mais gerações 
de autofecundação, enquanto que os acessos sem histórico conhecido ou oriundos 
de coletas são considerados segregantes. Nos acessos segregantes será efetuada a seleção 
das plantas promissoras, as quais serão autofecundadas, por várias gerações, até que o 
acesso resultante possa ser considerado fixado. Somente os acessos considerados fixados 
serão caracterizados mediante aplicações de descritores e avaliação estatística.

Todo o BAG deverá ser avaliado, com os objetivos de permitir e agilizar 
intercâmbios de germoplasma e informações básicas, além de possibilitar a 
identificação de linhagens e variedades a serem utilizadas em programas de 
melhoramento e sistemas de produção.

Para avaliar as linhagens endogâmicas produzidas e a sua capacidade de gerar 
híbridos superiores, são utilizadas técnicas envolvendo cruzamentos dialélicos, 
utilizadas amplamente em estudos referentes à herança quantitativa.
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6.6.3 CAPACIDADE COMBINATÓRIA DE LINHAGENS PARA PRODUÇÃO DE 
HÍBRIDOS

Segundo Storey (1953), os trabalhos de melhoramento são realizados a partir 
da reunião do maior número possível de variedades em um local selecionando-se, 
entre elas, aquelas que apresentem características fenotípicas desejáveis para posterior 
estudo de capacidade combinatória visando produção de híbridos.

Informações sobre o tamanho dos frutos, formato, precocidade e porte 
da planta indicam, com um considerável grau de certeza, que tipo de híbridos 
entre indivíduos de duas variedades distintas poderão ser obtidos (Horovitz, 
1954).

Após o cruzamento entre cultivares muito diferentes entre si, dois caminhos 
podem ser seguidos: a) conduzir as gerações por meio de autofecundações sucessivas, 
visando aumentar a probabilidade de encontrar recombinações de características 
desejáveis por meio do método de pedigree-, b) fazer retrocruzamento, principalmente 
se um dos genitores já apresenta características desejáveis (Nakasone & Storey, 1955).

Para se melhorar as principais características da planta e do fruto, devem ser 
feitos sistematicamente cruzamentos entre variedades bastante diferentes (Nakasone 
et al., 1972). Este processo requer tempo, já que junto a poucas características 
desejáveis, podem ocorrer muitas características indesejáveis, até que se obtenha 
variedades aceitáveis comercialmente.

Os primeiros trabalhos para obtenção de híbridos de mamão, no Brasil, foram 
feitos por Sampaio et al. (1983), em Conceição do Almeida - BA, e resultaram na 
obtenção dos híbridos Sunrise Solo x A-G e K-77 x Tailândia, com boa produção e 
resistência a Phytophthora parasitica.

6.6.4 RETROCRUZAMENTO

O retrocruzamento consiste no cruzamento de um híbrido com qualquer 
de seus genitores. Este método é utilizado quando se deseja agrupar uma ou duas 
características de herança simples a uma cultivar com características 
suficientemente satisfatórias. Devem ser feitos vários retrocruzamentos até que 
se obtenha o resultado esperado. Após estes cruzamentos, o gene (ou genes) que 
está sendo transferido estará na condição heterozigota, o mesmo não ocorrendo 
com os demais genes. Quando se busca a transferência de um gene dominante, 
depois do último retrocruzamento procede-se a autofecundação, que produz 
homozigose para este gene. Quando o gene a ser transferido é recessivo, os 
retrocruzamentos são intercalados com autofecundações. Desta maneira, será 
obtido um material com as mesmas qualidades do pai recorrente sendo, porém, 
superior a este pai na característica específica para a qual o programa foi conduzido 
(Allard, 1966).

Giacometti & Ferreira (1988) sugerem duas alternativas para mamoeiros 
ginóico-andromonóicos:

a) Ambos genitores de porte baixo e fruto com polpa de cor vermelho-alaranjada. 
Neste caso, já em Fj pode-se selecionar combinações desejáveis de porte baixo 
e fruto de polpa vermelho-alaranjada.
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b) Um dos genitores de porte alto e fruto com polpa de cor alaranjada e outro de 
porte baixo e fruto de polpa de cor vermelho-alaranjada. Somente em F2 
serão selecionados segregantes de porte baixo e fruto de polpa vermelho- 
alaranjada.

Em ambas alternativas, no F , se as qualidades do fruto, tais como tamanho, 
consistência, sólidos solúveis e sabor não estiverem presentes em plantas selecionadas, 
retrocruza-se com um dos genitores, possuidores das características desejáveis. No F4 
resultante do cruzamento deverão aparecer plantas e frutos desejáveis, os quais serão 
autofecundados. Caso apareçam segregantes desejáveis na terceira geração, deve-se 
continuar as autofecundações até a fixação do material, o que deverá ocorrer em F? 
ou Fg.

6.7 MELHORAMENTO NO BRASIL

De uma forma geral, os trabalhos de melhoramento desenvolvidos no Brasil 
visam explorar a máxima variabilidade genética da espécie C. papaya e de outros 
gêneros e espécies afins, mediante caracterização e avaliação de germoplasma c obter 
linhagens ou híbridos adaptados às condições edafoclimáticas das principais regiões 
produtoras, com ênfase para resistência a doenças.

6.7.1 MELHORAMENTO CONVENCIONAL

As cultivares de mamão mais exploradas no Brasil são: grupo Solo (‘Sunrise 
Solo’ e ‘Improved Sunrise Solo Line 72-12’) e Formosa (‘Tainung N° 1’). Suas 
principais características são:

‘SUNRISE SOLO’ - Cultivar procedente da Estação Experimental do Havaí 
(EUA), mais conhecida no Brasil como mamão Havaí, Papaya ou Amazônia. O 
fruto proveniente de flor feminina é ovalado e o de flor hermafrodita é piriforme, 
com peso médio de 500g; possui casca lisa e firme, polpa vermelho-alaranjada de boa 
qualidade e cavidade interna estrelada. Inicia a floração com 3 a 4 meses de idade, a 
80 cm de altura, com início de produção 8 a 10 meses após o plantio, produzindo 
em média 40 t/ha/ano (Figura 4).

‘IMPROVED SUNRISE SOLO LINE 72-12’ - Cultivar também procedente

FIGURA 4. Cultivar Sunrise Solo.

do Haví, introduzida e 
melhorada pela Empresa 
Capixaba de Pesquisa 
Agropecuária (EMCAPA), 
conhecida comumente como 
mamão Havaí, amplamente 
disseminada nas regiões 
produtoras do Espírito Santo. 
O fruto proveniente de flor 
feminina é ovalado e o de flor 
hermafrodita é piriforme, 
com casca lisa, firme, e peso 
médio de 500g, de grande
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FIGURA 5. Híbrido Tainung N° 1.

aceitação nos mercados interno e externo. A 
cavidade ovariana é pequena e de formato 
estrelado; a polpa é espessa e de coloração 
vermelho-alaranjada, de boa qualidade, com 
boa resistência ao transporte e maior resistência 
ao armazenamento que a ‘Sunrise Solo’. O 
início de produção ocorre a partir de 9 meses 
após o plantio, com altura de inserção das 
primeiras flores aos 60 a 70 cm.

‘TAINUNG N” 1’ - Híbrido 
altamente produtivo resultante do 
cruzamento de um tipo de mamão da Costa 
Rica, de polpa vermelha, com ‘Sunrise Solo’, 

j O fruto oriundo de flor feminina é redondo 
1 alongado e o da flor hermafrodita é 
j comprido, com peso médio de 900g. 
| Apresenta casca de coloração verde claro e 
j cor de polpa laranja-vermelhada, de ótimo 

sabor; possui cheiro forte, boa durabilidade 
de transporte e pouca resistência ao frio. A 

produtividade média está em torno de 60 t/ha/ano (Oliveira et al., 1994) 
(Figura 5).

Em síntese, são poucas as variedades comerciais utilizadas, sendo estreita a 
base genética em que está assentada a cultura do mamoeiro no Brasil. Dessa forma, 
urge a necessidade do desenvolvimento de novas variedades para ampliar a 
sustentabilidade da lavoura.

A Figura 6 apresenta o organograma relativo ao programa de 
melhoramento genético em desenvolvimento pela Embrapa Mandioca e 
Fruticultura, o qual segue inicialmente duas linhas distintas, porém com objetivo 
final comum: 1) a partir de população base (F^ do híbrido Tainung N° 1, 
proceder-se-á seqüencialmente a seleção e autofecundação de plantas com 
características superiores e, mediante testes de progênies, serão selecionadas 
linhagens promissoras, que constituirão o banco de linhas puras após a devida 
caracterização; 2) a partir da introdução de acessos segregantes efetuar-se-á seleção 
e autofecundação das plantas para promover a sua fixação que, juntamente com 
os acessos fixados introduzidos, serão caracterizados e integrados ao banco de 
linhagens.

6.7.2 MELHORAMENTO NÃO CONVENCIONAL

O emprego de diversas técnicas de biotecnologia como ferramentas 
importantes nos programas de melhoramento do mamoeiro é recente. Dentre essas 
técnicas destacam-se: resgate de embriões, cultura de anteras, isolamento e cultivo 
de protoplastos, seleção in vitro, produção de sementes artificiais análises 
moleculares, transformação genética e micropropagação de plantas (Oliveira etal., 
1996).
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população base de

TAINUNG N° 1

INTRODUÇÃO

SELEÇÃO E AUTOFECUNDAÇÃO

U ___________
LINHAGENS PROMISSORAS |=> ACESSOS FIXADOS ACESSOS SEGREGANTES

CARACTERIZAÇÃO <= SELEÇÃO/

AUTOFECUNDAÇÃO/ 

FIXAÇÃO

U

BANCO DE UNHAS

PURAS

U u

u

AVALIAÇÃO CAPACIDADE 

DE COMBINAÇÃO

AVALIAÇÃO ESTABILIDADE 

FENOTiPICA

u

MULTIPLICAÇÃO

U
RECOMENDAÇÃO

FIGURA 6. Organograma relativo ao programa de melhoramento genético do mamoeiro desenvolvido 
pela Embrapa Mandioca e Fruticultura.

6.7.2.1 RESCATE DE EMBRIÕES

Vários pesquisadores em melhoramento genético do mamoeiro vêm realizando 
cruzamentos interespecíficos com a finalidade de obter cultivares mais produtivas e 
tolerantes aos fatores bióticos e abióticos que prejudicam a cultura. Estes híbridos 
interespecíficos têm sido sintetizados visando, principalmente, a transferência dos genes 
de resistência ao vírus da mancha anelar. Segundo Manshardt & Wenslaff (1989), o 
desenvolvimento de embriões in vitro é uma metodologia importante para superar os 
freqüentes problemas de abortos dos híbridos interespecíficos, em decorrência do 
desenvolvimento anormal do endosperma.

6.7.2.2 CULTURA DE ANTERAS

A cultura de anteras tem a finalidade de acelerar a obtenção de materiais 
homozigotos, os quais levariam anos para serem obtidos pelo métodos convencionais de 
autofecundação realizados em campo. Os homozigotos podem ser utilizados como novas 
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cultivares ou para a obtenção de híbridos (Oliveira etal., 1996). Tsay & Su (1985) obtiveram 
sucesso na cultura de anteras com as cultivares de mamão Sunrise, Tainung, CY e Flórida.

6.7.2.3 ISOLAMENTO E CULTIVO DE PROTOPLASTOS

Sistemas de protoplastos têm sido desenvolvidos visando o melhoramento 
genético do mamoeiro. O isolamento dos protoplastos é realizado a partir de folhas 
(Liu et al., 1984) e de células em suspensão (Chen & Chen, 1992). Atualmente, 
segundo Liu et al. (1984), existe uma série de plantas regeneradas a partir de 
protoplastos sendo avaliadas sob condições de campo.

6.7.2.4 SELEÇÃO IN VITRO

Os sistemas para seleção in vitro de genótipos tolerantes a fatores bióticos e 
abiótios têm sido desenvolvidos para várias culturas. Protoplastos, células em 
suspensão, calos e ápices caulinares são alguns dos materiais que podem ser submetidos 
a um processo de selção in vitro. O princípio dessa metodologia consiste em 
proporcionar o estresse, selecionar os indivíduos tolerantes e avaliar se o mesmo 
comportamento ocorre no campo (Oliveira etal., 1996).

Com relação à cultura do mamoeiro, estudos preliminares estão sendo 
realizados nessa área. Sharma & Skidmore (1988) inocularam ápices caulinares in 
vitro com suspensão de esporos de Phytophthora palmivora, tendo as plantas exibido 
sintomas semelhantes aos que ocorrem no campo.

6.7.2.5 PRODUÇÃO DE SEMENTES ARTIFICIAIS

Diversos autores têm estudado a obtenção e utilização de sementes artificiais 
a partir do encapsulamento de embriões somáticos, os quais podem ser produzidos 
em grande quantidade. Através desta metodologia, obteve-se uma porcentagem de 
sobrevivência dos seedlings de 72%, sendo que as plantas obtidas cresceram e 
produziram frutos normais (Ye et al., 1993).

6.7.2.6 ANÁLISES MOLECULARES

Técnicas de eletroforese, mediante emprego de sistemas isoenzimáticos, têm 
sido utilizadas para a sexagem do mamoeiro e caracterização genética de variedades 
(Oliveira et al., 1996).

As plantas hermafroditas de mamoeiro caracterizam-se por produzirem frutos 
de forma alongada, piriforme ou ovalada, que são os preferidos pelo mercado (Oliveira 
et al., 1994). A identificação dessas plantas em estágio precoce, por meio da análise 
de DNA, está sendo estudada por diversos grupos de pesquisa (Sriprasertsak et al., 
1988; Andreani Jr. & Lemos, 1995). Sriprasertsak etal. (1988) conseguiram identificar 
bandas características relacionadas ao sexo de plantas de mamoeiro, mediante análise 
de folhas de plantas jovens, utilizando o sistema isoenzimático peroxidase.

A caracterização de genótipos de mamoeiro por meio de técnicas moleculares 
é de grande importância para a identificação de cultivares e de híbridos 
interespecíficos em bancos de germoplasma e programas de melhoramento. Moore 
& Litz (1984) têm utilizado com sucesso os sistemas isoenzimáticos peroxidase, 
malato desidrogenase, superoxidase dismutase e glutamato oxaloacetato 
transaminase com essa finalidade.
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6.7.2.7 TRANSFORMAÇÃO GENÉTICA

A proteção cruzada é uma das formas de se controlar viroses em plantas. O 
desenvolvimento de plantas transgênicas de mamão resistentes ao vírus da mancha 
anelar, a partir de técnicas de engenharia genética e biologia molecular, possibilitará 
que o cultivo do mamoeiro deixe o nomadismo, reintroduzindo-o em áreas 
abandonadas, além de proporcionar a melhoria da produtividade, qualidade e do 
aspecto do fruto, o que permitirá uma maior competitividade do mamão brasileiro 
no mercado internacional.

Dessa forma, a Embrapa Mandioca e Fruticultura desenvolveu um projeto 
conjunto com a Universidade de Cornell (EUA) para a obtenção de plantas 
transgênicas de mamão resistentes aos isolados brasileiros do vírus da mancha anelar. 
A técnica da biolística foi utilizada para a transferência direta de genes. No momento, 
os pesquisadores da Embrapa Mandioca e Fruticultura estão concentrando esforços 
no sentido de avaliar as primeiras plantas transgênicas sob condições de campo e 
desenvolver protocolos de regeneração de plantas transformadas de mamoeiro.

6.7.2.8 MICROPROPAGAÇÃO

O mamoeiro tem sido propagado principalmente por meio de sementes (Litz, 
1986). A multiplicação de plantas de mamoeiro mediante cultura de tecidos vem 
sendo pesquisada em vários países e, dentro de poucos anos deverá ser utilizada 
comercialmente por empresas produtoras de mudas, a exemplo do que vem ocorrendo 
com outras culturas. As vantagens desse sistema de produção de mudas consistem na 
possibilidade de multiplicar em larga escala híbridos F[ comerciais (grupo Formosa), 
plantas premunizadas e plantas hermafroditas livres de pragas e doenças.

6.8 CONSIDERAÇÕES GERAIS E PERSPECTIVAS

O melhoramento genético do mamoeiro no Brasil vem sendo executado 
por diversas instituições, todavia a dependência externa por variedades comerciais 
melhoradas ainda é fato reconhecido (Giacometti & Ferreira, 1988). Por outro 
lado, os recursos genéticos disponíveis no país são satisfatórios necessitando, para 
seu enriquecimento, da realização de coletas e novas introduções visando ampliar a 
variabilidade intra e interespecífica disponível, o que certamente contribuirá para 
o desenvolvimento de variedades e híbridos com as características desejáveis, 
resistentes a pragas e doenças. Estas coletas deverão ser realizadas no Brasil, Colômbia 
e Costa Rica, buscando-se introduzir acessos da África do Sul, Malásia, Taiwan e 
Venezuela.

O desenvolvimento das diversas técnicas modernas de biotecnologia como 
ferramentas importantes em programas de melhoramento e propagação do mamoeiro 
deverá reduzir o período para obtenção de novas variedades. Os primeiros resultados 
desses trabalhos estão sendo obtidos. Em futuro próximo, espera-se que diversas 
cultivares transgênicas com características agronômicas desejáveis, produtivas e 
tolerantes a diferentes estresses bióticos e abióticos, sejam obtidas e propagadas 
massivamente in vitro, facilitando o cultivo do mamoeiro (Oliveira et al., 1996).

Considerando os resultados obtidos pelos vários programas de melhoramento 
até então desenvolvidos, propõe-se as seguintes ações:
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a) Implementar estudos em genética básica, tais como: citogenética, herdabilidade, 
heterose, combinação de genitores, marcadores moleculares e mapeamento genético;

b) Ampliar a base genética útil para o melhoramento. Para isso tornam-se 
imprescindíveis a caracterização e avaliação do germoplasma disponível, além do 
pré-melhoramento. A avaliação de recursos genéticos pode indicar caracteres 
potencialmente úteis para o melhoramento;

c) Analisar os métodos clássicos de melhoramento e ampliar os trabalhos com técnicas 
de biologia molecular, engenharia genética e associar estas técnicas aos metódos de 
melhoramento tradicionais.

7. MELHORAMENTO GENÉTICO DO MARACUJAZEIRO

Maracujá, termo utilizado para designar o fruto e^s plantas de espécies do 
gênero Passiflora, constitui uma forma generalizada de referir-se a uma das plantas 
mais atraentes, não só por suas propriedades ornamentais mas também, por suas 
características nutricionais e medicinais, além da qualidade de seus frutos comestíveis.

O termo maracujá é derivado da língua Tupi, ‘mara cuiá ‘, que significa comida 
preparada em cuia (Hoehne, 1946; Ruggiero, 1973). Outra denominação dada aos 
maracujazeiros é a 'flor da paixão', denominação esta de origem mística, dada à 
semelhança de sua flor com a paixão de Jesus Cristo. Esta citação foi feita em 1610 
por Jacomo Bosio, que descreveu a flor de maracujá como a ‘Flor Passionis’, selecionada 
como o exemplo mais evidente da ‘Croce triofante’ encontrado na floresta 
(Vanderplank, 1996).

A flor descrita por Jacomo Bosio mostra os filamentos da corona como a 
coroa de espinhos, os estigmas são os cravos, o androginóforo a coluna da flagelação, 
enquanto os estames representam as cinco feridas feitas em Jesus Cristo. A corona 
tem setenta e dois filamentos, que é o número de espinhos existente na coroa colocada 
na cabeça de Jesus Cristo. Além disso, as folhas em forma de cabeça de lança dram as 
peças usadas para ferir o Senhor, enquanto os pontos redondos e escuros existentes 
na parte dorsal das folhas representam as trinta peças de prata que Judas recebeu para 
trair o Senhor.

7.1 CLASSIFICAÇÃO BOTÂNICA

A família Passifloraceae pertence à ordem Violales (Cronquist, 1988), ordem 
esta constituída de um agrupamento natural de famílias, originárias das Theales, uma 
ordem primitiva. Esta família apresenta os seguintes gêneros: Adenia, Chlorophoranthus, 
Dilkea, Crossostemma, Echinothamus, Hollrungia, Machadoa, Modecca, Parapsia, Passiflora, 
Smeathmannia, Tetrapathaea, Tryphostemma, Schlechterina, Mitostemma, Tetrastylis e 
Deidania (Killip, 1938; Leitão Filho & Aranha, 1974).

No Brasil, a família é representada por quatro gêneros, Dilkea (ocorrência no 
Amazonas e Pará), Mitostemma (presente no Mato Grosso, Rio de Janeiro e Rio 
Grande do Sul), Tetrastylis (Estados da Bahia, Minas Gerais e Rio de janeiro) e Passiflora 
(de ocorrência em todo o país) (Reitz, 1980). No entanto, segundo Leitão Filho & 
Aranha (1974), apenas os gêneros Dilkea e Passiflora representam esta família no 
País.
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A família Passifloraceae é constituída por cerca de 630 espécies, sendo a maioria 
originária da América Tropical. As espécies de maracujá são consideradas perenes em 
sua maioria, existindo espécies anuais em pequeno número, como é o caso de P. 
gracilis (Vanderplank, 1996).

7.2 ORIGEM

De acordo com VanderplanK (1996), o gênero Passiflora é essencialmente 
americano. Muitas espécies também são encontradas nas Américas do Norte e Sul, 
na índia Ocidental, sendo as espécies remanescentes de ocorrência natural no sudoeste 
da Ásia, Ilhas do Pacífico Sul, Ilhas Galápagos, África, Austrália e uma única espécie 
em Madagascar mas, todas introduzidas, uma vez que a América do Sul é o local de 
origem de pelo menos 95 % das espécies (Killip, 1938).

Killip (1938) descreveu cerca de 354 espécies americanas de Passiflora sendo 
aproximadamente 101 citadas para o Brasil. Hoehne (1946) ampliou para mais de 
150 espécies nativas amplamente distribuídas e Oliveira etal. (1988) ampliaram este 
número para mais de 200 espécies, sendo a região Centro-Norte a maior área de 
distribuição geográfica do gênero no Brasil. Destas, cerca de 51 a 64 produzem frutos 
comestíveis (Manica, 1997). Assim, pode-se afirmar que o Brasil é o principal centro 
de origem das Passifloráceas.

As espécies silvestres são encontradas principalmente em matas úmidas e 
freqüentemente crescem nas clareiras e nas beiradas das matas. Raramente, algumas espécies 
podem ser encontradas no interior das matas densas, em capoeiras ou em matas de planalto.

7.3 RECURSOS GENÉTICOS

O estreitamento da base genética de qualquer espécie de planta ocorre na 
medida em que há um avanço na melhoria do cultivo, como é o caso do uso de 
linhagens em plantas autógamas e de variedades híbridas em alógamas (Briggs & 
Knowles, 1967), em substituição a materiais tradicionais; a perda de genes também 
é observada, conforme citado por Cunha (1980), pela cessão de áreas para hidrelétricas, 
rodovias, indústrias etc. Desta forma, a conservação de germoplasma local em coleções é 
imperativa, assim como é recomendável a introdução de materiais de outros países, sendo 
que, neste caso, como citado por Allard (1966) e por Briggs & Knowles (1967), obtém- 
se os mesmos resultados de programas locais de melhoramento genético ao anexar-se às 
coleções variedades superiores. Seja qual for o caminho seguido, deve-se ter em mente 
que a variabilidade genética é a base para o melhoramento de plantas (Poehlman, 1966).

7.3.1 GERMOPLASMA DE MARACUJÁ

O termo germoplasma de maracujá refere-se à varibilidade genética do gênero 
Passiflora, notadamente aquelas espécies compatíveis com as cultivadas, com 
2n = 2x = 18. Os acessos existentes em coleções em todo o mundo encontram-se na 
Tabela 5 (Ferreira, 1998).

7.3.2 BANCO ATIVO DE GERMOPLASMA (BAG)

A introdução do germoplasma é efetuada pela Embrapa Recursos Genéticos 
e Biotecnologia (CENARGEN) quando trata-se de material proveniente do exterior 
e de coletas, enquanto aquela decorrente de intercâmbio com instituições do País é 
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levada a efeito pela Embrapa Mandioca e Fruticultura (CNPMF) e CENARGEN, 
podendo vir sob a forma de semente e estaca. As sementes são colhidas em frutos 
representativos do material, em boas condições fitossanitárias e maduros e retirados 
de plantas que forneçam uma amostragem adequada da população. As estacas são 
uma alternativa, no caso de não se poder trazer as sementes e, assim sendo, deve-se 
introduzir um número que garanta a multiplicação do material sem risco de perdas, 
indicando-se mais de 20 estacas, cada com dois a quatro nós, com meia folha ou 
folhas inteiras (São José et al., 1994).

* Dados atualizados = 50 acessos

TABELA 5. Acessos de Passiflora edulis e Passiflora spp. mantidos em diversos países.

País Instituição - Local Passiflora edulis Passiflora spp. Total
Austrália DPI-Nambour 4 10 14 ■
Brasil CNPMF-Cruz das Almas 20 25 45*
Brasil LAC-Jundiaí - 56 % 1
Brasil [APAR-Londrina 7 78 85
Brasil UN ESP-Botucatu 1 1 2
Brasil UNESP-Jaboticabal 7 35 42
Camarões IRA-Njombe 2 - 2 IB

Chile UAC-Valdivia - 2 2
Colômbia ICA-Palmira 7 - 7 9
Costa Rica CATIE-Turrialba 4 9 13
Cuba DICOF-Havana 2 2 4 J
Chile ARI-Nicosia 1 - 1
Equador INIAP-Oistoviejo 5 3 8 |

Equador INIAP-Quito 5 3 8
França CIRAD-Guadalupe 5 22 27 j|
França IRFA-Reunião - 7 7
Gana PGRU-Bunso 1 - ■■I
Jamaica RDD/MA-Kingston - 16 16
Quênia NGK-Kikuyu 2 - 2
Malawi BARS-Limbe - 3 3
Nicarágua UNA-Managua 5 - > 1
Papua Nova Guiné DPI-Keravat - 2 2
Peru UNA-Lima 16 -
Filipinas UPLB-Laguna 3 3 6
África do Sul DATS-Pretoria 4 3 hsh
Taiwan TARI-Chia-yi 2 4 6
Taiwan TARI-Kaohsiung 2 ■- 2 ]|

EUA USDA/ARS-Hilo 16 5 21
EUA USDA/ARS-Ames - 1 iH^HI
EUA USDA/ARS-Miami 51 140 191
Uruguai UR/FA-Montevideo - 2 2 1

TOTAL 172 432 604
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Os acessos são plantados no espaçamento de 2,0 m x 5,0 m, em espaldeira 
vertical com arame liso n° 12, estirado a 2,0 m do solo em mourões de 2,50 m de 
comprimento, espaçados de 5,0 m. Cada acesso é plantado em 10 covas, cada cova 
com duas plantas, sem delineamento experimental, mantidas por polinização 
controlada. A renovação do plantio é efetuada a cada três-cinco anos e os tratos 
culturais, adubação e cuidados fitossanitários são aqueles preconizados para os plantios 
de maracujá. Atualmente, o BAG da Embrapa Mandioca e Fruticultura possui 50 
acessos.

Paralelamente à conservação em campo, são conduzidos trabalhos para a 
conservação de acessos sob a forma de semente. Espécies que apresentam dificuldades 
de manutenção no BAG, em condições de campo, são multiplicadas sob condições 
controladas, a fim de promover a sua adaptação ou indicar outros meios de garantir 
a sua conservação.

Outra estratégia para a conservação das passifloras inclui a utilizaçã da cultura 
de tecidos. A conservação dos maracujazeiros em campo exige grandes áreas para o 
plantio, proteção contra o ataque de patógenos e pragas, além das plantas estarem 
sujeitas às adversidades climáticas. Por estas razões, têm-se verificado que a conservação 
in vitro de certas espécies reduz os custos de manutenção e torna o processo de 
conservação da coleção mais eficiente (Roca et al., 1982), seja a partir de ápices 
caulinares, sementes, hastes, embriões zigóticos e/ou somáticos, ou mesmo calos.

A utilização de técnicas de cultura de tecidos para a conservação in vitro de 
acessos das passifloras já é uma prática rotineira utilizada em algumas instituições. 
Por exemplo, no Laboratório Central de Biologia Molecular da ESALQ - USP 
(Piracicaba, SP) cerca de 20 espécies foram introduzidas no ano de 1990. Estas espécies 
têm servido como fonte para estudos de introgressão gênica, via fusão de protoplastos. 
Também no Laboratório de Biotecnologia da Embrapa Mandioca e Fruticultura 
(Cruz das Almas, BA), igualmente, cerca de 10 espécies e híbridos foram introduzidos.

Já a caracterização e a avaliação são conduzidas com base em uma lista de 
descritores mínimos (Cunha, 1996), procedendo-se à ampliação e aperfeiçoamento 
com o andamento dos trabalhos. Os caracteres observados são:

• vigor vegetativo: notas de 1 a 10, com a nota máxima sendo atribuída às plantas 
mais vigorosas, com bom aspecto visual e bom desenvolvimento vegetativo;

• produtividade, em kg ha'1;
• época de florescimento: meses do ano em que a planta floresce;
• horário de abertura das flores;
• coloração e tamanho das flores;
• número de frutos;
• peso médio de 100 frutos, em kg;
• tamanho dos frutos: distância entre o ápice e a região do pedúnculo e o diâmetro 

mediano do fruto;
• coloração externa e interna do fruto maduro;
• número de sementes por fruto maduro;
• espessura da casca: avaliada na região mediana do fruto e em local onde não há 

resíduos de inserção das sementes, em mm;
• cor do suco;
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• teor de sólidos solúveis totais (°Brix): avaliado por refratômetro;
• acidez titulável: titulação de um volume conhecido de suco com uma solução padrão 

de hidróxido de sódio;
• rendimento em suco: relação entre volume de suco e peso da amostra de frutos;
• ocorrência de insetos-pragas e de inimigos naturais;
• avaliação visual de doenças;
• ocorrência de definhamento precoce;
• viabilidade do pólen;
• avaliação do grau de incompatibilidade: auto-polinizações e polinizações cruzadas 

recíprocas são efetuadas, observando-se as escalas: reação totalmente incompatível 
(menos de 5% de produção de frutos); reação parcialmente compatível (5 a 59% 
de produção de frutos); reação compatível (60% ou mais de produção de frutos);

• folha: forma, cor, tamanho, margem, consistência, pilosidade, nervuras secundárias, 
estipulas, ápice, glândulas e pecíolo;

• flor: tamanho, cor, consistência e forma das pétalas e sépalas, antera, filete, estigma, 
ovário, androginóforo e brácteas;

• caule: pilosidade e cor;
• gavinhas;
• caracterização, ao nível molecular, da diversidade genética entre os diferentes acessos 

de Pssiflora spp., usando marcadoresdo tipo RAPD.

As observações concernentes à caracterização botânica são efetuadas em seis 
amostras de flores e frutos por acesso, enquanto que nas análises laboratoriais são 
utilizadas amostras de 10 frutos.

Os dados de caracterização e avaliação são processados conforme os 
procedimentos da estatística univariada (estatística descritiva e correlação) e 
multivariada (Cluster e componentes principais), objetivando identificar os 
acessos homogêneos e também preparar o manual com um número mínimo de 
descritores que permitam maiores ganhos em trabalhos subseqüentes. 
Posteriormente, os acessos do BAG são tratados estatisticamente de acordo com a 
análise conjunta de experimentos em blocos casualizados com tratamentos comuns 
(Gomes, 1987).

7.4 OBJETIVOS DO MELHORAMENTO

Os objetivos básicos do melhoramento genético de populações visam 
basicamente obter dados sobre a eficiência dos métodos de seleção massal 
estratificada e de seleção entre e dentro de famílias de meios-irmãos, com 
modificações para aplicação em maracujá; verificar os efeitos destes métodos de 
seleção sobre a variabilidade genética das populações frente ao progresso genético 
obtido; estimar parâmetros genéticos e o progresso genético esperado face ao 
progresso genético obtido; obter populações melhoradas de alta produtividade e 
com características agronômicas desejáveis, passíveis de: incorporação imediata nos 
sistemas de produção em uso pelo agricultor; utilização em programas de 
cruzamentos interpopulacionais, a fim de verificar o vigor híbrido e obter materiais 
para uso pelo agricultor; utilização como fonte de linhagens endogâmicas para uso 
em programas de maracujazeiro híbrido.
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7.5 MÉTODOS DE MELHORAMENTO

O maracujazeiro é uma espécie alógama de cultivo recente, com ampla 
variabilidade genética a ser explorada. Muitas espécies de Passiflora apresentam 
características agronômicas e nutricionais que podem ser exploradas diretamente ou 
introduzidas por hibridação (Oliveira et al., 1987).

Sendo uma planta alógama, vários são os métodos de melhoramento possíveis 
de serem utilizados, visando ao aumento da freqüência de genes favoráveis ou a 
obtenção de híbridos interespecíficos. O aumento das freqüência de genes favoráveis 
pode ocorrer pela seleção massal ou seleção com teste de progênies. Já a heterose (ou 
vigor híbrido) é explorado pela obtenção de híbridos, variedades sintéticas ou 
compostos (Bruckner, 1997). No entanto, a utilização de métodos de melhoramento 
tem sido limitada, uma vez que no maracujazeiro ocorre o mecanismo de 
incompatibilidade (Bruckner, 1994).

A presença desse mecanismo tem impossibilitado a exploração de espécies 
selvagens portadoras de genes de interesse pela hibridação sexual, uma vez que o 
sucesso nos cruzamentos depende das relações filogenéticas entre as espécies envolvidas 
no cruzamento.

7.5.1 INTRODUÇÃO DE PLANTAS

As possibilidades de intercâmbio de germoplasma de maracujá restringem-se 
a cerca de 500 acessos do total de 604 existentes nos diversos bancos de germoplasma 
(Ferreira, 1998). Isso ocorre por razões de ordem política e/ou fitossanitária, 
continuando a ser o material existente na natureza a maior fonte de germoplasma, 
no momento atual.

Vários países produtores de maracujá introduziram sementes de outros países, 
como o Brasil, Austrália, Havaí entre outros, objetivando a avaliação nessas regiões 
ou para incorporação em programas de melhoramento (Oliveira & Ferreira, 1991).

7.5.2 SELEÇÃO DE PLANTAS

A seleção massal em maracujá é normalmente utilizada pelo agricultor, que 
escolhe as melhores plantas para fornecer as sementes para o próximo plantio (Oliveira, 
1980; Oliveira & Ferreira, 1991). Estes autores citam que essa seleção não tem dado 
os resultados esperados em outras espécies, como é o caso do milho, principalmente 
em caracteres poligênicos, mas, em maracujá, por ser de cultivo recente e pouco 
submetido a pressões de seleção, ela deve atuar com eficiência.

Os métodos de seleção massal, seleção entre e dentro de meios-irmãos e irmãos 
germanos têm sido empregados por Oliveira (1980) em trabalhos de melhoramento 
genético de maracujá amarelo para aumento de produtividade. O autor observou 
que a população de maracujá amarelo obtida por hibridação foi superior em produção 
àquela obtida por seleção massal em 11,4% na primeira safra, sendo que a diferença 
entre as médias de produção do segundo ano não foi significativa. O autor considerou, 
ainda, que a população resultante de sementes coletadas em plantas de polinização 
livre, com seleção da planta matriz apenas do lado feminino, foi resultante de seleção 
massal, enquanto aquela originária de hibridação foi conseqüência de polinização 
controlada, com seleção em ambos os sexos e cultivando-se, de cada progênie, cinco
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descendentes para posterior seleção entre e dentro de famílias de meios-irmãos e 
irmãos germanos. As duas populações não diferiram significativamente com relação 
ao comprimento e largura do fruto, rendimento em suco e sólidos solúveis.

A seleção clonal empregada por Maluf etal. (1989) evidenciou a eficiência da 
seleção para peso de fruto, se comparada a teor de sólidos solúveis e percentagem de 
polpa.

7.5.3 HIBRIDAÇÃO INTRA E INTERESPECÍFICA

As hibridações têm sido relatadas com resultados promissores por Oliveira 
(1980) e por Vanderplank (1996), sendo híbridos produzidos na natureza e pela 
intervenção do homem.

Em hibridações interespecíficas, ênfase têm sido dada à introdução de genes 
de interesse de espécies selvagens para a espécie cultivada P edulis Sims f. flavicarpa 
Deg. Esta espécie apresenta algumas vantagens, como florescimento abundante e 
ininterrupto entre o final de outubro a começo de maio, sementes de germinação 
previsível e rápida, além de conservar o poder germinativo por aproximadamente 
um ano (Oliveira & Ruggiero, 1999).

7.5.4 HIBRIDAÇÃO SOMÁTICA

A incompatibilidade existente em maracujazeiro tem impedido a realização 
de cruzamentos entre espécies sexualmente incompatíveis. A hibridação somática 
pela fusão de protoplastos, que são células sem a parede celular, tem-se constituído 
em uma alternativa para vencer essa barreira (Dornelas, 1995)- Ao contrário da 
hibridação sexual, na hibridação somática os genitores contribuem com lotes diplóides 
de cromossomos, o que possibilita o pareamento entre os cromossomos das espécies 
envolvidas no processo de fusão, o que pode levar à introgressão gênica.

No caso específico do maracujazeiro, híbridos somáticos envolvendo algumas 
espécies já foram obtidos, como exemplo os de P. edulis Sims [.flavicarpa Deg. + P. 
incarnata (Otoni et al, 1995) em Viçosa (MG) e P. edulis Sims f. flavicarpa Deg. + P. 
alata, P. edulis Sims f. flavicarpa Deg. + P. cincinnata, P. edulis Sims f. flavicarpa Deg. 
+ P. amethystina e P. edulis Sims f. flavicarpa Deg. + P. giberti (Dornelas, 1995) em 
Piracicaba (SP).

7.5.5 MELHORAMENTO CENÉTICO DE POPULAÇÕES

7.5.5.1 SELEÇÃO MASSAL ESTRATIFICADA - SME

As populações originais (ciclo original) de maracujá amarelo e maracujá roxo 
são plantadas em quadras isoladas, em terrenos uniformes, cada área útil de 2.160 
m2, sendo 144 plantas utilizadas na seleção; uma fileira de plantas é usada como 
bordadura para toda a quadra. O espaçamento é de 3,0 m x 5,0 m, cultivando-se 
uma planta por cova; uma vez que só as plantas competitivas, cercadas por outras 
plantas, são consideradas para a seleção, cuidado especial é dado à formação das 
mudas, a fim de garantir um estande o mais completo possível.

O esquema é aquele descrito por Gardner (1961) e Paterniani (1969), com 
modificações. A quadra é estratificada em parcelas de 12 plantas cada, em uma área 
de 180 m2, considerando-se para a seleção somente as plantas dentro de cada parcela. 
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A colheita é feita em 25% das plantas em cada parcela, sendo três plantas selecionadas 
por parcela que, após serem intercruzadas, fornecem as sementes utilizadas no ciclo 
seguinte de seleção. A amostra de sementes para o plantio deste ciclo é formado por 
igual número de sementes de cada planta selecionada; dessa amostra é armazenada 
uma parte das sementes para utilização em ensaios de produção.

As plantas selecionadas quando da primeira safra, pelo vigor egetativo, 
produção pendente (frutos ainda na planta) e dados anotados após a colheita, são 
polinizadas manualmnte na segunda safra, fazendo-se assim a seleção em ambos os 
sexos.

Os ensaios de produção são conduzidos em blocos casualizados, com cinco 
tratamentos e oito rpetições. Os tratamentos correspondem a quatro ciclos de seleção 
(0,1, II e III) e uma população comercializada por empresa fornecedora de sementes 
e produtores de maracujá. O espaçamento utilizado é de 2,0 m x 5,0 m, com duas 
fileiras por tratamento, cada com oito covas e uma planta por cova. O esquema é o 
mesmo em todos os ciclos de seleção.

7.5.5.1 SELEÇÃO ENTRE E DENTRO DE FAMÍLIAS DE MEIOS-IRMÃOS - SEDFMI

As populações originais (ciclo original) de maracujá amarelo e maracujá roxo 
são implantadas em quadras isoladas, cada área útil de 2.160 m2, sendo 144 plantas 
utilizadas na seleção; cada quadra é circundada por uma fileira de plantas como 
bordadura. O espaçamento é de 3,0 m x 5,0 m, mantendo-se uma planta por cova.

O esquema adotado é aquele descrito por Paterniani (1968), com 
modificações. A seleção nessas quadras de polinização livre será feita com uma pressão 
de seleção de 25%, com a colheita das 36 plantas selecionadas sendo realizada 
individualmente, constituindo assim as progênies de meios-irmãos; as progênies são 
os tratamentos em ensaios de produção, no delineamento látice simples duplicado, 
com quatro repetições. Três repetições são implantadas em área contínua, no mesmo 
período, enquanto a quarta é plantada em lote isolado seis meses após as primeiras, 
permitindo assim o controle da polinização e a realização da colheita já com o 
conhecimento dos dados das três repetições. Essa repetição será formada por fileiras 
femininas representando as 36 progênies de meios-irmãos, plantando-se uma fileira 
masculina a cada três fileiras femininas; cada fileira masculina será formada por 
sementes de três progênies, com três plantas por progênie.

A polinização será controlada na quarta repetição, de modo a permitir que as 
plantas das fileiras femininas sejam fertilizadas apenas pelas plantas das fileiras 
masculinas. Para tanto, cinco flores de cada planta das progênies selecionadas, com 
base nos dados das três repetições, serão polinizadas por uma mistura de pólen das 
plantas das fileiras masculinas, também coletando-se o pólen apenas daquelas 
selecionadas; desta forma será feita a seleção em ambos os sexos. A emasculação das 
plantas das fileiras femininas não será necessária, devido à auto-incompatibilidade 
existente em Passiflora spp.

A pressão de seleção no primeiro ciclo será de 33,0%, enquanto no segundo 
e terceiro terá intensidades de 20,0% e 15,0%, respectivamente. A seleção entre 
progênies será conduzida com base nos dados das três repetições colhidas 
anteriormente, sendo que dentro de cada progênie será feita uma seleção massal, 
escolhendo-se quatro plantas competitivas por progênie.
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O espaçamento adotado no látice simples duplicado é de 2,0 m x 5,0 m, com 
fileiras de nove covas úteis, cada cova com uma planta. As três repetições ocupam 
uma área total de (55,0 m x 76,0 m) x 3 = 12.540 m2, sendo a área útil de (45,0 m x 
72,0 m) x 3 = 9.720 m2; cada repetição circundada por uma fileira de bordadura. 
Assim o número total de plantas é de 1.254, enquanto as úteis são 972. A quarta 
repetição tem uma área total de (55,0 m x 100,0 m) x 1 = 5.500 m2, sendo a área útil 
de (45,0 m x 96,0 m) x 1 = 4.320 m2, também com uma fileira de bordadura. Esse 
esquema de seleção entre e dentro de famílias de meios-irmãos é seguido em todos os 
ciclos de seleção.
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1. INTRODUÇÃO

O homem vem selecionando plantas, mesmo inconscientemente, por milhares 
de anos. Entre as mais prováveis causas que o levaram a iniciar a agricultura, estão a 
possibilidade de “fixar residência” e a domesticação de animais, o que se estima tenha 
iniciado há 10.000 anos. Entre as primeiras espécies cultivadas encontram-se as 
gramíneas que serviam de alimento, tanto aos homens quanto aos animais. Diversos 
estudos têm demonstrado que os cereais, como o trigo e a cevada, encontram-se 
entre as primeiras plantas cultivadas pelo homem. Existem registros comprovando 
que as plantas forrageiras, especialmente a alfafa, já eram cultivadas na agricultura 
primitiva, há mais de 3.300 anos (Bolton et a/., 1972). Os efeitos da domesticação 
são facilmente perceptíveis em gramíneas, como trigo e milho, e em leguminosas, 
como ervilha e alfafa. Entretanto, as cultivares forrageiras atuais, na maioria, são 
fenotipicamente muito semelhantes aos tipos selvagens, denotando muito pouca 
domesticação. Este fato é especialmente verdade entre as forrageiras tropicais, cujo 
processo de seleção e melhoramento ainda é incipiente.

O crescimento populacional associado ao desenvolvimento de novas 
tecnologias vêm promovendo mudanças rápidas na sociedade com profundos impactos 
sobre a agropecuária. As cadeias produtivas e segmentos agrícolas que não 
incorporarem técnicas modernas e uma visão de mercado, a fim de tornarem-se mais 
eficientes, efetivas e sustentáveis provavelmente não persistirão.

O cenário que se vislumbra na agropecuária moderna diante das pressões de 
natureza ecológica, fundiária e mercadológica, é de utilização sustentável dos recursos 
naturais (solo, vegetação, clima), com otimização dos insumos e retornos financeiros. 
Neste contexto, as pastagens, que sempre foram relegadas a um plano secundário e 
normalmente ocupando solos de menor fertilidade, vêm merecendo crescente interesse 
e competindo com a agricultura por insumos e tecnologias. A intensificação da 
atividade pressupõe o desenvolvimento de cultivares de forrageiras com melhor 
desempenho e eficiência na utilização dos insumos. Aqui abrem-se os espaços para 
variedades melhoradas e adaptadas aos diversos ecossistemas pastoris do País.

Falta uma melhor avaliação do papel desempenhado pela forrageiras na 
produção de alimentos e na manutenção do equilíbrio ambiental. A maioria dos 
consumidores urbanos não consegue perceber a importância das forrageiras na 
sustentação da produção de alimentos e artigos de consumo diário, como leite, carne, 
lã e couro. Deve-se considerar também que a área verde coberta com forrageiras 
contribui significativamente para a produção de oxigênio e para a proteção dos 
ambientes naturais contra a erosão.

2. EVOLUÇÃO DE PLANTAS FORRAGEIRAS

As forrageiras, tal qual a conhecemos atualmente, resultaram do processo de 
evolução conjunta entre plantas (gramíneas, leguminosas) e animais herbívoros. Desde 
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milhares de anos o continente africano abrigava numerosa quantidade de ruminantes 
de grande porte, pertencentes à família Bovidae, que se alimentavam, principalmente, 
das gramíneas nativas. O mesmo tipo de interação foi responsável pela evolução de 
inúmeras forrageiras temperadas no Hemisfério Norte. Entretanto, a América tropical, 
embora apresentasse uma grande riqueza em espécies de gramíneas, apresentava muito 
poucas espécies de animais herbívoros (Walton, 1983). Isto explica, em parte, porque 
a maioria das gramíneas tropicais, utilizadas como forrageiras, apresenta como centro 
de origem e diversificação o continente africano.

A pressão de seleção sobre as plantas consumidas sob pastejo contribuiu, de 
forma decisiva, para sua evolução como planta forrageira. Este processo de coevolução 
entre animais e plantas foi responsável pela seleção de características forrageiras 
importantes, como o perfilhamento e a persistência da planta sob ação do pastejo.

Os centros de diversidade das espécies forrageiras constituem sítios em que 
as plantas vêm evoluindo há mais de 20 milhões de anos. É neles que aparecem e são 
selecionadas características que apresentam vantagens adaptativas e reprodutivas. Entre 
os mecanismos reprodutivos sexuais e assexuais em forrageiras tropicais, predominam 
a apomixia e a propagação vegetativa. Estas estratégias, presentes em espécies cultivadas, 
como Brachiaria, Panicum e Pennisetum, possibilitaram a seleção e “fixação” de 
determinados genótipos superiores e constituem, atualmente, a maioria das variedades 
forrageiras cultivadas. Entretanto, outros gêneros importantes, como Andropogon e 
mesmo algumas espécies dos três gêneros citados, como Brachiaria ruziziensis, 
reproduzem-se por via sexual normal.

No continente americano estão localizados os centros de origem e diversidade 
da maioria das leguminosas tropicais. Aqui encontramos gêneros, como Stylosanthes, 
Calopogonium e Leucaena, de grande interesse para a pecuária, por contribuírem para 
uma dieta de melhor valor nutritivo.

3. PRINCIPAIS CRUPOS DE PLANTAS FORRAGEIRAS

Plantas forrageiras ou forragens podem ser definidas como plantas inteiras ou 
partes destas que servem de alimento aos animais domésticos e silvestres. Assim, as 
forragens são as partes comestíveis das plantas utilizadas como alimento pelos animais 
em pastejo ou, ainda, colhidas para arraçoamento em estádio fresco ou conservado. 
Existem diferentes tipos de forragens, como folhas e caules das plantas herbáceas, 
raízes e tubérculos, cascas de sementes, folhas, brotos e cascas de arbustos, árvores e 
cactos, restos e rebrota de cultura, frutos e sementes. Portanto, milhares de espécies 
de plantas podem ser consideradas forrageiras ou produzir alimento para os animais. 
No entanto, no contexto deste capítulo, apenas algumas plantas destinadas 
exclusivamente à alimentação animal serão consideradas.

As principais espécies que apresentam potencial forrageiro são encontradas 
dentro de duas famílias: Gramineae e Leguminosae.

3.1 GRAMÍNEAS

Existem cerca de 10.000 espécies de plantas conhecidas, sendo as gramíneas, 
orquídeas e compostas as famílias mais numerosas. À família Gramineae ou Poaceae 
pertencem 75% das espécies de plantas forrageiras. Gramíneas são plantas 
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monocotiledôneas que apresentam como características básicas: porte herbáceo, 
ausência de tecido lenhoso, capacidade de produção de sementes, presença de nós 
nos caules e folhas com bainhas. Entre as gramíneas encontram-se importantes 
produtoras de grãos (milho, trigo, arroz), combustíveis (cana-de-açúcar), forragem 
para animais {Brachiaria, Panicum), materiais de construção, remédios etc.

Há espécies de gramíneas adaptadas às mais diferentes condições de ambientes. 
Estima-se que, aproximadamente, 2/3 da massa vegetal que recobre a superfície 
terrestre é composta por gramíneas de diversos tipos. Em razão desta capacidade de 
adaptação, tem sido possível introduzir espécies de gramíneas em novas áreas de 
cultivo, muitas vezes, diferentes do habitat da espécie.

A maioria das gramíneas forrageiras cultivadas no Brasil é composta por 
espécies de origem africana, tais como Brachiaria, Panicum, Pennisetum, Andropogon, 
Setaria, Cynodon e Cenchrus. Algumas espécies introduzidas desde a época do 
descobrimento do Brasil e por apresentarem excelente adaptação às condições 
ambientais brasileiras têm sido consideradas “espécies naturalizadas”, como o capim- 
gordura {Melinis minutiflora) e o capim jaraguá {Hyparrhenia rufa}. Um importante 
gênero de gramíneas forrageiras nativo da América do Sul e que engloba um grande 
número de espécies com bom valor forrageiro é Paspalum. Suas espécies ocorrem em 
praticamente todas as comunidades herbáceas brasileiras, com adaptação desde o 
subtrópico da Argentina e Uruguai até as regiões sob a linha do Equador.

As gramíneas são classificadas em duas categorias quanto a sua adaptação 
ambiental e eficiência fotossintética: espécies temperadas (plantas C3) e tropicais 
(plantas C4). Normalmente, as espécies forrageiras temperadas apresentam melhor 
qualidade, definida em termos de digestibilidade, consumo e teor de proteína. A 
degradação ruminal das gramíneas C3 ocorre mais rapidamente por apresentarem 
parede celular mais fina e com menor teor de compostos indigeríveis, como a lignina, 
do que as do tipo C4. Por outro lado, as gramíneas tropicais (C4) apresentam maior 
eficiência fotossintética, sendo, portanto, mais produtivas em termos de matéria seca.

Importante, no entanto, é ressaltar a grande diferença entre estágios de 
desenvolvimento do melhoramento de forrageiras temperadas e tropicais: enquanto 
nas primeiras já se explorou a variabilidade natural e utilizam-se rotineiramente 
sofisticadas metodologias como marcadores moleculares e melhoramento assistido 
para características quantitativas (QTL’s), o melhoramento das espécies tropicais 
consiste muitas vezes apenas na seleção a partir da variabilidade natural em coleções 
restritas e ainda pouco estudadas.

3.2 LEGUMINOSAS

As leguminosas constituem o segundo mais importante grupo de plantas 
forrageiras. A família Leguminosae é caracterizada por apresentar plantas 
dicotiledôneas, produzir sementes em vagens e pela capacidade de fixar nitrogênio 
em simbiose com bactérias ou outros microrganismos. Embora as gramíneas 
desempenhem um papel mais expressivo na alimentação humana e dos animais, as 
leguminosas, geralmente, produzem alimentos com melhor qualidade. Espécies 
leguminosas, como a alfafa e trevos, são conhecidas pela alta qualidade e capacidade 
de produção. As leguminosas forrageiras também são reconhecidas pela capacidade 
de conservar o valor nutritivo por período de tempo superior às gramíneas.
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As leguminosas forrageiras podem ser consumidas diretamente pelos animais, 
sob pastejo, em consórcio ou em bancos de proteína (legumineira), ou, ainda, em 
forma processada (picada verde ou como forragem conservada - feno e silagem). Em 
todas as situações as leguminosas são utilizadas para promover uma melhoria na 
qualidade da alimentação animal e, consequentemente, aumentar a produtividade. 
As leguminosas também são cultivadas com o objetivo de melhorar a fertilidade do 
solo, em função da sua capacidade de fixar nitrogênio.

Tal como as gramíneas, as leguminosas forrageiras são divididas em duas 
categorias: espécies temperadas e tropicais. Entre as leguminosas temperadas, 
destacam-se a alfafa (Medicago sativd), o trevo branco (Trifolium repens} e vermelho 
(77 pratensè) e o comichão (Lotus corniculatus) e, entre as tropicais, o estilosantes 
(Stylosanthes guianensis), a leucena (Leucaena leucocephaLi) e o amendoim forrageiro 
(Arachis pintoi).

Stylosanthes guianensis e Arachis pintoi estão entre as espécies leguminosas 
nativas do Brasil com maior potencial para melhoramento (Valls et al., 1994). A 
coleta e avaliação de germoplasma dessas duas espécies têm identificado ecótipos 
com elevada aptidão para uso em sistemas de cultivo exclusivo e consorciado.

O Arachis pintoi é uma leguminosa com ampla diversidade e distribuição 
por diversas regiões do Brasil sendo considerada como uma das espécies 
recomendadas, tanto para uso em sistemas de consórcio, como para cobertura vegetal 
em frutíferas (Valls & Simpson, 1994). Uma grande coleção de Arachis foi reunida 
pela Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia — Cenargen — com base em 
coletas realizadas em diversas regiões brasileiras (Valls & Pizarro, 1994). Este 
germoplasma tem sido avaliado e empregado em alguns programas de melhoramento 
no Brasil e no exterior.

4. O MELHORAMENTO DE FORRAGEIRAS NO BRASIL

O melhoramento genético das plantas forrageiras, principalmente das espécies 
tropicais, ainda não atingiu o mesmo estágio de desenvolvimento obtido pelos cereais. 
Por isso, espera-se que o melhoramento possa promover significativos avanços no 
aumento da produtividade da pecuária, realizando o mesmo papel fundamental 
desempenhado para as culturas de grãos. No caso do melhoramento de plantas 
forrageiras, é necessário considerar a complexa relação solo-planta-animal. Dessa 
forma, o objetivo do melhoramento não se restringe em obter uma planta mais 
produtiva, mas em conseguir maior eficiência na transformação da mesma em 
produção animal.

O melhoramento de forrageiras tem recebido maior atenção nos países 
desenvolvidos, o que significa dizer que as espécies temperadas encontram-se em um 
estágio mais avançado de melhoramento em relação às tropicais. O melhoramento 
de algumas espécies, como a alfafa, já alcançou o mesmo nível de importância atribuído 
a culturas como o milho e o trigo. Grande parte dos programas de melhoramento 
genético de forrageiras importantes, como a alfafa e o Cynodon, vem sendo conduzido 
por empresas privadas. Estas empresas têm conseguido obter lucros por meio da 
comercialização de sementes e recebimento de royalties, o que demonstra o elevado 
potencial econômico da atividade de melhoramento.
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O número de espécies tropicais que apresentam aptidão forrageira, bem como 
a variabilidade genética encontrada nas populações naturais dessas plantas, é 
considerado muito elevado. Paim (1977) destaca que o estoque de conhecimentos 
básicos sobre a maioria das espécies tropicais é muito baixo por falta de levantamentos 
e estudos detalhados de botânica, taxonomia, genética, situação que foi pouco 
modificada nos últimos anos. Também o processo de coleta e caracterização de 
germoplasma necessita ser mais estimulado.

O Brasil possui extensas áreas ocupadas por diferentes formações campestres. 
A pecuária nacional explora uma área de 180 milhões de hectares, sendo, 
aproximadamente, 105 milhões de hectares de pastagens cobertas com vegetação 
natural e 75 milhões de hectares com forrageiras cultivadas, os quais alimentam um 
rebanho de cerca de 150 milhões de bovinos (IBGE, 1996). Nas áreas de pastagens 
não cultivadas prevalecem as forrageiras nativas e as “naturalizadas” que não sofreram 
nenhum processo de melhoramento, e que, por conseguinte, apresentam baixa 
capacidade de suporte e qualidade muito variável de acordo com a época do ano.

Apesar da existência de grande número de espécies nativas apresentando 
potencial forrageiro, a maioria das forrageiras cultivadas, no Brasil, é constituída por 
espécies exóticas. Algumas das espécies introduzidas, como as braquiárias, o colonião, 
o capim-gordura, o andropógon e a grama-bermuda, dominam a paisagem das 
pastagens cultivadas.

Até recentemente, a introdução tem sido o principal método de melhoramento 
utilizado para forrageiras, no Brasil. Para muitas espécies nativas e exóticas, este 
processo continua válido e deverá ser responsável pela obtenção de cultivares superiores 
e pela ampliação da variabilidade do germoplasma disponível. Este método, apesar 
de simples e rápido, tende a se esgotar, visto que se baseia apenas na avaliação da 
capacidade adaptativa de materiais coletados na natureza ou obtidos por programas 
de melhoramento desenvolvidos no exterior. Deve-se considerar que vem ocorrendo 
uma acelerada destruição dos habitats das plantas forrageiras, com consequente perda 
de variabilidade natural. Outros problemas, como as restrições ao livre acesso ao 
germoplasma e as leis de proteção de cultivares, bem como o surgimento de novos 
desafios agronômicos indicam que o melhoramento de forrageiras via recombinação 
genética constitui uma oportunidade que deve ser mais intensamente explorada.

No Brasil, a partir da década de 80, em decorrência do processo de 
intensificação da produção pecuária, foram iniciados os primeiros programas de 
melhoramento. Os principais programas de melhoramento de forrageiras em 
andamento são: capim-elefante (Embrapa Gado de Leite e Instituto Pernambucano 
de Agropecuária), alfafa (Embrapa Gado de Leite e Universidade Federal do Rio 
Grande do Sul), Brachiaria e Panicum (Embrapa Gado de Corte) e Paspalum (Embrapa 
Sudeste).

Para espécies temperadas, que são cultivadas apenas no sul do País, um dos 
principais objetivos dos programas de melhoramento é a obtenção de cultivares 
adaptadas às condições brasileiras. Assim, o processo de melhoramento, além da 
introdução de germoplasma silvestre e melhorado, pode exigir a realização de 
cruzamentos com a utilização de métodos mais complexos, como a seleção com base 
em testes de progênie (estimativa do valor genotípico).
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No Brasil, os principais problemas enfrentados para condução de programas 
de melhoramento das plantas forrageiras estão relacionados com a carência de recursos 
e com o pequeno número de profissionais envolvidos no processo. No caso das 
forrageiras, em especial, as dificuldades tendem a ser maiores pela própria natureza 
dos programas que são de longa duração e custo elevado, por envolver extensas áreas 
e avaliações com animais. Entretanto, deve-se entender que o melhoramento de 
forrageira constitui uma forte demanda nacional e que o ofício de melhorista constitui 
uma excelente oportunidade para jovens cientistas que se interessem pelo 
desenvolvimento da pecuária brasileira.

5. PRÉ-REQUISITOS PARA O MELHORAMENTO

O trabalho de melhoramento constitui uma ferramenta útil no sentido de 
poder obter cultivares superiores, a partir da manipulação da variabilidade genética 
existente no germoplasma forrageiro. Entretanto, alguns pré-requisitos necessitam 
ser considerados visando atingir este objetivo.

a) Diversidade disponível: Seleção vs. Melhoramento
A produção animal nos trópicos depende basicamente de pastagens, sejam 

estas nativas ou cultivadas. As poucas cultivares disponíveis são, na maioria das vezes, 
nada mais que ecótipos naturais, sendo alguns introduzidos até acidentalmente, 
avaliados e depois multiplicados para comercialização.

Cameron (1983) questionou a necessidade de investimento no melhoramento 
de forrageiras enquanto a variabilidade natural não estiver completamente explorada. 
Recomendou, como Harlan (1983), a avaliação de coleções de germoplasma 
representativas da variabilidade natural antes de iniciar programas efetivos de 
melhoramento genético. Muito importante, portanto, é selecionar os genótipos 
superiores no germoplasma disponível e, neste estudo, determinar as limitações que 
poderíam ser abordadas nos programas de melhoramento.

Levantamentos sobre espécies estreitamente relacionadas também são 
relevantes, principalmente nos casos em que é necessário realizar cruzamentos 
interespecíficos ou selecionar genitores compatíveis para a transferência de 
características não encontradas dentro do germoplasma da espécie cultivada.

Considerando os diversos Bancos de Germoplasma implantados no Brasil e 
no exterior, a situação de conservação do germoplasma de algumas forrageiras tropicais, 
como Panicum maximum, Brachiaria, Paspalum, Pennisetum, Stylosanthes, Leucaena e 
Arachis, encontra-se em situação bastante favorável; entretanto, outras importantes 
espécies, como Andropogon, Urochloa, Melinis e Hyparrhenia, ainda carecem de um 
esforço de coleta e avaliação.

b) Conhecimentos básicos
Um segundo pré-requisito em programas de melhoramento são 

conhecimentos da biologia floral, modo de reprodução, níveis e comportamento 
cromossômico do germoplasma disponível (Asker & Jerling, 1992). Muitas das 
gramíneas forrageiras tropicais se reproduzem por apomixia — produção de sementes 
sem que ocorra a fecundação do embrião - dando origem a progênies cópias exatas 
da planta-mãe.
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Diversos autores têm demonstrado que em plantas forrageiras ocorre uma 
elevada correlação entre a apomixia e poliploidia. Normalmente as espécies apomíticas 
apresentam um elevado nível de ploidia enquanto plantas sexuais são diplóides ou 
tetraplóides (De Wet & Harlan, 1970; Quarin & Normann, 1987; Valle etal., 1989; 
Valle, 1990; Asker & Jerling, 1992). Em função da barreira que a apomixia 
representava à recombinação, melhoristas até pouco tempo não possuíam meios de 
transpor o isolamento reprodutivo dessas espécies. Com o avanço nas técnicas de 
detecção e estudo mais detalhado em coleções mais amplas de forrageiras, fontes 
compatíveis de sexualidade puderam ser encontradas e, finalmente, a hibridização 
foi possível.

A estrutura reprodutiva das principais leguminosas tropicais é ainda pouco 
conhecida e, apesar da predominância de autogamia, estudos recentes realizados por 
Maass & Torres (1998) mostraram taxas significativas de fecundação cruzada para 
algumas espécies de Centrosema, Chamaecrista e Desmodium.

A herdabilidade de características forrageiras importantes são também em 
geral desconhecidas. Estudos sobre a determinação da base genética da apomixia em 
várias espécies indicaram uma herança simples, com a apomixia geralmente dominante 
sobre a sexualidade: Bothriochloa-Dicanthium (Harlan etal., 1964); Panicum maximum 
(Savidan, 1982b); Cenchrus (Sherwood et al., 1994); Paspalum (Burton & Forbes, 
1960); Brachiaria (Ndikumana, 1985; Valle & Savidan, 1996).

c) Estabelecimento de objetivos
O melhoramento pressupõe a necessidade de modificar uma variedade, cujas 

deficiências e qualidades são conhecidas, e tem como objetivo aumento de 
produtividade, melhoria de qualidade e adaptação ambiental. A existência de 
informações sobre a variabilidade e disponibilidade do germoplasma, demanda dos 
produtores, sistemas de utilização, potencial produtivo, qualidade da forrageira e 
capacidade de adaptação ambiental facilitam o estabelecimento dos objetivos de um 
programa de melhoramento. A definição de objetivos claros e factíveis é repetidamente 
mencionada na literatura como a limitação mais crítica para o sucesso de um programa 
de melhoramento de forrageiras (Porzecanski, 1981; Clements, 1989; Cameron, 1983; 
Miles et al., 1990).

Em estudos preliminares, quando ainda não se definiu que planta forrageira 
será utilizada, os objetivos, aparentemente simples, devem ser identificar gêneros 
ou espécies que apresentem características básicas, como persistência e produção 
de maior volume e qualidade de forragem do que a vegetação nativa nas condições 
de solo, clima e pressões bióticas predominantes. Apesar de óbvios, determinar 
quais atributos específicos da planta resultam nestes objetivos pode ser bastante 
complicado.

Onde já existem cultivares comerciais amplamente utilizadas, normalmente 
as deficiências já são conhecidas: suscetibilidade a uma doença como a antracnose 
em estilosantes (Lenné & Calderón, 1984; Cameron et al., 1997a), pragas como a 
cigarrinha-das-pastagens em braquiária (Valério et al., 1996), pouca adaptação ao 
pastejo pela remoção de pontos de crescimento como em siratro (Jones & Jones, 
1978), ou ainda a presença de fatores de antiqualidade, como mimosina em leucena 
(Pereira & Alcântara, 1993).
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Alguns critérios de mérito importantes a serem considerados no 
estabelecimento dos objetivos do melhoramento de forrageiras foram enumerados 
por Pereira (1998) e Miles & Valle (1994):

• Rendimento de matéria seca total, de folhas, anual, e distribuição estacionai;
• Valor nutritivo ou qualidade - atributo que envolve consumo, palatabilidade 

digestibilidade e ausência de fatores antinutricionais;
• Adaptação ao ambiente de interesse (solo, clima e manejo imposto);
• Persistência - monitorada pela sobrevivência e rendimento ao longo do tempo;
• Fixação de nitrogênio;
• Facilidade de propagação e estabelecimento (rendimento e qualidade de sementes);
• Resistência a pragas e doenças;
• Compatibilidade de associação com outras espécies.

Finalmente, o objetivo imediato para cada situação é distinto: onde não se 
identificaram forrageiras adaptadas para substituir a vegetação nativa, o melhoramento 
passa pela introdução, avaliação e seleção. Onde já existem cultivares comerciais em 
uso, o que se busca é corrigir alguma deficiência bem identificada, sem perder os 
atributos positivos já existentes. Neste caso, realiza-se o melhoramento genético no 
sentido específico, baseado na recombinação e seleção. Nas situações em que é 
recomendado o uso da hibridação, o processo é iniciado pela escolha dos genitores.

d) Identificação de genitores
Uma vez definidos objetivo e metas do programa, é necessário identificar os 

genitores que participarão das etapas seguintes. Ao contrário da introdução de 
germoplasma, que envolve grande variação genética entre e dentro de espécies, o 
melhoramento genético abrangerá uma variabilidade mais estreita, pois trabalhará 
normalmente dentro da espécie. Por outro lado, a hibridação possibilita orientar o 
processo de mudança e criar novos genótipos não existentes na natureza. O processo 
pode ser caro e necessitar de um longo período de tempo para obter resultados 
consistentes, sendo que, iniciar um programa de melhoramento implica em 
compromisso a médio e longo prazo, disponibilidade de germoplasma com ampla 
variabilidade e conhecimentos acumulados sobre a biologia e citogenética dessas 
plantas (Harlan, 1983). Clements (1989) sugere que um período de “aprendizagem” 
é essencial antes de um programa de melhoramento atingir a etapa produtiva de 
liberação de novos híbridos. É nesta fase que se inicia a seleção de futuros genitores, 
identificando aqueles genótipos que exibam as características desejadas e observando 
a estabilidade das mesmas em diferentes ambientes. Além disso, o conhecimento da 
divergência genética e complementação alélica possibilitará o estabelecimento de uma 
coleção de trabalho e a seleção de genitores com melhor capacidade combinatória, 
aumentando a chance de obtenção de segregantes superiores.

A estratégia para o melhoramento de forrageiras deve conter as seguintes 
fases: identificação das características importantes de serem melhoradas; escolha da 
metodologia adequada para avaliação do material; identificação de fontes de variação 
genética dentro do germoplasma disponível; escolha e recombinação dos genitores; 
seleção dos segregantes superiores; comparação do material melhorado com um padrão 
existente; avaliação do comportamento animal e da planta; distribuição dos novos materiais.



558 Recursos Genéticos e Melhoramento - Plantas

6. LIMITAÇÕES E PERSPECTIVAS

Vários fatores têm sido apontados como dificuldades a serem superadas pelo 
melhoramento de forrageiras para as condições tropicais (Paim, 1977; Cameron, 
1983; Miles & Valle, 1997):

• Dificuldade de acesso ao germoplasma, visto que a maioria das espécies gramíneas 
importantes é exótica;

• Pequeno conhecimento sobre a variabilidade da maioria das espécies leguminosas 
nativas que apresentam bom potencial forrageiro;

• Elevado número de espécies apresentando alta complexidade de estrutura 
reprodutiva (alogamia, autogamia, propagação vegetativa, apomixia) e níveis de 
ploidia (diplóides, triplóides, tetraplóides e hexaplóides);

• Pequeno estoque de informações básicas sobre a biologia e a genética do material a 
ser melhorado (modo de reprodução, localização de genes, estudos sobre herança 
etc.);

• Necessidade de adaptação das metodologias de melhoramento e técnicas 
experimentais para muitas das espécies;

• Baixo nível de domesticação das espécies, dificultando os procedimentos de 
melhoramento e a adaptação aos agrossistemas;

• Presença de auto-esterilidade, impossibilitando a autofecundação em muitas espécies;
• Sensibilidade ao fotoperíodo e isolamento reprodutivo temporal, dificultando a 

recombinação de muitos genótipos;
• Deficiência na produção de sementes (deiscência, baixa viabilidade, florescimento 

indeterminado);
• Demora na obtenção de novas cultivares decorrente da necessidade de avaliação 

com animais e persistência.

Embora existam limitações, considera-se que as perspectivas de melhoramento 
das forrageiras tropicais são bastante favoráveis. A Tabela 1 ilustra os diferentes estágios, 
características e potencial de utilização das principais forrageiras tropicais.

O melhoramento genético de plantas forrageiras deve ser dirigido para a 
obtenção e(ou) seleção de materiais superiores que possam aumentar a quantidade 
e(ou) qualidade de forragem produzida, a eficiência da produção animal e, 
conseqüentemente, os lucros da exploração pecuária. Os métodos de melhoramento 
aplicados às espécies forrageiras são os mesmos utilizados para outras culturas de 
valor econômico. Entretanto, às vezes, torna-se necessário realizar modificações na 
metodologia original em função da existência de características genéticas específicas 
nas forrageiras (apomixia, propagação vegetativa, prolificidade, ciclo perene) e, assim, 
obter uma maior eficiência no trabalho.

Por outro lado, os objetivos finais são diferentes. Em espécies anuais, por 
exemplo, os melhoristas procuram, em síntese, aumentar significativamente a 
produção de grãos, seja direta ou indiretamente. Em forrageiras, a resposta que se 
busca é um melhor desempenho produtivo animal e não apenas um melhor 
comportamento agronômico da planta. Neste caso, estão envolvidas complexas 
interações clima x solo x planta x animal, que tornam o processo mais difícil e de 
execução demorada.
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TABELA 1. Potencial de utilização e estágio de melhoramento das principais forrageiras cultivadas no 
Brasil.

Nome Científico Nome Comum
Características

I II III IV V VI

GRAMÍNEAS

Andropogon gayanus Kunth. andropogon c Sal StFtCt S I 3

Brachiaria decumbens Stapf. braquiária decumbens D A StFtCs s p 3

Brachiaria brizantha (A. Rich.) Stapf. brizanta ou brizantão C A StFsCt s 1 1

Cenchrus ciliares L. capim-buffel C A StFtCs S ■ I 1

Cynodon dactylon (L.) Pers. bermuda ou grama-seda D S SsFsCs sv M 1

Cynodon nlemfiiensis Vanderyst grama-estrela D S SsFsCs V 1 ■
Melinis minutiflora Beauv. capim-gordura, meloso C A StFtCt s p 4

Hyparrhenia rufa Beauv. jaraguá ou provisório C S StFtCs s p 3

Panicum maximum Jacq. colonião C A StFsCs s p 1

Pennisetum purpureum Schum. capim-elefante C Sal StFsCs vs I l
Setaria anceps Stapf. ex Massey. setaria C S SsFsEt s p 4

LEGUMINOSAS

I - Tipo de Crescimento —> C: cespitoso; D: decumbente; A: arbóreo
II - Método de Reprodução —> S: sexual al: alógama au: autógama A: apomítico
III - Tipo de estresse: S: seca; E: encharcamento; F: baixa fertilidade; C: cigarrinhas

Tolerância ambiental —> t: tolerante; s: suscetível
IV -Tipo de propagação —> S: semente; V: vegetativo
V - Estágio de melhoramento —> M: muito; I: intermediário; P: pouco
VI - Potencial de utilização —> 1: excelente; 5: ruim
Adaptado de Burton (1993)

Medicago sativa alfafa C Sal SsFsEs S M 1

Stylosanthes guianensis estilosantes c Sau StFtEr S P 2
Arachis pintoi amendoim forrageiro c S? StFt S P 3

Leucaena leucocephala leucena A Sau StFt S P 3

7. PROCESSO DE DESENVOLVIMENTO DE CULTIVARES 
FORRAGEIRAS

O processo de obtenção de novas cultivares forrageiras apresenta algumas 
etapas específicas que o distingue do melhoramento dos cereais. A Figura 1 ilustra as 
diferentes etapas que devem ser cumpridas:

• Introdução e caracterização - o germoplasma introduzido deve ser 
caracterizado em relação a um conjunto de descritores botânico-agronômicos, para 
identificar acessos e selecionar genitores para a etapa seguinte.

• Hibridação e seleção - nesta etapa são realizados os cruzamentos visando 
recombinar características de interesse. Os genótipos superiores deverão ser 
multiplicados para avaliação nas etapas posteriores.

• Avaliação em pequenas parcelas - esta avaliação tem por objetivo estimar o 
potencial produtivo dos acessos e outros caracteres agronômicos e deve ser realizada 
em experimentos com repetição. Esta etapa do trabalho pode ser multilocacional 
para avaliar a adaptação dos materiais em diferentes ambientes.
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• Avaliação em parcelas grandes 
- nesta fase, é utilizado um número 
reduzido de tratamentos, visto que as 
parcelas (piquetes) podem ocupar área 
até 1.000 m2. Nela avalia-se o 
comportamento da planta, sob efeito 
de pastejo, em comparação às 
testemunhas conhecidas.

• Avaliação final - participam 
desta etapa apenas um ou dois 
materiais selecionados nas fases 
anteriores e as testemunhas. Os testes 
são realizados em sistemas reais de 
produção, sendo avaliado o desem
penho animal.

• Lançamento — Antes do 
lançamento deve-se produzir uma

quantidade suficiente de sementes para distribuição aos produtores. O material a 
ser lançado deve apresentar vantagens comparativas em relação às cultivares já 
existentes.

Estudos básicos

Parcelas sob cortes

(- COLETS~J [ INTERCÂMBIO )

Piquetes sob pastejo^

Desempenho anima0

COLEÇÃO [ MELHORAMENTO )

híbridos

------- REDE-------- >
MULULOCACIONAL J

ENSAIOS DE APOIO 
. Sementes 
. Pragas e doenças 
■ Adaptação edáfica 
- Valor nulriSvoLIBERAÇÃO DA CULTIVAR

I
VALIDAÇÃO

FIGURA 1. Etapas na avaliação de gramíneas 
forrageiras visando a liberação de novas cultivares.

8. INTERAÇÃO CENÓTIPO X AMBIENTE

Em um determinado ambiente, a manifestação fenotípica resulta da ação do 
genótipo sob influência do meio. Entretanto, quando se considera um conjunto de 
locais, detecta-se, além dos efeitos genéticos e ambientais, um efeito adicional 
proporcionado pela possível interação destes fatores. A avaliação dos efeitos da 
interação genótipos x ambientes torna-se de grande interesse para o melhoramento, 
pois, no caso de sua manifestação, o comportamento de um genótipo pode variar 
entre ambientes. Isto dificulta a obtenção de cultivares com ampla adaptabilidade.

As causas da interação têm sido atribuídas a fatores fisiológicos e(ou) 
bioquímicos inerentes a cada genótipo cultivado. Como os genótipos se desenvolvem 
em sistemas dinâmicos, em que ocorrem constantes mudanças desde a semeadura 
até a maturação, há geralmente um comportamento diferenciado dos mesmos em 
termos de resposta às variações ambientais (Cruz & Regazzi,1994). Segundo estes 
mesmos autores nos programas de melhoramento, têm sido freqüente a avaliação do 
comportamento relativo de um grupo de cultivares às variações ambientais, 
considerando-se como ambientes os diferentes locais. Entretanto, estudos a respeito 
da interação genótipos x ambientes não proporcionam informações pormenorizadas 
do comportamento de cada genótipo ante as variações ambientais. Para tal objetivo, 
realizam-se análises de adaptabilidade e estabilidade pelas quais se torna possível a 
identificação de cultivares de comportamen o previsível e que respondam 
favoravelmente às variações ambientais em condiçõe^ específicas ou amplas.

Em consequência desses fatores, a considerarão dos efeitos da interação 
genótipo x ambiente constitui um importante aspecto no melhoramento das 
forrageiras. Aos produtores interessa que as plant.' apresentem a máxima expressão 
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do seu potencial genético, produzindo grande quantidade de matéria seca de boa 
qualidade. Considerando que a uniformização dos ambientes de cultivo é praticamente 
impossível pelos elevados custos envolvidos, a solução viável para manter a alta 
produtividade das forrageiras em diversos ambientes é a utilização de plantas 
geneticamente adaptadas.

A estratégia de selecionar plantas para condições específicas de ambiente 
tem sido adotada pelos programas de melhoramento de espécies importantes, como 
milho, arroz, trigo, feijão, soja, algodão etc. É com base no trabalho de seleção e 
validação em ensaios multilocacionais que têm sido possível a esses programas de 
melhoramento lançar cultivares superiores adaptadas às diferentes condições 
edafoclimáticas. Considerando que a maioria das forrageiras importantes se reproduz 
por apomixia ou por meio de propagação vegetativa, o que significa que suas 
populações são geneticamente homogêneas, a adaptação das cultivares a ambientes 
muito divergentes ou a resposta a um agente blótico pode tornar-se mais 
difícil.

A capacidade de se ajustar a um determinado local (adaptação) e apresentar 
comportamento constante em diversas condições ambientais (estabilidade) estão 
relacionadas com a constituição genotípica da cultivar. Populações melhoradas e com 
ampla variabilidade genética, normalmente apresentam maior facilidade de adaptação 
em diferentes situações, sustentando produções elevadas. Por outro lado, a faixa de 
resposta à variação ambiental tende a ser menor em materiais de base genética estreita, 
como é o caso dos clones. Assim, a avaliação e seleção de cada clone de capim- 
elefante em diferentes condições edafoclimáticas (ensaios multilocacionais - Figura 
1) constitui a estratégia mais adequada para se recomendar cultivares adaptadas às 
diversas regiões brasileiras.

Devido à impossibilidade de considerar as inúmeras plantas forrageiras, 
individualmente, serão apresentados, a seguir, detalhes das principais espécies 
cultivadas no Brasil, bem como das estratégias de melhoramento mais utilizadas.

9. MELHORAMENTO DE BRAQUIÁRIAS

Gramíneas forrageiras do gênero Brachiaria alcançaram grande importância 
econômica no Brasil nos últimos trinta anos, viabilizando a atividade pecuária nos 
solos fracos e ácidos dos Cerrados, criando novos polos de desenvolvimento e 
colonização no Brasil Central. Uma dinâmica e progressista indústria de produção 
de sementes desenvolveu-se no Centro-Sul brasileiro graças às braquiárias, 
movimentando, anualmente, cerca de trinta mil toneladas de sementes, a um valor 
aproximado de 115 milhões de dólares (Santos Filho, 1996), considerando-se apenas 
o mercado interno. Mas o Brasil tornou-se o maior mercado exportador de sementes 
de braquiária para a América Latina, e este mercado continua em expansão.

Dois relevantes eventos sobre Brachiaria congregaram especialistas e as 
informações apresentadas encontram-se reunidas nos Anais do 11° Simpósio sobre 
Manejo da Pastagem (Simpósio, 1994) e no livro: “Brachiaria: Biology, Agronomy, 
and Improvement” (Miles et al.,1996). Outras informações importantes foram 
publicadas nos livros dos “Encontros para discussão sobre capins do gênero Brachiaria” 
(Encontros, 1987; 1991).
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9.1 ORICEM

O gênero Brachiaria pertence à tribo Paniceae e compreende cerca de 100 
espécies distribuídas pelas regiões tropicais e subtropicais de ambos os hemisférios, 
com grande concentração no continente africano. Essas espécies vegetam em habitats 
muito variados, tais como várzeas inundáveis, margens de florestas ralas e até regiões 
semidesérticas. A ocorrência mais comum, no entanto, é em vegetação de savana. Há 
espécies reconhecidamente adaptadas a solos de baixa fertilidade e mal drenados 
(Bogdan,1977).

As principais espécies forrageiras de importância econômica nas Américas 
são originárias da África do leste. São elas: B. arrecta (ex. B. radicans)-, B. brizantha; 
B. decumbens; B. dictyoneura; B. humidicola; B. mutica e B. ruziziensis.

Keller-Grein et al. (1996) descreveram a dispersão das espécies mais 
importantes, dentro do continente de origem, a África. B. brizantha é sem dúvida a 
mais cosmopolita das espécies, tendo sido extensamente coletada na Etiópia, Quênia, 
Uganda, Ruanda, Burundi, Tanzânia, Zâmbia, Zimbábue e norte da África do Sul. 
Aparece ainda nos países do Golfo da Guiné, como Nigéria - onde foi amplamente 
coletada - e em Camarões. A segunda espécie em abrangência de distribuição é B. 
humidicola, tendo sido encontrada nos mesmos países que a primeira, mas nos locais 
mais úmidos ou de drenagem deficiente.

Já B. decumbens e B. ruziziensis apresentam uma distribuição muito mais 
restrita, tendo sido coletadas em Uganda, Ruanda e Burundi e, menos frequentemente, 
no Zaire. B. dictyoneura também está restrita a países do extremo leste, como Tanzânia 
e Quênia. B. mutica e B. arrecta são originárias do oeste africano e são forrageiras 
muito palatáveis e extremamente bem adaptadas a solos encharcados e férteis.

9.1 CLASSIFICAÇÃO BOTÂNICA

Uma recente revisão taxonômica do gênero foi realizada por Renvoize et al. 
(1996), compreendendo 97 espécies, distribuídas por todo o taxon. Conforme citado 
por estes autores, Brachiaria foi descrita pela primeira vez por Trinius, em 1834, que 
a classificou como uma subdivisão de Panicum, e, posteriormente, em 1853, foi 
elevada à categoria de gênero por Grisebach.

No gênero Brachiaria existe uma superposição de características com outros 
gêneros como Urochloa e Panicum. Segundo Renvoize et al. (1996), a taxonomia 
atual deixa muito a desejar e, não existe ainda uma solução satisfatória para o problema 
de identidade genérica e das espécies componentes.

As principais características que identificam o gênero, dentro da tribo Paniceae, 
são as espiguetas ovais a oblongas, arranjadas em rácemos unilaterais, com a gluma 
inferior adjacente à ráquis, i.e., em posição adaxial (Renvoize et al., 1996).

Brachiaria realiza fotossíntese do tipo C4 pelo ciclo PEP-CK 
(Fosfoenolpiruvato carboxicinase), característica esta particular a um pequeno grupo 
de gêneros, que incluem Urochola e Panicum (Clayton & Renvoize, 1986).

Renvoize et al. (1996) dividiram as 97 espécies estudadas em nove grupos, 
considerando a associação de características morfológicas mais significativas e 
descreveram cada um dos grupos, oferecendo uma lista das espécies que os compõem, 
subdivididas por continente de origem.
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9.3 DOMESTICAÇÃO E DISPERSÃO

As espécies de Brachiaria de importância econômica não podem ser 
consideradas domesticadas pois, por definição, independem do homem para sua 
sobrevivência e ainda não sofreram modificações em sua adaptação ecológica ou 
diferenciação morfológica (Harlan, 1975). Estas espécies são de utilização recente e 
não existem hoje, no mercado, cultivares resultantes de manipulação genética: híbridos 
ou plantas transgênicas.

Existem espécies de Brachiaria originárias dos cinco continentes mas, sem 
dúvida, as espécies de maior expressão econômica são originárias do leste da África e 
cultivadas fora deste continente. Segundo Boonman (1993) espécies de Brachiaria 
são componentes comuns e de grande valor na vegetação natural do leste africano. 
Porém, pastagens cultivadas são essencialmente inexistentes nos sistemas de produção 
animal da África, a não ser em pequenas propriedades, para produção de leite, e, 
assim mesmo, como forragem cortada e não para pastejo direto. Fora do continente 
africano, Brachiaria é a forrageira tropical de maior utilização para produção animal, 
seja de leite ou carne, em termos de área plantada (Miles & Valle, 1996), totalizando, 
só no Brasil Central, mais de trinta milhões de hectares.

A espécie B. mutica (capim-angola) foi a primeira espécie de braquiária 
introduzida no Brasil. O processo foi realizado de forma involuntária, tendo o material 
sido trazido no período colonial, possivelmente, como cama de escravos. O processo 
de introdução feito com o objetivo de selecionar materiais para formação de pastagens 
ocorreu muito tempo depois.

A primeira introdução oficial de Brachiaria decumbens, no Brasil, ocorreu em 
1952, no antigo IPEAN (Serrão & Simão Neto, 1971). Foi, porém, em 1965, após 
novas introduções desta e de B. ruziziensis e B. brizantha, e com subseqüente importação 
de grandes quantidades de sementes, a partir de 1968, que essas espécies expandiram- 
se para a Amazônia e o Cerrado. A boa adaptabilidade a solos fracos e ácidos, agressividade 
na competição com invasoras e bom desempenho animal, explicam a rápida expansão 
de braquiárias, especialmente de B. decumbens cv. Basilisk, nos trópicos.

9.4 GERMOPLASMA

As variedades comerciais de braquiária existentes no Brasil são poucas e por 
serem exóticas e reproduzirem-se essencialmente por apomixia, nova variabilidade 
não é criada. A diversidade de germoplasma na América era escassa até a coleta e 
introdução de quase 700 acessos deste gênero pelo Centro Internacional de Agricultura 
Tropical - CLAT. Esta coleção é resultante de coletas realizadas entre 1984 e 1985 no 
leste e sul da África com o suporte do IPGRI (International Plant Genetic Resources 
Institute) e colaboração do ILCA (International Livestock Center for África).

As principais coleções de germoplasma de braquiária existentes no mundo, 
conforme apresentado por Keller-Grein etal. (1996), estão na Colômbia (CLAT com 
687 acessos), Etiópia (ILCA com 520 acessos) e no Brasil (Embrapa com 446 acessos). 
Uma grande parte dos acessos destas coleções é de B. brizantha.

O germoplasma de Brachiaria, da Embrapa Gado de Corte, foi caracterizado 
usando 26 descritores morfológicos (vegetativos e reprodutivos), tendo sido agrupados 
os acessos com base em análise multivariada. A coleção vem sendo mantida em parcelas, 
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no campo, visando à conservação do germoplasma ex situ e por sementes a longo 
prazo. Para cada acesso, é conservado, em câmara fria, um estoque mínimo de 30 
gramas de sementes puras viáveis.

9.5 CITOGENÉTICA E MODO DE REPRODUÇÃO

O gênero Brachiaria é caracterizado por uma maioria de espécies poliplóides 
e apomíticas. Darlington & Wylie (1955) determinaram que os números básicos de 
cromossomos para o gênero são n = 7 ou 9. Um levantamento da literatura pertinente 
é apresentado por Vaile & Savidan (1996).

A coleção na Embrapa Gado de Corte foi avaliada quanto ao nível de ploidia 
com o auxílio da citometria de fluxo, uma técnica que determina a quantidade de 
DNA presente em núcleos, por meio de fluorescência de um pigmento adicionado 
que se complexa com o DNA (Galbraith et al., 1983). Detectou-se variação intra e 
interespecífica no número de cromossomos, inclusive tendo sido identificados pela 
primeira vez pentaplóides naturais (Penteado et al., 1997; Leteriello et al., 1997). 
Existe uma grande variação na quantidade total de DNA determinada por citometria, 
especialmente em B. brizantha, o que sugere processos de alopoliploidização de 
genomas distintos ou diferentes processos de poliploidização na história evolutiva do 
gênero, como ocorre para outras gramíneas.

A apomixia está normalmente associada à poliploidia. Esta, por sua vez, 
frequentemente resulta em irregularidades meióticas levando à baixa fertilidade do 
pólen. Existem vários tipos de apomixia, dependendo da origem do saco embrionário 
— se meiótico ou não — e do número de divisões mitóticas. A apomixia em Brachiaria 
é a aposporia do tipo Panicum, conforme ilustrado na Figura 2.

A seqüência de eventos na formação do saco embrionário de uma planta - 
megagametogênese — determinará o modo de reprodução e, consequentemente, a 
natureza da progênie resultante. Na parte masculina, a microsporogênese determinará 
a fertilidade do pólen e, assim, sua contribuição na constituição genética da progênie.

FIGURA 2. Modo de reprodução em Brachiaria e Panicum-. reprodução esquemática da formação de 
sacos embrionários meióticos do tipo Polygonum (sexual) e apospóricos do tipo Panicum (apomítico). 
CMM: célula-mãe da megáspora
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Descrição detalhada sobre a gametogênese em Brachiaria foi apresentada por 
Gobbe et al. (1983) e Ndikumana (1985). Em geral, a microsporogênese precede a 
megagametogênese e se desenvolve de forma normal: meiose da célula-mãe da 
micróspora (2n cromossomos) seguida da formação de quatro gametas (n 
cromossomos).

A megagametogênese em Brachiaria pode ocorrer de duas maneiras (Figura 
2). A primeira é por via sexual, onde uma meiose regular da célula-mãe da megáspora 
(CMM) resulta numa tétrade de células reduzidas. Apenas uma destas, na região 
chalazal do ovário, sofre três mitoses, resultando num saco embrionário meiótico do 
tipo Polygonum. Os núcleos se diferenciam em uma célula-ovo; duas células sinérgidas, 
de vida efêmera; dois núcleos polares e três células antípodas. A célula-ovo, uma vez 
fecundada, se transforma em embrião, e os núcleos polares, fecundados, formarão o 
endosperma da semente.

A segunda é por via assexual, na qual o saco embrionário apospórico se desenvolve 
a partir de uma célula somática (2n) no nucelo (tecido que circunda a CMM) por duas 
mitoses sucessivas e depois que as quatro células reduzidas da meiose se degeneram. Os 
quatro núcleos resultantes se diferenciam em uma célula-ovo, duas sinérgidas e um 
núcleo polar. Apenas o núcleo polar é fecundado e a célula-ovo, não reduzida, dará 
origem ao embrião por partenogênese. Mais de uma célula somática pode iniciar 
desenvolvimento e resultar em sacos múltiplos dentro do ovário, mas nunca se observou 
mais do que uma semente por espigueta; portanto, supõe-se que algum mecanismo de 
seleção e eliminação se estabeleça para que apenas um embrião sobreviva.

Ndikumana (1985) observou que sacos embrionários apospóricos tendem a 
se formar mais rapidamente do que sacos meióticos em B. hrizantha e B. decumbens, 
duas espécies de reprodução apomítica, mas que sempre produzem alguns sacos 
meióticos. Esse fato é muito importante na fertilização ou partenogênese, pois 
determina o comportamento reprodutivo da flor em questão. Plantas que produzem 
tanto sacos meióticos quanto apospóricos são chamadas de apomíticas facultativas.

Determinou-se o modo de reprodução de 540 acessos de 18 espécies diferentes 
pertencentes à coleção de Brachiaria reunida pelo CIAT, e os resultados são 
apresentados na Tabela 2. Os ovários foram clareados e examinados em microscópio 
com contraste de interferência e os acessos classificados como sexuais sempre 
apresentaram sacos meióticos ou estéreis, mas nunca sacos apospóricos. Acessos 
apomíticos apresentaram sacos apospóricos simples ou múltiplos e percentagens 
variáveis de sacos meióticos.

Há outras formas de determinação do modo de reprodução. Cruz etal. (1989) 
compararam clareamento a cortes histológicos, concluindo que, embora a análise 
por cortes permita visualização mais definida das estruturas internas do saco 
embrionário, a clarificação é mais fácil e rápida, especialmente quando se tem um 
grande número de acessos ou híbridos a classificar. Outra alternativa é o teste de 
progênies. Sementes de polinização aberta são plantadas em linhas e da homogeneidade 
fenotípica pode-se deduzir a presença de apomixia, enquanto a sexualidade produz 
fenótipos segregantes. Valle & Miles (1996) relataram resultados de uma comparação 
entre um teste de progênie e o exame microscópico de sacos embrionários. Os autores 
encontraram boa concordância entre determinações para plantas sexuais e para as
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TABELA 2. Modo de reprodução de 18 espécies de Brachiaria, baseado na análise do saco embrionário.

Espécies
N°. de acessos 

analisados
No. de acessos

Sexuais’ Apomíticosb
B. adspersa 1 1 o
B. arrecta 4 4 0
B. bovonei 4 0 4 (7-96%)
B. brizantha 275 1 274 (0-74%)
B. comata 1 1
B. decumbens 65 24 41 (0-56%)
B. deflexa 1 1 0
B. dictyoneura 8 1 7 (0-43%)
B. dura 3 3
B. humidicola 64 3 61 (0-66%)
B. jubata 43 8 35 (0-47%) d
B. nigropedata 21 0 21 (5-20%)
B. platynota 4 3 1 (61%) d
B. plantaginea 1 1 0
B. ruziziensis 36 36 0 ‘dl
B. serrata 2 2 0
B. subquadripara 2 2
B. subulifolia 5 0 5 (7-38%)
Total 540 91 449

'Sacos apospóricos nunca foram observados.
bVariação de sexualidade (% de sacos meióticos) observada em acessos apomíticos. 
Fontes: Valle & Miles (1996) e revisado por Valle (1999) dados não publicados.

apomíticas de baixa sexualidade. O teste de progênie apresentou problemas na 
determinação de plantas apomíticas facultativas com alta sexualidade, cujas progênies 
segregaram fenotipicamente quase como uma planta sexual.

Na coleção reunida pelo CLAT, encontrou-se sexualidade em acessos de espécies 
antes tidas como apomíticas obrigatórias: B. decumbens, B. brizantha, B. humidicola 
e B. dictyoneura (Valle & Miles, 1994). Para outras espécies, tais como B. serrata, B. 
platynota e B. subulifolia o modo de reprodução foi descrito pela primeira vez por 
Valle (1990). A significância destes resultados, quanto à sexualidade encontrada, está 
no fato de permitir que cruzamentos sejam realizados e, com isso, abrir perspectivas 
para o melhoramento genético dessas espécies.

9.6 ESTRATÉGIAS DE MELHORAMENTO

Algumas deficiências das cultivares de braquiária hoje utilizadas comercialmente 
na América Tropical são reconhecidas: B. decumbens cv. Basilisk é suscetível à cigarrinhas- 
das-pastagens (Homoptera: Cercopidae); B. brizantha cv. Marandu é resistente ao inseto 
mas suscetível a Rhizoctonia (fungo que causa manchas foliares — Kelemu et al., 1995) 
e menos persistente em solos ácidos e pobres; B. humidicola comum é bem adaptada a 
condições de solos mal drenados, mas apresenta menor valor nutritivo e sendo apenas 
tolerante a cigarrinhas-das-pastagens; B. ruziziensis, a única espécie sexual entre essas, 
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apresenta melhor valor nutritivo, porém é suscetível a cigarrinhas-das-pastagens e não 
persiste em solos ácidos nem tolera longos períodos secos.

A avaliação agronômica de acessos do banco de germoplasma descortinou 
uma variabilidade significativa que vem sendo explorada por meio de seleção de 
ecótipos promissores (Pizarro et al., 1996). Por outro lado, o programa de 
melhoramento da Embrapa Gado de Corte foi iniciado, visto que características 
importantes não foram identificadas num único ecótipo.

Assim, o objetivo principal dos programas de melhoramento em andamento 
na Embrapa Gado de Corte e no CIAT (Colômbia) é obter híbridos persistentes, por 
intermédio de cruzamentos interespecíficos, que reúnam características desejáveis de 
dois ou mais genitores agronomicamente promissores, tais como adaptação a solos 
ácidos, alta produtividade, bom valor nutritivo e, principalmente, resistência a 
cigarrinhas-das-pastagens.

9.7 CRUZAMENTOS INTERPLÓIDICOS

No banco de germoplasma existem espécies poliplóides e apomíticas por 
aposporia do tipo Panicum, como explicado anteriormente. Todos os acessos de B. 
ruziziensis mostraram ser sexuais e diplóides, alógamos e com auto-incompatibilidade 
genótipo específica. Outros acessos (21 B. decumbens e 1 5. brizantha) identificados 
como sexuais também são diplóides ou tetraplóides (1 B. humidicola e 1 B. dictyoneura), 
enquanto os apomíticos compatíveis são tetra ou hexaplóides.

Tentativas de cruzamentos interplóidicos e interespecíficos aconteceram desde 
a década de 70 quando Ferguson & Crowder (1974) utilizaram B. ruziziensis, sexual 
e diplóide, polinizada por B. decumbens, apomítica e tetraplóide. Não foram obtidos 
híbridos e o insucesso foi atribuído à diferença de ploidia entre os genitores. Mais 
tarde, Hacker (1988) cruzou um acesso diplóide e sexual de B.decumbens com outro 
tetraplóide e apomítico. Recuperou um único híbrido triplóide e estéril, e diante do 
insucesso sugeriu duas formas de obter plantas férteis: pela duplicação de cromossomos 
do híbrido triplóide ou pela duplicação de acessos sexuais diplóides para realizar 
cruzamentos no nível tetraplóide. Trabalhos de outros pesquisadores resultaram na 
duplicação de acessos diplóides sexuais de B. ruziziensis por meio de colchicina (Swenne 
etal., 1981) e, finalmente, na produção dos primeiros híbridos interespecíficos entre 
B. ruziziensis sexual, tetraploidizada artificialmente, e acessos de B. decumbens e 
B.brizantha, apomíticos e tetraplóides naturais (Ndikumana, 1985). A segregação 
próxima a 1:1 de plantas apomíticas e sexuais, apesar do reduzido número de híbridos 
obtidos (29) forneceu as primeiras indicações de uma herança simples da apomixia 
em Brachiaria, como a encontrada em Panicum por Savidan (1983) e que viabilizou 
a manipulação da apomixia em programa de melhoramento genético deste gênero.

Hibridações em maior escala tiveram início na Embrapa Gado de Corte, em 
Campo Grande e, no CIAT - Colômbia, a partir de 1988, conforme esquema 
apresentado na Figura 3. Ao explorar a apomixia existente no complexo B. brizantha 
/ B. decumbens por meio de B. ruziziensis sexual, tetraploidizada artificialmente, 
viabilizou-se a produção de híbridos interespecíficos para avaliação de desempenho 
agronômico, ao mesmo tempo em que se estudou a herança da apomixia. Ainda, foi 
gerado um grande número de híbridos sexuais reutilizáveis em novos cruzamentos.
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Avaliações agronômicas

FIGURA 3. Esquema de hibridação proposto para Brachiaria (adaptado de Gobbe et aL, 1983).

9.8 SITUAÇÃO ATUAL

Entre os avanços alcançados nos programas da Embrapa e do CLAT destacam-se:

a) Herança da apomixia
O controle genético da aposporia foi estudado usando-se biótipos 

completamente sexuais de B. ruziziensis (R) tetraploidizada artificialmente. Vasos de 
R na casa de vegetação, utilizada como planta-mãe, foram polinizados artificialmente 
por B. decumbens cv. Basilisk (D) e B. brizantha cv. Marandu (B), genitores apomíticos, 
tetraplóides naturais. Não foi feita a emasculação das flores polinizadas, já que a 
auto-esterilidade parece predominar nestes clones de B. ruziziensis (Ngendahayo et 
al., 1988). Híbridos F( sexuais, selecionados pelas características fenotípicas no campo, 
foram autopolinizados (F2), retrocruzados com o genitor apomítico, cruzados com 
meios-irmãos, com irmãos completos e com o genitor apomítico alternativo - tricross 
ou 3-way (F[ sexuais de (R x D) polinizados por B e F] sexuais de (R x B) polinizados 
por D).

Uma vez que ainda não existem marcadores genéticos confiáveis para 
determinar a natureza híbrida das plantas, esta foi feita com base em características 
morfológicas e fenológicas. Modo de reprodução foi determinado nas progênies, 
utilizando-se a técnica de clareamento e microscopia com contraste de interferência. 
Os resultados obtidos indicam uma herança tetrassômica simples, consistente com 
um modelo de segregação aleatória de cromátides (Allard, 1971), com dominância 
da apomixia sobre a sexualidade (Tabela 3).

As progênies de autopolinização das plantas sexuais e de cruzamentos entre 
plantas sexuais, em nível diplóide ou tetraplóide, resultaram sempre em progênies de 
reprodução sexual, portanto indicando recessividade (aaaa). As progênies de 
cruzamentos de planta sexual por apomítica segregaram em proporção próxima de 
1:1, sugerindo um genótipo simplex (Aaaa) para o genitor apomítico (Valle & Savidan, 
1996). Outras evidências de herança simples em Brachiaria foram discutidas por 
Miles & Escandón (1997).
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TABELA 3. Segregação para modo de reprodução (Sexual ou Apomítico) em diferentes tipos de 
cruzamento de Brachiaria.

Cruzamentos’
N°- de plantas observadas Proporção y2

SEX APO Total esperada A,

1. St auto 22 0 22 1:0

2. F, híbridos 187 165 352 1:1 1.367

3. F2 12 0 12 1:0
4. F, sex BC 22 24 46 1:1 0.044

5. Irmãos Completos 64 59 123 1:1 0.113

6. Meio-irmãos 81 83 164 1:1 0.012

7. Tricross 58 42 100 1:1 2.54

8. APOxAPO 4 6 10 1:3
9. SEXxSEX(4x) 7 0 7 1:0 khb
10. SEX x SEX (2x) 28 0 28 1:0

*S.« clones de B.ruziziensis.
bValores x2são maiores que 3,84 e 6,63 para significância a 5 e 1%, respectivamente. 
Fontes; Valle & Miles, 1994; Valle & Savidan (1996)

No CIAT, hibridações interespecíficas foram realizadas a campo - planta 
sexual estrategicamente colocada em parcela do genitor apomítico — já que baixas 
taxas de autopolinização foram detectadas neste germoplasma (Calderón & Agudelo, 
1990). Cerca de 800 híbridos de primeira geração foram obtidos, envolvendo vários 
genitores apomíticos. Observaram-se diferenças significativas em fertilidade de 
espiguetas, indicando ser esta uma característica passível de melhoramento. Híbridos 
tiveram, em média, menor fertilidade do que os genitores, porém a variabilidade 
entre eles foi maior e alguns híbridos mostraram fertilidade tão alta quanto os melhores 
genitores. Modo de reprodução de 128 desses híbridos, selecionados por produção 
de sementes e vigor, foi determinado por teste de progênies de polinização aberta e 
confirmados por análise de sacos embrionários, observando-se a segregação de 1:1 de 
tipos apomíticos e sexuais na progênie.

b) Técnicas de biotecnologia
A busca por marcadores moleculares estreitamente ligados ao loco que confere 

a reprodução por apomixia justifica-se, tanto por auxiliar na compreensão do seu 
mecanismo (Pessino et al., 1997; Leblanc et al., 1997; Pessino et al., 1998) como 
para permitir uma identificação precoce do modo de reprodução em progênies 
híbridas. Analisaram-se marcadores RAPD e AFLP no CLAT (Thome etal., 1996) e 
sondas RFLP de milho (Pessino et al., 1997; 1998) no Institute for Grassland and 
Environmental Research. Foram identificados marcadores RAPD e RFLP localizados 
a 15 centiMorgan ou mais do loco da apomixia. Apesar do sucesso inicial, ainda não 
se encontrou um marcador dentro da região intermediária do cromossomo. 
Marcadores para apomixia também estão sendo estudados no âmbito de um grande 
programa envolvendo milho e Trypsacum no Centro Internacional de Melhoramento 
Milho e Trigo - CIMMYT (Grimanelli et al., 1998).

Além dos marcadores, já foram desenvolvidas técnicas de regeneração de 
plantas a partir de cultivo de calos, meristemas, salvamento de embriões imaturos de 
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cruzamentos interespecíficos, e metodologia de transformação direta por 
bombardeamento de partículas (Thome et al., 1996; Rodrigues-Otubo, 1997a; b).

Existem excelentes perspectivas de avanços nesta área que deverão aumentar 
significativamente a eficiência do melhoramento, como será discutido mais adiante.

c) Seleção e avaliação agronômica
Uma coleção de cerca de 450 acessos foi introduzida do CIAT desde 1987, 

sendo iniciada a avaliação em pequenas parcelas sob cortes periódicos. Os parâmetros 
avaliados incluíram produção anual e estacionai, proporção folha:haste, velocidade e 
densidade de rebrota, produção de sementes, resistência a insetos, a doenças e ao 
frio, teores de proteína bruta e de digestibilidade. Resultados permitiram selecionar 
19 acessos pelo bom desempenho agronômico (Tabela 4) e por diversidade morfológica 
para comporem a primeira rede nacional de ensaios. Dentro de B. brizantha foram 
selecionados os acessos mais produtivos, tanto para produção total de matéria seca 
como para matéria seca foliar. Foram identificados ainda acessos altamente resistentes 
à cigarrinha. Na seqüência do esquema de avaliação e seleção, oito acessos foram 
plantados em piquetes para avaliar o efeito do animal sobre o pasto, selecionando-se 
quatro para experimentação sob pastejo, visando avaliar o efeito do pasto sobre o 
desempenho animal.

O potencial do melhoramento de espécies apomíticas só poderá ser explorado 
eficientemente quando se conhecer melhor o mecanismo da aposporia. Os métodos 
de melhoramento para Brachiaria devem ser orientados para a exploração das 
propriedades especiais da apomixia, visando ao desenvolvimento de cultivares 
apomíticas (Miles & Valle, 1996; 1997). Os métodos hoje utilizados são empíricos. 
Neste momento, estão em teste no CIAT populações sexuais tetraplóides de base 
genética amplificada (Miles & Escandón, 1997), que podem ser melhoradas por 
métodos convencionais de seleção. Posteriormente, por meio de hibridação com 
genótipos apomíticos selecionados, será possível recuperar híbridos apomíticos 
superiores. No entanto, um método que utilize como critério de seleção o desempenho 
híbrido poderá vir a ser mais eficiente, como, por exemplo, a seleção recorrente para 
capacidade combinatória específica. Estas alternativas merecem ser estudadas através 
de modelos de simulação.

Híbridos selecionados podem ser melhorados quanto a características 
agronômicas, resistência à cigarrinha, valor nutritivo, e quanto ao modo de reprodução 
usando-se um bloco de policruzamento num esquema de seleção recorrente, 
envolvendo uma geração de recombinação genética e outra de avaliação das progênies.

9.9 PERSPECTIVAS

No CIAT após quatro ciclos de seleção, obtiveram-se populações melhoradas 
quanto ao vigor, hábito de crescimento e relação folha: colmo. Os métodos de avaliação 
quanto à reação a cigarrinhas-das-pastagens constituem uma importante limitação 
para a seleção de genótipos resistentes. Uma seleção realizada a campo por dois anos, 
seguida de avaliação em casa de vegetação, possibilitou identificar alguns híbridos 
apomíticos. Contudo, em testes sob pastejo, os híbridos não apresentaram resistência 
adequada à cigarrinha-das-pastagens, demonstrando a necessidade de aperfeiçoamento 
da metodologia.
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TABELA 4. Características agronômicas de 19 acessos de Brachiaria, cultivares comerciais e médias 
comparativas com todos os acessos avaliados no primeiro campo, em Campo Grande, MS.

Acessos Espécies1 MST2 MSF %PMS R F/C CIG

BRA-003948 B 13,5 72 23,6 3,7 1,5 +
BRA-002844 B 9,5 5,4 21,1 3,2 2,0 ♦
BRA-003395 B 13,5 8,4 13,7 3,2 2,3 ♦♦
BRA-003450 B 16,2 8,6 16,1 3,4 1,6 *

BRA-003719 B 12,3 4,9 23,4 3,3 1,1 UH
BRA-003891 B 15,7 8,5 23,3 3,5 1,6 +
BRA-003204 B 17,7 9,8 21,0 3,6 1,6 ■■
BRA-003361 B 13,6 8,9 22,1 4,1 2,6 ♦*
BRA-003824 B 13,8 7,3 21,0 3,6 1,6 ■n
BRA-OO3484 B 7,4 4,0 21,0 3,5 1,8 +
BRA-003387 B 8,7 4,9 21,6 3,2 1,9 . *
BRA-002801 B 8,7 4,2 25,7 3,1 1,6 s
BRA-003441 B 14,5 9,4 15,7 4,4 2,8 ■UH
BRA-003247 B 11,8 6,9 17,0 4,0 2,3 **

BRA-004391 B 8,4 4,2 36,3 2,8 1,3 ■■
BRA-005011 H 6,4 3,6 16,3 3,0 3,3 s
BRA-OO5U8 H 7,9 3,9 15,4 3,1 1,4 S
BRA-004499 D 9,1 4,4 21,5 3,0 1.4 s
BRA-002739 B 13,5 6,5 18,4 3,2 1,2 *
Testemunhas comerciais
BRA-001068 D 10,3 4,4 25,7 3,2 1,1 s
BRA-OOO591 B 10,8 5,8 17,6 3,9 2,1 ♦♦
BRA-002208 H 6,1 2,9 17,8 3,4 2,4 *
Média da coleção 193 acessos 7,8 3,8 18,6 2,8 1,6
Média dos selecionados 22 acessos 11,7 6,4 20,8 3,4 1,8

2MST « Matéria Seca Total ; MSF = Matéria Seca Foliar; %PMS = Proporção da Produção de MSF (estação seca/anual); R = Rebrota 
(0 ■ nada a 6 = melhor); F/C = Relação folhaccolmo; CIG = índice de infestação por cigarrinhas: **=muito resistente; •«resistente; 
♦=tolerante; S=suscetível.
Fonte: Valle et al. (1999)

Já nas populações sexuais alcançou-se bom avanço quando comparadas a B. 
ruziziensis genitor tetraploidizado. Alguns clones híbridos apresentaram produtividade 
muito superior, tanto na época de chuvas como no período seco.

Na Embrapa Gado de Corte, 56 híbridos F^s (27 apomíticos e o restante 
sexual) foram avaliados em parcelas sob cortes. A avaliação de infestação por cigarrinha- 
das-pastagens no campo identificou alguns híbridos promissores.

Os híbridos sexuais selecionados serão recombinados com uma população 
sexual num bloco de policruzamento, e os melhores apomíticos integrarão o esquema 
de avaliação para desenvolvimento de novas cultivares de acordo com o organograma 
apresentado na Figura 1.

Algumas limitações necessitam ser superadas para a melhoria na eficiência do 
melhoramento de Brachiaria, como o desenvolvimento de uma metodologia mais 
precisa de triagem para resistência a cigarrinha-das-pastagens, na forma de marcadores

1B = B. brizantha-, D = B. decumbenr, H = B. humidicola
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moleculares ou caracterização bioquímica. Outra limitação está no pouco 
conhecimento dos fatores que condicionam a boa adaptação a solos ácidos e fracos. 
Aqui também estudos fisiológicos e marcadores moleculares poderíam auxiliar na 
seleção de genótipos promissores. Um marcador molecular pará a detecção da apomixia 
também auxiliaria em muito a determinação do modo de reprodução dos híbridos e 
permitiria definir precocemente o destino dos genótipos no programa de 
melhoramento. Os métodos de melhoramento hoje em uso para Brachiaria ainda 
são empíricos como para qualquer sistema que envolve apomixia e sexualidade. Estudos 
teóricos de genética quantitativa, e talvez modelagens, poderíam conduzir a esquemas 
eficientes, não só do ponto de vista genético mas também logístico.

O desenvolvimento de uma nova cultivar com base na seleção de genótipos 
superiores dentro de um banco de germoplasma necessita, em geral, de seis a oito 
anos (Figura 1), porém pode levar mais tempo quando envolver cruzamentos e 
avaliação e seleção de progênies. O grande número de acessos envolvidos, a importância 
deste material para a pecuária tropical e o pouco conhecimento existente sobre o 
gênero bem como os problemas específicos levantados, justificam plenamente um 
amplo esforço de equipes multidisciplinares, a fim de culminar no lançamento de 
variedades melhoradas, híbridas ou não, melhor adaptadas, no mais curto espaço de 
tempo possível.

IO. MELHORAMENTO DO CAPIM-ELEFANTE

O capim-elefante é uma das mais importantes forrageiras, sendo cultivado 
em quase todas as regiões tropicais e subtropicais do mundo, devido ao seu elevado 
potencial de produção de matéria seca, qualidade, palatabilidade, vigor e persistência. 
Outro fator favorável à sua utilização é a baixa incidência de pragas e doenças quando 
comparado com outras espécies. Esta forrageira está entre as espécies de maior eficiência 
fotossintética, apresentando elevada capacidade de produção e acúmulo de matéria 
seca de boa qualidade. A sua utilização mais freqüente ocorre no regime de corte 
(capineiras), podendo também ser utilizado para ensilagem (Vilela, 1994) e pastejo 
rotativo (Deresz, 1999).

Durante muito tempo, o capim-elefante foi empregado, quase que 
exclusivamente, para a formação de capineiras, sendo utilizado na forma de verde 
picado ou como silagem. Recentemente, com o desenvolvimento da tecnologia de 
pastejo rotativo, renovou-se o interesse pela sua utilização visando à intensificação da 
produção de leite a pasto. Resultados de pesquisa com o capim-elefante, sob pastejo 
rotativo, têm demonstrado ser possível obter produtividade acima de 15.000 kg de 
leite/ha/ano (Deresz, 1999). Estes resultados têm contribuído para seleção do capim- 
elefante como a espécie de maior potencial para produção de leite a pasto.

O capim-elefante é uma espécie amplamente difundida por todo o Brasil, 
sendo cultivada em condições ambientais bastante divergentes. Entretanto, existem 
poucas cultivares melhoradas para os diferentes ecossistemas e sistemas de utilização, 
especialmente sob pastejo rotativo. Uma das grandes limitações à sua maior expansão 
é a necessidade do uso da propagação vegetativa, visto que a maioria das cultivares 
produz sementes de baixo vigor. Considerando que as cultivares existentes, na maioria, 
são clones (ausência de variação genética entre plantas) e sendo esta forrageira (quase 
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sempre) cultivada sob condições de manejo deficiente, a expressão do potencial da 
espécie é comprometida pela dificuldade da planta de se adaptar aos diferentes 
ambientes. Uma solução econômica para este problema é o desenvolvimento de 
cultivares superiores, adaptadas às diferentes condições edafoclimáticas. O uso de 
cultivares melhoradas, além de contribuir para o aumento da produtividade e redução 
do custo de produção animal, constitui uma tecnologia acessível à maioria dos 
produtores.

A obtenção de cultivares melhoradas constitui uma das mais importantes 
demandas dos produtores de leite de todo o País, sendo intensa a procura de variedades 
para pastejo adaptadas aos diferentes ecossistemas. Entre os atributos desejados, 
buscam-se cultivares apresentando maior velocidade de crescimento, maior 
produtividade, melhor qualidade forrageira, maior eficiência na utilização de 
nutrientes, distribuição mais eqüitativa da produção de matéria seca durante o ano, 
elevada produção de sementes viáveis, resistência a pragas e doenças.

10.1 ORICEM E DISTRIBUIÇÃO

A espécie Pennisetum purpureum é uma gramínea que ocorre naturalmente 
numa extensa área ocidental do continente africano, sendo freqüente ao longo dos 
vales férteis com precipitação acima de 1.000 mm (Brunken, 1977). A África tropical 
é apontada como o centro de origem e diversidade desta espécie (Stapt & Hubbard, 
1934), sendo os territórios da Guiné, Moçambique, Angola, Zimbábue e sul do 
Quênia relacionados como as principais áreas de variabilidade da forrageira (Brunken, 
1977).

O capim-elefante já era conhecido dos nativos africanos pelo nome de 
“Zinyamunga”, entretanto o seu descobrimento e divulgação como planta forrageira 
foi feito pelo coronel Napier, por cujo nome essa espécie também passou a ser 
conhecida (Granato, 1924). O capim-elefante foi, inicialmente, introduzido nos 
Estados Unidos da América, pelo Departamento de Agricultura, em 1913 (Jauhar, 
1981). Segundo Granato (1924), o capim-elefante chegou ao Brasil em 1920, a partir 
de estacas provenientes de Cuba.

Atualmente, o capim-elefante é cultivado na maioria das regiões tropicais do 
mundo, sendo conhecido por diversos nomes como: capim napier, pasto elefante, 
pasto gigante, capim-cana africana e outros.

10.2 CLASSIFICAÇÃO BOTÂNICA E DESCRIÇÃO DA PLANTA

O capim-elefante {Pennisetum purpureum Schum.) pertence à família 
Gramineae, subfamília Panicoideae, tribo Paniceae, gênero Pennisetum e seção 
Penicillaria. A tribo Paniceae reúne os mais importantes gêneros de plantas forrageiras 
tropicais, como Brachiaria, Panicum, Melinis, Setaria, Axonopus eAcroceras. Segundo 
revisão realizada por Tcacenco & Botrel (1994), desde a sua descrição original, o 
capim-elefante já passou por uma série de denominações, como P. macrostachyum 
Benth, P. benthamii Steud, Ciymnothrix nitens Anderss, P. nitens (Anderss.) Hack, P. 
flexispica K. Schum, P. benthamiix^t. sambienseHack, P. benthamii var. nudum Hack, 
P benthamii var. ternatum Hack, P. fiavonicum Leeke, P. pruinosum Leeke, P. pallescens 
Leeke, P. lachnorrhachis A. Peters, Ppurpureum subs. flexispica (K. Schum.) Maire & 
Weiler e P. purpureum subsp. benthamii (Steud.) Maire & Weiller.
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O gênero Pennisetum apresenta mais de 140 espécies (Brunken, 1977J, 
incluindo forrageiras cultivadas (7? purpureum, P. clandestinum, P unisetum, P. 
pedicellatum), cereais (7? glaucum) e ornamentais (7? villosum, P setaceum) (Kativu & 
Mithen, 1987). O gênero é distribuído por toda a faixa tropical do planeta, tendo 
sido coletadas várias espécies nativas do Brasil, da África e da Ásia (Brunken, 1977; 
Kativu & Mithen, 1987).

A espécie Pennisetumpurpureum apresenta ciclo vegetativo perene, crescimento 
cespitoso, porte elevado, colmos eretos, cilíndricos e cheios, folhas largas e compridas, 
inflorescência primária terminal do tipo panícula e abundante lançamento de perfilhos 
aéreos e basais (Bogdan, 1977; Diz, 1994). Os caracteres morfológicos podem 
apresentar ampla variação entre os diferentes ecótipos. O grau das variações 
morfológicas chega a ser tão contrastante, que vários autores propuseram uma 
subdivisão da variabilidade dentro da espécie. Diversas proposições de divisão da 
variabilidade foram apresentadas em relação à presença de pêlos (Bogdan, 1977), 
diâmetro do colmo, formato da touceira e época de florescimento (Xavier et al., 
1993) e estabelecimento de tipo padrão (Pereira, 1993). Maire (1952) chegou a 
propor a subdivisão da espécie Pennisetum purpureum em três subespécies, sendo: 
ssp. benthamii, ssp. purpureum e ssp. flexipica. Entretanto, a natureza contínua da 
variação e a compatibilidade genética entre os diferentes ecótipos não permitem uma 
divisão intra-específica (Brunken, 1977).

103 CITOCENÉTICA

Existem poucas informações sobre a origem filogenética, o processo evolutivo 
e os centros de diversificação do capim-elefante. A espécie apresenta um número 
básico cromossômico n = 7 tendo evoluído como um alotetraplóide (2n = 4x = 28) 
com comportamento diplóide normal (Brunken, 1977; Manara, 1973). Durante a 
meiose são formadas 14 bivalentes, não sendo observado o pareamento de 
cromossomos em univalentes e multivalentes (Jauhar, 1968). Os estágios subseqüentes 
da meiose são regulares, resultando na formação de tétrades isobilaterais e elevada 
percentagem de pólen fértil ( Hanna, 1981; Jauhar, 1981).

De acordo com a classificação de gene pools proposta por Harlan & De Wet 
(1971), as espécies de Pennisetum podem ser divididas em três conjuntos gênicos. O 
conjunto gênico primário inclui o milheto cultivado (7? glaucum) e duas formas 
silvestres (7? violaceum e P. mollissimum). O capim-elefante compõe o conjunto gênico 
secundário, enquanto o conjunto gênico terciário é caracterizado por uma ampla 
diversidade de números básicos de cromossomos (x=5, 7, 8 ou 9) e níveis de ploidia 
(diploidia até octoploidia).

A espécie possui dois genomas A’A’BB (Jauhar, 1981), sendo o genoma A’ 
parcialmente homólogo ao genoma A do milheto — Pglaucum (Dujardin & Hanna, 
1985). Essas duas espécies são estreitamente relacionadas, cruzando-se com grande 
facilidade e originando híbridos estéreis. Os triplóides podem ser mantidos por 
propagação vegetativa e apresentam grande interesse forrageiro. Normalmente, o 
híbrido interespecífico assemelha-se mais ao capim-elefante, por causa da maior 
contribuição genética (2/3 dos cromossomos) e da dominância do genoma B do 7? 
purpureum sobre o genoma A do P glaucum (Gonsales & Hanna, 1984). A restauração 
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da fertilidade pode ser conseguida pela duplicação do conjunto cromossômico (Hanna 
et al., 1984; Dujardin & Hanna, 1985; Hanna & Dujardin, 1986). Os hexaplóides 
produzem sementes maiores que as do capim-elefante, sendo este poliplóide 
considerado como promissor para propagação por sementes. Outra espécie 
geneticamente próxima é o P. squamulatum, cujo genoma possui segmentos comuns 
aos genomas A’ e B do capim-elefante. O P. squamulatum é uma espécie apomítica, 
podendo este caráter ser transferido ao capim-elefante. Essas espécies apresentam 
elevado potencial de utilização no melhoramento do capim-elefante, possibilitando 
a ampliação da base genética da espécie e a obtenção de cultivares portadoras de 
características especiais, como sementes de maior tamanho, melhor qualidade 
nutritiva, resistência a pragas e doenças, apomixia etc.

10.4 ESTRUTURA REPRODUTIVA

O conhecimento da estratégia reprodutiva e meio de propagação de uma 
espécie indica a forma de distribuição da variabilidade entre e dentro das populações, 
bem como facilita escolher as alternativas mais adequadas de métodos de 
melhoramento. O capim-elefante é uma espécie alógama, protogínica, com grande 
facilidade para a propagação vegetativa. Desta forma, o aproveitamento da heterose 
híbrida pode se constituir num processo simplificado, visto que um genótipo superior 
pode ser selecionado e mantido por meio da propagação vegetativa.

As inflorescências do capim-elefante são classificadas como panículas, muito 
embora apresentem aparência de espigas. As panículas são de formato cilíndrico, 13 
a 30 cm de comprimento, densamente florida por espiguetas isoladas ou em grupos, 
e as flores podem ser masculinas ou bissexuais. O intervalo entre o aparecimento dos 
estigmas e das anteras varia de sete a nove dias (Pereira et al., 1997), o que dificulta a 
autofecundação e facilita a realização dos cruzamentos controlados. As sementes ou 
cariopses são muito pequenas e, após o amadurecimento, desprendem-se com 
facilidade da panícula, tornando a sua colheita um processo antieconômico.

A época de florescimento pode variar com a cultivar e com as condições 
ambientais. Na Região Sudeste, o florescimento, normalmente, ocorre no período 
de março a agosto. De acordo com Xavier etal. (1993) e Pereira (1993), as cultivares 
podem ser classificadas, quanto à época de florescimento, em precoces (março e 
abril), intermediárias (abril e maio) e tardias (junho e julho), podendo ocorrer 
isolamento reprodutivo temporal entre variedades, principalmente entre as precoces 
e tardias.

A propagação desta forrageira, normalmente, é realizada por meio de estacas 
vegetativas ou pedaços de colmo. Isto garante que a identidade genética dos clones 
possa ser mantida a cada geração, bem como possibilita a obtenção de populações 
mais uniformes. Embora a propagação vegetativa seja o meio preferencial para cultivo 
do capim-elefante, a espécie é capaz de produzir sementes com variáveis graus de 
fertilidade entre cultivares. Considerando que as cultivares, na maioria, são clones, as 
sementes produzidas são originadas de cruzamentos entre plantas do mesmo genótipo 
(autofecundação), resultando em baixa germinação e plantas com baixo vigor, 
decorrentes do processo de depressão endogâmica. Essa é uma das razões de não se 
recomendar a propagação do capim-elefante por meio de sementes.
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Por enquanto, as sementes de capim-elefante são pouco utilizadas. Entretanto, 
a obtenção de cultivares com variação genética intrínseca e sementes de maior tamanho 
poderão viabilizar o plantio do capim-elefante por meio de sementes.

10.5 GERMOPLASMA

O capim-elefante foi introduzido no Brasil, em 1920, quando foram trazidas 
para o Estado de São Paulo estacas da cultivar Napier, provenientes de Cuba (Granato, 
1924). Posteriormente, diversos outros processos de introdução foram realizados, 
enriquecendo a variabilidade do germoplasma com outros ecótipos africanos e, mais 
recentemente, com clones resultantes de programas de melhoramento. A maioria 
dos processos de introdução de capim-elefante, no Brasil, foi resultante da ação isolada 
e eventual de pesquisadores e produtores, e tiveram o objetivo de trazer cultivares 
superiores que pudessem ser utilizadas diretamente nos sistemas de produção. Entre 
as principais cultivares introduzidas destacam-se Napier, Cameroon, Roxo, Mercker, 
Anão, Vrukwona, Taiwan A-146, Taiwan A-144, Merkeron, Porto Rico, Cubano e 
alguns híbridos triplóides e hexaplóides. Não existem registros de expedições de coleta 
de germoplasma nos centros de diversidade e nem mesmo da introdução de coleções 
com ampla variabilidade genética.

As principais coleções de capim-elefante do Brasil encontram-se localizadas 
na Embrapa Gado de Leite, Universidade Federal de Pelotas, Empresa de Pesquisa 
Agropecuária de Santa Catarina e Instituto Pernambucano de Agropecuária. 
Entretanto, a maioria dos acessos destas coleções é comum e foi introduzido do 
Banco de Germoplasma da Embrapa Gado de Leite - BAGCE. Este Banco apresenta 
120 acessos de capim-elefante, 50 acessos de milheto e 15 acessos de outras espécies 
de Pennisetum. O BAGCE reúne a maioria das cultivares existentes no Brasil, bem 
como realizou introduções de acessos de coleções estrangeiras.

O germoplasma de capim-elefante do BAGCE é geneticamente constituído 
por clones, populações e cultivares melhoradas de P. purpureum, raças cromossômicas 
(triplóides, hexaplóides) resultantes da hibridação entre P purpureum x P. glaucum, 
acessos de P. glaucum e diversas outras espécies selvagens de Pennisetum. Apesar desta 
variação de tipos genéticos, existe um elevado grau de similaridade entre muitos 
acessos de capim-elefante (Daher et al., 1997), em consequência da elevada 
contribuição de poucos programas de melhoramento, uso reduzido de genitores e da 
presença de duplicatas, as quais são resultantes, principalmente, da substituição dos 
nomes originais. Pereira (1999) apresentou uma avaliação sobre a variabilidade do 
germoplasma de capim-elefante presente nos Bancos de Germoplasma e apontou 
uma série de fontes de problemas que podem conduzir à conservação de duplicatas.

Para um uso eficiente do germoplasma de capim-elefante, torna-se necessário 
proceder a um estudo detalhado de caracterização dos acessos. Este processo tem por 
objetivo avaliar e descrever a variabilidade do germoplasma, bem como localizar 
características e marcadores morfológicos ou genéticos. Os descritores podem ser 
morfológicos (botânico-agronômicos) ou bioquímicos de natureza qualitativa. Os 
descritores mais comuns para capim-elefante referem-se aos caracteres morfológicos 
(ex.: altura da planta; número, comprimento e diâmetro dos internódios; comprimento 
e largura das folhas); reprodutivos (ex.: época de florescimento; comprimento, 
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diâmetro e cor das inflorescências, tamanho da cariopse); agronômicos (ex.: relação 
folha/colmo, produção de matéria seca) e bioquímicos (ex.: digestibilidade, conteúdo 
protéico). Os acessos do Banco da Embrapa Gado de Leite encontram-se caracterizados 
em relação a 30 descritores botânico-agronômicos.

Outra ferramenta poderosa na avaliação de diferenças genéticas entre acessos 
são as técnicas moleculares. Utilizadas como método auxiliar na caracterização do 
germoplasma, elas são úteis principalmente na identificação de marcadores genéticos 
e no processo de eliminação de duplicatas no Banco de Germoplasma.

10.6 ESTRATÉ6IAS DE MELHORAMENTO

A contribuição do melhoramento de plantas para as forrageiras tropicais pode 
ser considerada muito pequena quando se compara com espécies como o milho e 
soja. No caso do capim-elefante, a maioria das cultivares é constituída por clones 
selecionados de materiais coletados nas áreas de diversidade da espécie. Pode-se 
observar nos materiais sob cultivo alguns sinais de espécies não domesticadas como 
florescimento não sincronizado, sementes minúsculas e deiscentes, e outros caracteres 
que afetam negativamente o plantio desta forrageira por meio de sementes.

Considerando a existência de uma demanda nacional por cultivares superiores, 
o objetivo do melhoramento desta forrageira é o desenvolvimento de variedades para 
uso nos sistemas de pastejo e corte, e que sejam adaptadas às diferentes condições 
edafoclimáticas brasileiras. Entre as características que apresentam elevada prioridade 
nos programas de melhoramento desta forrageira destacam-se: produção de matéria 
seca, qualidade nutritiva, distribuição estacionai da produção, digestibilidade, 
persistência, resistência ao pisoteio, velocidade de rebrota, propagação via semente, 
tolerância à seca, eficiência no uso de nutrientes e resistência a cigarrinha-das-pastagens.

O melhoramento da maioria das características de importância forrageira do 
capim-elefante pode ser conseguido por meio da exploração da variabilidade existente 
na própria espécie. Porém, considerando a capacidade do capim-elefante de trocar 
genes com outras espécies de Pennisetum, o trabalho de melhoramento pode recorrer 
à utilização de germoplasma de espécies pertencentes a conjuntos gênicos próximos, 
como o P. glaucum e o P. squamulatum.

O capim-elefante pode ser melhorado adotando-se os mesmos procedimentos 
desenvolvidos para espécies alógamas. Entretanto, deve-se considerar algumas 
características específicas da forrageira que, dependendo das circunstâncias, podem 
contribuir ou dificultar o processo, tais como: alogamia, florescimento protogínico, 
elevado número de inflorescências por planta, inflorescências grandes com elevado número 
de flores, florescimento gradual, produção abundante de pólen, propagação vegetativa e 
por meio de sementes, ciclo vegetativo perene, germoplasma com ampla variabilidade e 
facilidade de cruzamento interespecífico. Na Figura 4 é apresentado o organograma do 
programa de melhoramento de capim-elefante da Embrapa Gado de Leite.

10.7 INTRODUÇÃO DE CULTIVARES

A introdução de cultivares é considerada o mais simples dos métodos de 
melhoramento, sendo recomendada como a primeira opção, em razão da rapidez na 
obtenção de resultados e pelos baixos custos envolvidos. Para o capim-elefante a
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FIGURA 4 - Organograma do Programa de Melhoramento Genético do Capim-elefante da Embrapa 
Gado de Leite.

chance da introdução de cultivares superiores é considerada pequena, em virtude da 
raridade dos programas de melhoramento desta espécie forrageira, em 
desenvolvimento no Brasil e no exterior. Por outro lado, a coleta de ecótipos nos 
centros de diversidade da espécie apresenta-se como uma excelente oportunidade de 
introdução de novos tipos e de enriquecimento da variabilidade presente nos bancos 
de germoplasma.

As mais importantes cultivares de capim-elefante usadas atualmente como 
Napier, Cameroon, Mercker e Roxo, foram obtidas por meio da introdução de tipos 
superiores encontrados nas áreas de diversidade da espécie no continente africano.

10.8 HIBRIDAÇÃO INTRA-ESPECÍFICA

Segundo Hanna (1999), a hibridação entre clones de capim-elefante constitui 
a melhor estratégia para se obter cultivares superiores. Para seleção dos genitores a 
serem combinados podem ser adotados diversos critérios, como a complementação 
alélica e a divergência genética. A distância genética fornece uma estimativa da 
capacidade combinatória entre genótipos possibilitando a seleção de genitores que 
melhor combinem entre si, produzindo progênies segregantes com elevado grau de 
heterose. Estas estimativas normalmente são obtidas por meio de análises 
multivariadas, tendo por base dados do trabalho de caracterização botânico- 
agronômica, bioquímica e molecular. Na impossibilidade de se obter essas estimativas, 
Hanna (1999) sugere o intercruzamento entre vários clones, com diferentes 
características genéticas, como método de se obter progênies superiores.

Os cruzamentos controlados podem ser realizados, manualmente, em 
condições de campo ou em casa de vegetação. No campo, selecionam-se as 
inflorescências antes da abertura da flor (estádio de “emborrachamento”), protegendo- 
as com sacos de papel, de modo que impeça a ocorrência de cruzamentos naturais. 
No momento em que os estigmas estiverem receptivos, o pólen é coletado do genitor 
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masculino e colocado sobre os estigmas do genitor feminino, sendo mantida a proteção 
das inflorescências até a colheita das sementes. Embora o capim-elefante apresente 
flores masculinas e femininas na mesma inflorescência, o risco de autopolinizaçáo é 
pequeno, visto que a espécie apresenta um intervalo de protoginia variando de seis a 
nove dias (Pereira et al., 1997).

Nos cruzamentos realizados em campo, muitas inflorescências já protegidas 
podem quebrar-se por ação do vento, visto que as ráquis de sustentação das mesmas 
são muito frágeis. Este problema pode ser evitado colhendo-se as inflorescências 
antes da abertura, no estádio de “emborrachamento”, e colocando-as em uma solução 
nutritiva até o completo desenvolvimento das sementes (Schank & Chynoweth, 1993). 
Esta solução é preparada com 2% de sacarose e 0,2% de hidroxiquinoleína. Nestas 
condições mais controladas pode-se realizar os cruzamentos com maior facilidade e 
com menor índice de perda.

Após obtenção das sementes dos cruzamentos, estas são colocadas para 
germinar, iniciando-se o processo de seleção entre e dentro de famílias. As melhores 
progênies são clonadas, avaliadas em linhas clonais, passando a seguir para os testes 
locais e regionais sob sistema de corte e de pastejo. Para ser liberada, além da 
superioridade agronômica, uma nova cultivar deve apresentar um bom desempenho 
sobre a produção animal.

O programa de melhoramento de forrageiras da Embrapa Gado de Leite 
liberou, recentemente, uma nova cultivar de capim-elefante destinada ao uso sob 
pastejo, denominada Pioneiro (Pereira et al., 1997). Esta cultivar, que foi obtida do 
cruzamento de dois acessos de capim-elefante selecionados no BAGCE, constitui o 
primeiro material desenvolvido para utilização no sistema de pastejo rotativo. A cultivar 
Pioneiro caracteriza-se por apresentar toucarias de formato aberto, grande número 
de brotasses aéreas e basais, colmos finos e folhas eretas. O florescimento normalmente 
ocorre no mês de abril. Destaca-se, ainda, pelo elevado poder de brotarão das estacas, 
crescimento vigoroso e rápida expansão das toucarias, ocupando as falhas existentes 
na pastagem, resultando numa maior cobertura do solo.

10.9 HIBRIDAÇÃO INTERESPECÍFICA

A proximidade genética entre o capim-elefante (7?purpureum) e o milheto (7? 
glaucum) possibilita a obtenção de híbridos entre estas duas espécies com relativa 
facilidade. Deste cruzamento resulta um híbrido interespecífico triplóide, estéril, 
que morfologicamente se assemelha ao capim-elefante e apresenta algumas 
características intermediárias entre as duas espécies parentais. Este tipo de combinação 
genética busca reunir no híbrido algumas das características desejáveis do milheto, 
tais como qualidade da forragem, resistência à seca e tolerância às doenças, com a 
rusticidade, agressividade, perenidade e a elevada produtividade de matéria seca do 
capim-elefante (Diz, 1994; Schank etal., 1993). Segundo Jauhar (1981), a forragem 
destes híbridos interespecíficos apresenta melhor aceitação pelos bovinos que o próprio 
capim-elefante. O esquema geral para obtenção de híbridos entre estas duas espécies 
é apresentado na Figura 5.

Os triplóides e hexaplóides têm sido considerados como importantes fontes 
de variação para seleção de novos clones superiores. Entre os híbridos triplóides
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observa-se grande variabilidade para caracteres 
de importância forrageira, já tendo sido 
selecionados materiais com 23% de proteína 
bruta nas folhas, valor este superior à média 
de 16% encontrada para o capim-elefante 
(Pereira, 1998). Entretanto, a maioria dos 
híbridos tem mostrado florescimento precoce, 
característica considerada indesejada em 
forrageiras, por reduzir a produção de matéria 
seca de folhas. Os programas de melhoramento 
têm procurado contornar este problema 
cruzando-se cultivares de florescimento tardio

FIGURA 5 - Metodologia de obtenção de das duas especies.
híbridos triplóides e hexaplóides de capim- Os hexaplóides, embora menos
elefante x milheto. estudados, apresentam como vantagens a 

produção de sementes com maior tamanho e
elevado poder germinativo. Segundo Schank (1999), os hexaplóides apresentam um 
grande potencial de utilização, uma vez que podem ser propagados por meio de 
sementes com maior facilidade que o capim-elefante tetraplóide.

10.10 MELHORAMENTO POPULACIONAL

O melhoramento do capim-elefante pode ser conduzido por dois caminhos 
básicos: obtenção de clones e melhoramento populacional. O processo de obtenção 
de clones constitui um método mais simples, uma vez que identificado um genótipo 
superior, ele pode ser mantido por propagação vegetativa. Este procedimento constitui 
a estratégia mais comumente utilizada pelos melhoristas, sendo responsável pela 
obtenção da maioria das cultivares disponíveis. Entretanto, o melhoramento por este 
processo depende, fundamentalmente, da existência de distância genética ou 
complementaridade alélica que resulte em uma boa capacidade combinatória entre 
os clones parentais.

No caso do melhoramento populacional, o processo de seleção baseia-se no 
aumento da freqüência de genes favoráveis, resultando numa população superior à 
original. Diversos fatores, como variabilidade genética da população base, tamanho 
da população, método de seleção empregado e influência ambiental devem ser 
considerados por interferirem no sucesso da seleção.

O capim-elefante é uma espécie alógama, com propagação preferencialmente 
vegetativa, sendo que o melhoramento populacional desta forrageira deve ser precedido 
da obtenção de uma população geneticamente heterogênea. Pode-se obter esta 
população por meio do intercruzamento de diferentes fontes de germoplasma 
selecionadas com base em critérios como superioridade agronômica, diversidade 
genética e complementação alélica.

Um dos objetivos da obtenção de uma população geneticamente variável 
seria o desenvolvimento de variedades propagadas por meio de sementes que não 
apresentem perda de vigor em relação aos seus genitores. Em capim-elefante, as 
sementes da maioria das cultivares (clones) resultam de autofecundação (cruzamento 
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entre plantas do mesmo genótipo), dando origem a progênies com baixa taxa de 
germinação e vigor, por efeito da depressão endogâmica. Dessa forma, a obtenção de 
populações melhoradas constitui uma alternativa viável para o desenvolvimento de 
cultivares com propagação por meio de sementes. Outra alternativa, ainda não 
explorada no melhoramento do capim-elefante, é o melhoramento de linhagens 
endogâmicas visando à obtenção de híbridos. O melhoramento voltado para a 
obtenção de híbridos de linhagens, intra e interespecíficos, constitui um caminho de 
amplas possibilidades para o capim-elefante.

Após a seleção e intercruzamento dos genitores (clones) para constituir uma 
população variável, são necessários de três a quatro ciclos de recombinação para 
restaurar o equilíbrio genético. A seleção recorrente tem sido o método mais 
recomendado para o melhoramento populacional, por apresentar a vantagem de 
conseguir o aumento da freqüência dos genes favoráveis sem causar uma drástica 
perda na variabilidade genética.

Recentemente, a Embrapa Gado de Leite iniciou um programa de 
melhoramento intrapopulacional de capim-elefante e, interpopulacional, entre capim- 
elefante e milheto, objetivando a obtenção de populações de ampla base genética e 
com boa capacidade de combinação geral e específica.

11. MELHORAMENTO 6ENÉTICO DE Panicummaximum

Gramíneas do gênero Panicum maximum têm sido cultivadas nas Américas 
desde os tempos coloniais (Bogdan, 1977). Originárias de solos férteis da África, 
vieram como cama de escravos nos navio negreiros (Parsons, 1972), e devido à boa 
adaptação no Brasil e ao alto valor nutritivo, logo se consagraram como excelentes 
forrageiras. Panicum maximum, tal qual o capim-elefante, é exigente quanto à 
fertilidade do solo, necessitando reposição de nutrientes depois de alguns anos de 
cultivo.

Muitas cultivares de Panicum maximum têm sido liberadas no exterior, 
Makueni, Gatton, Green Panic, Likoni e, no Brasil, Centenário, Vencedor, Tobiatã, 
Aruana, Centauro, Tanzania-1 e Mombaça, a maioria selecionada entre os acessos 
disponíveis nos bancos de germoplasma. Apesar da espécie incluir genótipos sexuais, 
apomíticos e apomíticos facultativos, a maioria das cultivares é composta por ecótipos 
silvestres coletados nas áreas de ocorrência natural da espécie e selecionados com 
base no desempenho agronômico (Hacker & Jank, 1998).

Panicum maximum divide o espaço no mercado sementeiro no Brasil com as 
braquiárias. Normalmente, cultivares de Panicum são recomendadas para categorias 
animal mais exigentes e solos de melhor fertilidade, enquanto as braquiárias são, em 
geral, utilizadas para a cria e recria do rebanho em solos mais fracos e ácidos, 
complementando-se como forrageiras importantes nos sistemas de produção de carne 
brasileiros. Também na produção de leite, e não só no Brasil, o Panicum maximum 
tem-se revelado importante, seja para pastejo direto ou para silagem e feno (Hacker 
& Jank, 1998). A cultivar Likoni, selecionada em Cuba, foi recomendada para 
produção de leite na forma de silagem, visto que nesta forma de utilização apresentou 
resultados 22% e 44% superiores à grama estrela e aos híbridos de capim-elefante x 
milheto (Esperance & Diaz, 1985).
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No 12°. Simpósio sobre Manejo da Pastagem (Simpósio, 1995), foram 
discutidos diversos aspectos da biologia, manejo e utilização do Panicum maximum, 
constituindo-se seus anais importante fonte de referência.

11.1 ORIGEM

O gênero pertence à tribo Paniceae e compreende cerca de 500 espécies, que, 
segundo Bogdan (1977), encontram-se amplamente distribuídas nas regiões tropicais 
de todo o mundo. O gênero inclui várias espécies de valor forrageiro, porém poucas 
têm grande expressão na produção animal, como Panicum maximum, uma das mais 
importantes forrageiras na produção de carne desde os tempos coloniais. O gênero 
Panicum chegou a incluir outros gêneros como Brachiaria e Paspalum, que foram 
posteriormente desmembrados.

O Panicum maximum, também conhecido como capim-guiné, capim- 
colonião, ou sempre verde é nativo da África do Leste, estendendo-se até o subtrópico 
da República Sul Africana. Ocorre nas bordas de florestas, capões e savanas com 
poucas árvores. Cresce bem em solos leves e não encharcados sob alguma sombra, 
desde o nível do mar até cerca de 1.800 m de altitude e acima de 700 mm de chuvas 
anuais.

É uma espécie de morfologia muito variável com vários tipos dignos de serem 
reavaliados taxonomicamente. Dois merecem atenção especial: var. trichoglume (Green 
panic ou Petrie) de porte baixo e folhas finas, e o tipo “Embu”, encontrado no Quênia, 
diferindo de outras variedades de P. maximum pela emissão de longos colmos basais, 
radicantes e de folhas quase lanceoladas, apesar de flores típicas da espécie (Bogdan, 
1977).

A primeira coleta, organizada após extensos estudos em herbários e 
documentos, sobre a origem e distribuição da espécie, foi feita pelo ORSTOM 
(Institute Français de Recherche Scientifique pour le Developpment en Coopératiori), no 
Quênia e Tanzânia em 1967 (Combes & Pernés, 1970). Esta expedição resultou na 
coleta de 249 amostras de significativa variabilidade genética de P maximum e ainda 
de uma planta sexual diplóide. Dois anos depois, nova expedição dirigida para a 
coleta de outras plantas sexuais, na mesma região, resultou na obtenção de 21 amostras 
de tipos sexuais e outras 135 apomíticas. Esta coleção foi conservada na estação 
experimental do ORSTOM - Costa do Marfim e, por 12 anos, pesquisadores 
estudaram características básicas sobre citologia, morfologia, genética e herança da 
apomixia (Savidan, 1982b).

O alto valor forrageiro e grande interesse do Brasil em aumentar a variabilidade 
disponível de P. maximum levou a Embrapa a firmar um convênio com o ORSTOM 
em 1982, o que viabilizou a transferência do germoplasma para a Embrapa Gado de 
Corte. Esta coleção é a mais completa da espécie e considerada representativa da 
variabilidade existente no continente de origem.

11.1 GERMOPLASMA

Uma coleção de germoplasma de Panicum maximum com ampla variabilidade 
foi coletada na África, tendo sido avaliada e conservada na Costa do Marfim. Em 
1982, esta coleção foi introduzida no Brasil e incorporada ao banco de germoplasma 
da Embrapa Gado de Corte (Savidan etal., 1985). A coleção consistiu de 426 acessos 
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apomíticos e várias plantas sexuais, que, após uma criteriosa avaliação morfológica 
seguida de avaliação agronômica, foi descrita num catálogo publicado por Jank etal. 
(1997). Uma descrição detalhada e ilustrada com fotografias dos 25 acessos mais 
promissores entre 183 avaliados foi apresentada por Savidan et al. (1990).

Os principais bancos de germoplasma de P. maximum encontram-se 
localizados no Brasil (Embrapa Gado de Corte), no CLA.T e em Cuba, sendo os 
acessos conservados em condições de campo. Na França, o ORSTOM tem conservado 
uma grande coleção por meio de sementes.

113 CITOGENÉTICA E MODO DE REPRODUÇÃO

Como relatado em Brachiaria, Panicum maximum também é caracterizado 
por apomixia associada à poliploidia. O número básico de cromossomos é n=8 e a 
apomixia resulta da formação de um ou vários sacos embrionários por aposporia 
(não redução do número cromossômico) seguida de partenogênese (não fecundação 
da célula-ovo) como apresentado na Figura 2.

Em 1969, 500 acessos de P. maximum foram estudados quanto ao modo de 
reprodução na Costa do Marfim. Destes, apenas 22 foram identificados como sexuais 
e diplóides. Entre 1971 e 1973, pesquisadores japoneses coletaram 140 acessos de 
Panicum maximum na África do Leste (Hojito & Horibata, 1982) e entre o material 
coletado conseguiram isolar uma planta sexual e diplóide (Nakajima et al., 1979).

O estudo da herança da apomixia foi realizado por meio de análises 
citoembriológicas das progênies de cruzamentos de plantas sexuais por apomíticas 
em nível tetraplóide e o modelo sugerido foi o do controle monogênico com 
dominância da apomixia sobre a sexualidade (Savidan, 1983). A apomixia em P 
maximum é freqüentemente facultativa mas com um percentual baixo de sexualidade 
residual, portanto produzindo poucas progênies segregantes (Savidan, 1982a). 
Citogenética e embriologia de híbridos foram estudadas em detalhe e descritas por 
Savidan (1980; 1982a).

11.4 ESTRATÉGIAS DE MELHORAMENTO

O modelo de seleção e melhoramento de forrageiras tropicais, seguindo as 
fases descritas na Figura 1, vem sendo observado na Embrapa Gado de Corte com o 
germoplasma de P maximum. O programa visa selecionar, a partir da variabilidade 
introduzida ou gerada via melhoramento genético, acessos apomíticos para serem 
liberados comercialmente e, assim, contribuir para uma maior diversificação das 
pastagens no Brasil (Jank etal., 1997). Tais acessos e híbridos deverão apresentar boa 
produção forrageira com distribuição da produção mais equilibrada do que a cultivar 
Colonião, alta produção de sementes, bom valor nutritivo e resistência a pragas e 
doenças. Outros objetivos incluem a seleção de cultivares apomíticas que associem 
boa produção forrageira com o hábito estolonífero, presente em alguns acessos de 
pouco valor agronômico.

Objetivos específicos de melhoramento devem ser estabelecidos mediante 
uma caracterização detalhada do ambiente e da forma em que se pretende utilizar as 
cultivares melhoradas, assim como toda a experiência prévia de avaliação do 
germoplasma natural.
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11.5 SELEÇÃO E AVALIAÇÃO ACRONÓMICA

A coleção de Panicum da Embrapa Gado de Corte, com 426 acessos, foi 
avaliada em três campos, em pequenas parcelas, sob cortes periódicos. Os parâmetros 
avaliados incluíram produção forrageira anual e estacionai (matéria verde e seca), 
porcentagem de folhas, velocidade e densidade de rebrota, produção de sementes, 
resistência a insetos e doenças, resistência ao frio e teores de proteína bruta. Nas 
mesmas parcelas em que foram feitas as avaliações agronômicas, fez-se também a 
descrição morfológica com o objetivo de formar grupos de acessos similares, a fim 
de facilitar a seleção de genitores para uso em hibridações. Os descritores utilizados, 
as características morfológicas e agronômicas da coleção foram apresentados por 
Jank et zz/. (1997). Dos primeiros 156 acessos avaliados em canteiros, 40% 
apresentaram produções superiores e menor estacionalidade do que a testemunha 
(cultivar Colonião); a média de produção anual total e de folhas dos dez melhores 
acessos (44 e 33 t/ha/ano, respectivamente) foi o dobro da apresentada pelo Colonião 
e a adubação influenciou significativamente a produção (Jank et al., 1994). Uma 
Rede Nacional de Ensaios avaliou os 25 acessos mais promissores entre 1988 e 
1990 (Savidan et al., 1990). Os genótipos selecionados foram capazes de mostrar 
adaptação a todos ou a alguns dos ambientes estudados (Jank et al., 1993). 
Paralelamente, foram conduzidos experimentos visando estudar resistência a 
cigarrinha-das-pastagens, produção de sementes e exigência em fertilidade dos solos 
(Jank et al., 1997). O efeito do pastejo foi avaliado para os sete melhores acessos 
na fase seguinte, em piquetes de 1.000 m2, durante dois anos (Euclides et al., 
1995). Três desses passaram aos ensaios para avaliação de desempenho animal e, 
como resultado desta extensa avaliação, a Embrapa Gado de Corte liberou a cv. 
Tanzânia-1, em 1990, e a cv. Mombaça, em 1993. Ambas já alcançaram 
repercussão nacional e sementes vêm sendo exportadas para a América do Sul e 
Central.

A grande amplitude de variação encontrada na coleção para todos os 
parâmetros avaliados permite que novas seleções sejam realizadas para identificar 
outros acessos superiores ao Colonião.

11.6 PROCRAMAS DE CRUZAMENTOS

Vários métodos de hibridação foram testados em P. maximum na Costa do 
Marfim (Savidan, 1982a) e o método mais eficiente demonstrou ser o de blocos de 
policruzamento, em que uma planta sexual foi plantada no meio de uma parcela do 
genitor apomítico e híbridos foram produzidos por polinização aberta. Plantas sexuais 
poliploidizadas eram auto-estéreis, porém os híbridos sexuais mostraram maior 
autocompatibilidade. Todos os métodos de ensacamento de inflorescências, seja no 
campo ou na casa de vegetação, favoreceram a autopolinização das espiguetas. Já nos 
blocos de policruzamento, por polinização, aberta foram recuperadas sementes híbridas 
nas plantas sexuais.

O melhoramento genético de plantas apomíticas pode ser realizado por meio 
de cruzamento do tipo: planta sexual x apomítica ou planta apomítica facultativa 
com alta taxa de sexualidade x apomítica, quando sexualidade não houver sido 
encontrada.
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Métodos de melhoramento para P. maximum foram propostos por Smith 
(1975), envolvendo cruzamentos de plantas apomíticas facultativas por apomíticas. 
Ele baseou sua proposta em conhecimentos ainda incompletos sobre a variabilidade 
da espécie ou da biologia da reprodução e, no entanto, exaltou as vantagens da 
apomixia no melhoramento de plantas: capacidade de fixar genótipos híbridos 
superiores, vigor híbrido e facilidade de hibridação. Porém, cada ciclo levava três 
anos: um ano para realizar os cruzamentos, outro para cultivar as progênies e um 
terceiro para avaliar modo de reprodução e selecionar os apomíticos. Já Savidan etal. 
(1989) de posse de profundos conhecimentos sobre a herança da apomixia nesta 
espécie, conseguiram realizar um ciclo por ano no Brasil, obtendo sementes em maio, 
germinando-as em agosto/setembro e plantando-as no início das chuvas para 
florescerem em abril e terem seu modo de reprodução determinado por estudo dos 
sacos embrionários em maio do ano seguinte. Além disso, o trabalhoso sistema de 
polinização artificial mútua proposto por Smith (1975), usando plantas facultativas 
apomíticas, foi substituído por plantas sexuais auto-incompatíveis, sob polinização 
aberta, em parcelas do genitor apomítico no Brasil.

Plantas resultantes de autofecundação são facilmente detectadas por 
apresentarem folhas retorcidas e baixo vigor, como resultado da depressão endogâmica. 
Savidan etal. (1989) propuseram dois esquemas para a transferência de características 
desejáveis (Figura 6), como por exemplo o hábito estolonífero (HE): um (A) iniciando 
com planta sexual de alta produção (SP) e outro (B) com apomítica de alta produção 
(AP).

Como a maior variabilidade está no germoplasma apomítico de P. maximum, 
o esquema A deveria ser mais utilizado do que B. A vantagem de B é que a cada ciclo 
já é possível selecionar ecótipos apomíticos passíveis de integrarem o esquema de 
avaliação da Figura 1 e, se incorporaram características superiores, tornarem-se 
candidatos a uma nova variedade. Uma variação de B vem sendo utilizada na Embrapa 
Gado de Corte: na expectativa de combinar alta produtividade das plantas sexuais 
com o hábito estolonífero de cinco apomíticos, os melhores híbridos sexuais são 

A
SP sexual x HE apomítico

I
apomítica + sexual

i 

seleção

I
SP sexual x Fi HE apomítico

B
HE sexual x AP apomítico

I
sexual + apomítica -> seleção

i
seleção

HE sexual^ x AP apomítico

I
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seleção
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FIGURA 6. Esque
mas de cruzamento 
para transferência 
de caracteres em 
Panicum maximum.
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retrocruzados com o genitor apomítico estolonífero a cada ciclo (Jank, 1995). Os 
híbridos sexuais são substituídos na parcela do genitor apomítico no campo e a 
polinização é livre. Problemas de sincronismo de florescimento têm limitado a 
obtenção de progênies numerosas. Já se dispõe de 98 híbridos selecionados e vários 
apresentam a característica estolonífera, mas a herança desta característica ainda não 
foi estudada.

Também no Japão há trabalhos de melhoramento de P. maximum com o 
objetivo de obter cultivares para regiões temperadas e subtropicais, mesmo que para 
utilização como plantas anuais. Nakajima et al. (1979) isolaram plantas sexuais a 
partir de uma coleção e iniciaram cruzamentos para produção de linhagens sexuais 
diplóides. A cultivar Natsukaze resultou da seleção em uma população sexual de 
polinização aberta e é hoje amplamente utilizada para produção de feno (Sato et al., 
1993). Uma outra cultivar, cv. Natsuyutaka, foi selecionada a partir de ecótipos 
apomíticos africanos e é cultivada como planta perene nas ilhas do sudoeste do Japão 
(Shimizu et al., 1993). No programa japonês estão sendo realizados cruzamentos 
sexual x apomítico, após duplicação dos diplóides sexuais por colchicina e estudo do 
controle genético da apomixia.

Assim como no caso de Brachiaria, a importância desta espécie para a pecuária 
brasileira, a riqueza de germoplasma disponível e o conhecimento acumulado 
justificam plenamente um amplo esforço de equipes multidisciplinares, a fim de 
culminar no lançamento de variedades melhoradas.

12. MELHORAMENTO GENÉTICO DA ALFAFA

A intensificação dos sistemas de produção de leite gera uma demanda por 
informações sobre volumosos de alto valor nutritivo para a alimentação do rebanho 
leiteiro. Esta intensificação vem ocorrendo, notadamente, nas principais bacias leiteiras 
das Regiões Sul, Sudeste e Centro-Oeste do País. Nestes sistemas são utilizados animais 
de maior potencial genético e que, portanto, exigem alimentos volumosos de alta 
qualidade.

A alfafa é considerada a mais importante forrageira de clima temperado por 
reunir algumas das mais desejadas características como alto valor nutritivo, elevada 
produção de massa verde, palatabilidade e digestibilidade (Carvalho & Vilela, 1994). 
Esta forrageira por apresentar alta qualidade e elevado custo de produção é mais 
recomendada para vacas de alta produção; sendo que, um dos obstáculos à expansão 
da cultura no Brasil é a inexistência de cultivares adaptadas às condições tropicais, 
presentes na maior parte do País.

A obtenção de novas cultivares, mais adaptadas ao ambiente tropical, 
possibilitará o seu cultivo em outras regiões brasileiras, com conseqüente incremento 
da área de exploração, assegurando, dessa forma, um alimento de alta qualidade e 
produtividade nos sistemas intensivos de produção de leite.

Atualmente, a área cultivada com alfafa alcança 32 milhões de hectares, 
localizados, principalmente, em países de clima temperado. Entretanto, 70% desta 
área situa-se em três países: Estados Unidos, Rússia e Argentina (Michaud et al., 
1988). No Brasil, o cultivo da alfafa ainda é incipiente e está concentrado na Região 
Sul, sendo explorados cerca de 26.000 ha.



Melhoramento de forrageiras tropicais 587

Apesar de reunir algumas das mais importantes características forrageiras, a 
alfafa vem apresentando uso limitado nas regiões tropicais, possivelmente em 
decorrência dos seguintes fatores: as gramíneas tropicais são abundantes e normalmente 
de alta produtividade; ainda não foram desenvolvidas cultivares específicas para as 
condições tropicais e, comparativamente, o cultivo da alfafa requer maiores cuidados 
e investimentos do que as gramíneas.

O custo e a qualidade da alimentação constituem os fatores básicos que 
determinam a possibilidade de incremento da produtividade em animais de elevado 
padrão genético. Para esses animais, têm sido crescente o interesse pelo uso da alfafa, 
devido à sua qualidade e resposta econômica em relação a outros tipos de alimentos. 
As formas mais comuns da sua utilização têm sido o feno, a silagem e o pastejo, 
existindo cultivares específicas para cada tipo de uso (Carvalho & Vilela, 1994).

Um importante fator que condiciona a adaptação da alfafa é a suscetibilidade 
a doenças e pragas, cuja incidência é influenciada pela intensidade de chuvas (Melton 
et al., 1988). As doenças e o ataque de insetos podem ocorrer nas folhas, caules, 
raízes e sementes (Leath et al, 1988; Manghitz & Ratcliffe, 1988), sendo mais 
freqüentes sob condições de umidade elevada. O ataque de insetos e doenças, 
principalmente nas folhas, ocasiona um aumento na relação caule/folha com reflexos 
negativos na qualidade da forragem, aumentando, conseqüentemente, o teor de fibras 
e diminuindo a concentração de proteína (Marten et al., 1988).

12.1 CRIÍEM E DISTRIBUIÇÃO

A alfafa {Medicago sativa, L.) é uma leguminosa perene, originária, 
provavelmente, do sudeste da Ásia, e que apresenta uma ampla área de distribuição 
natural através dos territórios da Turquia, Iraque, Irã, Afeganistão, Pakistão, norte da 
índia e região montanhosa do Cáucaso. A espécie foi introduzida na Europa, por 
meio dos persas, cerca de 490 a.C. e, na América, inicialmente no México, em 1519, 
pelos espanhóis. Posteriormente, seguiu para o Peru, Chile e Argentina, que é, 
atualmente, um dos seus principais produtores. No Brasil, foi introduzida no Rio 
Grande do Sul através de imigrantes europeus e (ou) provenientes do Uruguai e 
Argentina. Cultivada inicialmente nos vales dos rios das regiões coloniais, 
posteriormente foi difundida para os Estados de Santa Catarina, Paraná, São Paulo 
e, mais recentemente, Minas Gerais, que são os principais produtores desta forrageira 
no País (Fontes et al., 1994).

A produção brasileira de alfafa é muito pequena, em torno de 180 mil 
toneladas anuais, não atendendo a demanda atual, que seria pelo menos o dobro, 
considerando apenas aqueles animais mais valorizados. Isto leva à necessidade de 
importação de alfafa dos países vizinhos. As dificuldades para expansão do cultivo da 
alfafa vão desde o desconhecimento da cultura, passando pelos aspectos de fertilidade 
do solo, manejo, produção de sementes, até a necessidade de seleção de material mais 
adaptado.

Lesins & Lesins (1979) baseando-se na morfologia das vagens e das sementes, 
classificaram o gênero Medicago em quatro subgêneros: Medicago, Lupularia, 
Orbicularia e Spirocarpos. Estes subgêneros compreendem no total 55 espécies das 
quais 21 são perenes, 33 são anuais e uma é de longevidade variável. O subgênero 
Medicago compreende quatro seções: Falcago, Arbórea, Marinae e Suffruticosae. A 
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seção Falcago comporta quatro subseções: Falcatae, Rupestres, Daghestanicae e Papillosae. 
A subseção Falcatae compreende cinco espécies: falcata, sativa, glomerata, glutinosa e 
prostrata.

Mais da metade das variedades e populações de alfafa cultivadas são originárias 
do intercruzamento entre Medicago sativa ssp. sativa e Medicago sativa ssp. falcata. 
Devido à alogamia e à estrutura autotetratraplóide das formas cultivadas deste 
complexo de subespécies, uma grande diversidade genética é encontrada entre 
populações originárias de diferentes regiões geográficas e também no interior destas 
populações (Crochemore, 1998).

As espécies anuais de Medicago são autógamas, originando progênies 
uniformes; enquanto que, as perenes são alógamas com diferentes níveis de auto- 
incompatibilidade. Às vezes é possível ocorrer a autofecundação em algumas espécies 
perenes alógamas, mas normalmente as plantas apresentam necessidade da presença 
de insetos para a polinização e fecundação. Devido à sua alogamia, estas espécies são 
fortemente polimorfas (Quiros & Bauchan, 1988).

12.2 DESCRIÇÃO DA PLANTA E CITOCENÉTICA

Entre todas as forrageiras consideradas de alto valor nutritivo, a alfafa é a 
mais utilizada em países de pecuária leiteira desenvolvida, sendo empregada sob a 
forma de feno, pastejo, verde picado ou silagem pré-secada. Sob a forma de feno, a 
alfafa combina características de alta produção de matéria seca, alto teor de proteína, 
minerais e vitaminas com grande aceitabilidade pelos animais. Daí, ser o feno de 
alfafa o volumoso mais popularmente utilizado na alimentação de vacas de alta 
capacidade produtiva (Vilela, 1998).

Uma das principais características da alfafa é a sua alta capacidade de adaptação 
a climas e altitudes variados, podendo ser cultivada em quase todo o mundo. Esse 
fato deve-se à sua ampla variabilidade genética que é devido à alogamia e à estrutura 
autotetraplóide das formas cultivadas. A alfafa de flor amarela (M. falcata), por 
exemplo, sobrevive a temperaturas inferiores a —26°C no Alasca e, algumas cultivares 
comuns (Af. sativa) são cultivadas no Vale da Morte da Califórnia (EUA), com 
temperaturas de até 54°C (Hanson et al., 1978).

A planta apresenta flores completas, polinização cruzada predominante, 
sofrendo grande depressão por endogamia (Busbice, 1968; Wilsie, 1968). A 
polinização é entomófila, praticada principalmente por abelhas. A espécie é 
autotetraplóide (2n = 4x = 32), com herança complexa de caracteres de importância 
econômica e, ainda, apresenta mecanismos eficientes de auto-incompatibilidade, que 
se manifestam pela baixa eficiência dos gametófitos masculinos na autofertilização e 
pela reduzida capacidade de inibição do crescimento do tubo polínico em situação 
de autofertilização (Barnes et al., 1972; Viands et al., 1988).

Fundamentalmente, os autotetraplóides diferem dos diplóides quanto ao seu 
comportamento citogenético em virtude da presença de quatro, em vez de dois, 
cromossomos homólogos. Bingham (1979), revisando os aspectos teóricos da 
ocorrência de heterose na alfafa, mostrou que o vigor decresce da condição tetralélica 
(ap a2, a3, a4) para a condição monoalélica (a^ a^ a(, a^. Assim, o vigor se rr.ostra 
inversamente proporcional ao nível de endogamia do genótipo individual.
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Este aspecto do comportamento genético dos autopoliplóides requer a tomada 
de cuidados especiais durante as fases do programa de melhoramento, de modo que 
evite os efeitos indesejáveis da endogamia. Dessa maneira, a criação de uma cultivar 
superior de alfafa, segundo Rumbaugh et al. (1988), pode ser conseguida através do 
aumento da freqüência dos genes favoráveis para os caracteres de interesse, ao mesmo 
tempo em que se procura reter uma base genética, suficientemente ampla, de forma 
a evitar a ocorrência de depressão endogâmica em gerações avançadas.

12.3 ESTRATÉGIAS DE MELHORAMENTO

Na alfafa e em outras espécies forrageiras perenes, normalmente, são buscadas 
características morfológicas, fisiológicas e agronômicas que promovam o rendimento 
e a qualidade da forragem e a persistência das plantas, em sistemas de produção. O 
potencial de rendimento de matéria seca da aifafa cultivada situa-se em torno de 
22 t/ha/ano. Este potencial não é atingido, na maioria das situações, por limitações 
do ambiente, considerado de uma forma ampla.

O programa de melhoramento genético de alfafa da Embrapa Gado de Leite 
tem os seguintes objetivos gerais: resistência combinada às principais pragas (pulgão 
verde, azul e negro) e doenças (antracnose e mancha foliar amarela), maior persistência, 
menor grau de repouso invernal e maior potencial para produção de forragem e 
sementes.

Os métodos de melhoramento utilizados em alfafa podem ser divididos em 
duas categorias: melhoramento interpopulacional e intrapopulacional. O 
melhoramento interpopulacional baseia-se no fluxo de genes entre populações, 
proporcionado pela polinização livre ou dirigida. Incluem-se nesta categoria 
desenvolvimento de linhagens, retrocruzamentos, obtenção de sintéticos, cruzamento 
de linhagens e produção de híbridos. Já no melhoramento intrapopulacional, o que 
se busca é aumentar a freqüência de genes favoráveis dentro de uma mesma população 
de plantas (Paim, 1994).

Para espécies autopoliplóides, como a alfafa, um dos métodos de melhoramento 
interpopulacional que proporciona melhores possibilidades de ampliar a base genética 
e preservar genes favoráveis é a constituição de populações sintéticas. De acordo com 
Hanson etal. (1972), os sintéticos podem ser considerados como uma fonte de material 
melhorado e atuam como uma eficiente forma de conservação de genes.

O termo sintético, para designar um composto genético com diferentes 
contribuições, tem recebido vários tipos de definições. ParaTysdal & Crandal (1948), 
um sintético de alfafa se origina do cruzamento, compostagem ou plantio conjunto de 
duas ou mais linhagens ou clones sendo as sementes colhidas e plantadas em bulk por 
gerações sucessivas. O número de gerações recombinantes necessárias para o sintético 
atingir o equilíbrio pode variar com a espécie e o número de genótipos policruzados.

Rumbauch et al. (1988) chamam a atenção para o fato de que, embora a 
produção de um sintético seja relativamente simples, a etapa de seleção dos genitores 
para o Sin 0 assume uma importância fundamental, visto que ela determina o potencial 
genético do mesmo. A decisão sobre quantos e quais genótipos devam ser incluídos 
fixa ou determina a amplitude da base genética e o grau de endogamia que poderá 
ser alcançado em gerações sucessivas.
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Kehr et al. (1960) utilizando sintéticos de alfafa de base genética estreita, em 
que o número de genótipos variou de dois a seis, demonstraram que a produção de 
forragem diminui após algumas gerações, especialmente do Sin 1 para o Sin 2. Em 
outro estudo, Kehr et al. (1989) mostraram que a combinação de 100 ou mais clones 
pode produzir um sintético mais estável em relação àqueles de base estreita.

Uma alternativa prática para obtenção de sintéticos superiores é através do 
emprego de um número elevado de genótipos com significativo grau de divergência 
e complementação alélica. Desta maneira, pode-se obter populações com base genética 
ampla, as quais apresentam maiores possibilidades para o melhoramento.

O método intrapopulacional utiliza diferentes formas de seleção para melhorar 
características dentro da população. A unidade de seleção pode ser plantas individuais 
ou famílias de plantas. Os procedimentos intrapopulacionais têm sido eficientes para 
caracteres com alta herdabilidade como aumento de resistência a pragas e doenças. 
Vários procedimentos são usados em plantas individuais, e com freqüentes 
modificações, como: seleção massal, seleção materna, seleção de linhas clonais e testes 
de progênies. Na seleção de famílias, a diferença para os procedimentos massais é o 
uso do teste de progênie, com seleção de famílias de meio-irmãos, irmãos completos, 
seleção dentro das famílias e combinações de seleção dentro e entre famílias, como a 
seleção de linhas maternas (Paim, 1994).

Em outros países, os ganhos obtidos em rendimento de forragem, através de 
trabalhos de melhoramento, quando comparados com aqueles obtidos em culturas 
para grãos, têm sido muito pequenos. Várias são as razões deste lento progresso em 
rendimento da alfafa. Obviamente, a condição perene é a mais importante, seguida 
da acumulação de produtos da fotossíntese para sobrevivência durante o inverno.

Em espécies perenes, a necessidade de avaliação, por diversos anos, antes da 
tomada de decisão quanto ao material a ser selecionado, faz com que os ciclos sejam 
prolongados. A alfafa já apresenta naturalmente um alto potencial de produção de 
forragem de boa qualidade, e vários fatores não-genéticos, como manejo de cortes, 
fertilidade do solo, métodos de colheita e armazenamento, têm contribuído para o 
aumento da produção de feno. Com os trabalhos de melhoramento, os resultados mais 
significativos no aumento de produtividade têm sido obtidos com a incorporação de 
resistência a pragas e moléstias. A resistência muitas vezes representa a diferença entre o 
fracasso e o estabelecimento de um alfafal produtivo e persistente (Hill et al., 1988).

Outra característica importante para viabilizar o uso de uma cultivar e preservar 
a sua adaptação, pela interação genótipo-ambiente, é a produção local de sementes. 
Neste particular, a alfafa Crioula precisa ser melhor estudada, desde o aspecto de 
manejo até a seleção de tipos melhor adaptados. Atualmente, muitos híbridos entre 
espécies de Medicago têm sido obtidos, outros tantos serão obtidos no futuro, por 
meios sexuais associados a resgate de embriões ou por via somática com fusão de 
protoplastos. Estes híbridos serão muito importantes para a transferência de caracteres 
para alfafa cultivada, ampliando as possibilidades de melhoramento da cultura (McCoy 
& Bingham, 1988).

12.4 CARACTERÍSTICAS DAS FUTURAS CULTIVARES

As novas cultivares de alfafa deverão apresentar incremento em rendimento e 
resistência aos diversos fatores bióticos. Ainda, procurar-se-á obter cultivares portadoras 
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de características especiais que possibilitem sua utilização sob condições específicas 
de ambiente. Assim, a regionalização das cultivares deverá resultar num melhor 
desempenho das pastagens.

A alfafa é cultivada nos trópicos basicamente sob dois sistemas de cultivo: 
corte e pastejo. No programa de melhoramento de alfafa destinado ao sistema de 
corte, selecionam-se plantas com elevada produção de matéria seca, alta qualidade 
forrageira, alta capacidade de fixação de nitrogênio, tolerância a pragas e doenças, 
menor grau de repouso invernal e boa persistência. Já para o sistema de pastejo, 
adicionam-se a estas características tolerância ao pisoteio e baixa taxa de timpanismo 
(Basigalup & Hijano, 1995).

Deve-se enfatizar que a utilização de cultivares melhoradas constitui uma das 
formas mais baratas de aumentar a produtividade, reduzir os custos e preservar o 
meio ambiente. Ainda, por representar um baixo investimento, as cultivares 
melhoradas constituem uma tecnologia de fácil acesso à maioria dos produtores, 
contribuindo, dessa forma, para o desenvolvimento sustentado da pecuária nacional.

Apesar do bom desempenho que uma variedade de alfafa pode apresentar 
quanto à produção de matéria seca, é necessário que demonstre, também, resposta à 
melhoria do ambiente e previsibilidade. Entretanto, pelo efeito da interação genótipo 
x ambiente, muitas vezes, uma variedade superior em determinadas condições 
ambientais pode não manter esta superioridade em outro ambiente. Assim, o estudo 
pormenorizado do comportamento de uma variedade, ante as variações ambientais, 
tem sido de grande importância, por permitir a recomendação e utilização mais 
eficiente do material genético disponível (Cruz & Regazzi, 1994).

15. MELHORAMENTO GENÉTICO DE ESTILOSANTES

O gênero Stylosanthes é fonte de várias espécies de bom valor forrageiro (Burt, 
1984). O gênero tem uma distribuição natural no trópico e subtrópico de todos os 
continentes, porém as espécies de maior interesse agronômico como leguminosas 
forrageiras {Stylosanthes guianensis; S. scabra; S. hamata; S. humilis; S. capitata; S. 
macrocephala) são todas americanas. O valor dessas espécies reside na sua capacidade 
de produzir abundante forragem de boa qualidade e manter uma efetiva fixação 
biológica de nitrogênio em condições edáficas de baixa fertilidade e alta acidez, 
complicada por limitações de seca.

O interesse por Stylosanthes como leguminosa forrageira começou no início 
do século na Austrália, onde os pecuaristas perceberam o valor de S. humilis, 
introduzido acidentalmente e amplamente utilizado no norte de Queensland. Esta 
espécie foi devastada até a metade da década de 70 por antracnose, causada pelo 
fungo Colletotrichum gloeosporioides. A Austrália é o país onde o estilosantes apresenta 
a maior área cultivada, cerca de meio milhão de hectares, sendo anualmente formados 
novos 50.000 hectares (Miller et al., 1997).

Nos últimos dez anos, desenvolveu-se no sul da China uma vigorosa indústria 
de farinha de folhas secas de S. guianensis para alimentação de monogástricos - 
principalmente peixes e aves — (Guodao zzZ., 1997). Na América tropical, apesar de 
várias décadas de pesquisa em instituições nacionais e internacionais, o uso comercial 
de estilosantes continua sendo muito limitado (Miles & Lascano, 1997).
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TABELA 5. Visão geral dos programas de melhoramento em Stylosanthes spp.
País Espécie Objetivos específicos Métodos aplicados Referências
Austrália S. guianensis Rendimento de forragem 

Persistência (tolerância a 
baixas temperaturas)

Genealógico Cameron et al. (1984)

S. scabra Resistência à antracnose, 
Rendimento de forragem

Genealógico 
Seleção recorrente

Cameron et al. (1997a)

EUA 
(Flórida)

S. guianensis Persistência
Rendimento de forragem

Hibridação natural
Seleção natural

Cameron et al. (1984) 
Brolmann (1987)

Colômbia S. guianensis Resistência à antracnose 
Rendimento de sementes

Genealógico
Seleção massal
Seleção natural
Seleção recorrente

Cameron et al. (1984) 
Miles & Grof (1997)

Colômbia/
Brasil

S. capitata Rendimento de forragem 
Rendimento de sementes 
Resistência à antracnose

Genealógico Hutton & Grof (1993)
Miles & Grof (1997)

Brasil S. guianensis Rendimento de sementes 
Resistência à antracnose

Genealógico Miles & Grof (1997)

S. capitata S. 
macrocephala

Rendimento de sementes 
Resistência à antracnose

Seleção massal 
Hibridação natural

Miles & Grof (1997)

Diversos programas de coleta de germoplasma de Stylosanthes foram 
conduzidos desde 1962, inicialmente no Brasil, em Matão-SP, pelo IRRI (Jnternational 
Rice Research Institute) (Hymowitz, 1971) e depois por outros institutos de pesquisa 
como Embrapa, EPAMIG e CLAT (Colômbia), com esforços menores em outros 
países americanos (Schulze-Kraft et al., 1984). Devido ao interesse particular pelo 
gênero, pesquisadores australianos têm feito várias viagens de coleta nos países da 
América tropical (Edye & Maass, 1997).

Foram liberadas diretamente das coleções de germoplasma, oito cultivares 
na América tropical e pelo menos 12 na Austrália. No entanto, muitas destas cultivares 
não foram amplamente adotadas (Miles & Lascano, 1997).

Devido aos atributos forrageiros de várias espécies de Stylosanthes e a percepção 
de que o sucesso de adoção dependia de superar limitações de ordem biótica 
(principalmente a antracnose), iniciaram-se vários programas de melhoramento 
genético desde meados da década de 70 na Austrália, Estados Unidos (Flórida), Brasil 
e Colômbia (Tabela 5).

Cameron etal. (1984) publicaram uma revisão detalhada sobre melhoramento 
de Stylosanthes. Mais recentemente foram publicados outros artigos sobre 
melhoramento de Stylosanthes, com informações mais atualizadas (Cameron et.al., 
1997a,b; Miles & Grof, 1997), focalizando especialmente o melhoramento para 
resistência a antracnose.

13.1 OBJETIVOS

Os objetivos gerais para os diversos programas de melhoramento de estilosantes 
são os mesmos que para outros programas envolvendo forrageiras: maior rendimento 
de matéria seca de boa qualidade, persistência (o que inclui resistência a pragas e 
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doenças); adaptação a diversos fatores do meio ambiente; bom rendimento e qualidade 
de sementes (Cameron et al., 1997b). O enfoque, talvez equivocado, tem sido o de 
usar estilosantes como componente de pastagens consorciadas (estilosantes + 
gramínea), permanentes e utilizadas sob pastejo (Cameron etal., 1984). Muito esforço 
tem sido dirigido para resistência à antracnose nos programas de melhoramento, 
visto ser esta doença limitação crítica para a persistência da maioria das espécies de 
Stylosanthes (Cameron et al., 1984; Cameron etal., 1997b; Miles & Grof, 1997).

Para o estabelecimento de objetivos específicos de melhoramento, necessita- 
se considerar uma caracterização detalhada do ambiente onde se pretende utilizar as 
cultivares melhoradas, bem como qualquer experiência prévia de avaliação de 
germoplasma disponível. É recomendada uma prévia avaliação com estilosantes, em 
diversos ambientes, antes de iniciar um programa de melhoramento. Experiências 
com cultivares comerciais amplamente utilizadas servem para orientar todo o processo 
de melhoramento, desde a determinação de objetivos até a escolha do germoplasma 
para iniciar o programa de hibridações. Porém, nem sempre isto ocorre e a maioria 
dos programas de melhoramento é desenvolvida sem uma avaliação do estilosantes 
em situação real de utilização, o que torna ainda difícil identificar as deficiências de 
adaptação aos sistemas de pastagens.

13.2 GERMOPLASMA

Entre as leguminosas forrageiras tropicais, provavelmente as coleções mais 
completas sejam as de Stylosanthes (Schulze-Kraft etal., 1984). Estas coleções contêm 
materiais adaptados a uma imensa diversidade de condições, considerando-se a 
variação inter e intra-específica disponível. A escolha da espécie de Stylosanthes com 
maior potencial, no entanto, não é sempre óbvia. O problema para o melhorista não 
é a falta de diversidade genética com a qual trabalhar, mas sim como racionalizar a 
utilização de tanta variabilidade existente nas coleções. São necessários critérios muito 
claros e metodologias de avaliação muito eficientes para permitir escolher, com certeza, 
os melhores genitores para iniciar qualquer programa de hibridação.

13.3 CITOGENÉTICA E BIOLOGIA REPRODUTIVA

As espécies de Stylosanthes de interesse comercial incluem diplóides (S. 
guianensis-, S. humilis-, S.macrocephala) e alotetraplóides (5. capitata-, S. scabra) (Stace 
& Camerón, 1984). Em S. hamata são reconhecidas raças diplóides e alotetraplóides 
(Edye & Maass, 1997). O número cromossômico básico do gênero é 10. Para o 
autotetraplóide S. scabra, evidências com base em estudos com marcadores moleculares 
possibilitou a identificação de dois genitores (Liu & Musial, 1997).

As espécies de estilosantes de valor agronômico são consideradas, em geral, 
autógamas, apesar de existirem registros de cruzamento natural com freqüência 
significativa em pelo menos três espécies S. scabra (Stace, 1982); S. guianensis (Miles, 
1985); 5. capitata (Miles, 1983). A hibridação natural é efetuada por insetos (Noronha 
et al., 1982) e sua freqüência é muito variável. Na Colômbia observou-se uma 
diversidade de espécies silvestres de abelhas coletando pólen em Stylosanthes (Miles, 
J.W., dados não publicados). Até mesmo a abelha doméstica (Apis mellifera) é, 
aparentemente, um polinizador efetivo de estilosantes.
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As técnicas para conseguir a polinização artificial controlada foram descritas 
por Cameron et al. (1984). A flor de estilosantes é pequena, delicada e difícil de 
manipular para efetuar a hibridação controlada. Além disso, para cada hibridação 
com sucesso, o produto é somente de uma ou duas sementes híbridas. Observa-se, 
portanto, que o rendimento é baixo, tornando-se um obstáculo à capacidade de 
recombinação que se pode realizar por cruzamentos artificiais em estilosantes 
(Cameron etal, 1984; Miles, 1985).

13.4 ESTRATÉGIAS DE MELHORAMENTO

Os diversos programas de melhoramento de estilosantes foram elaborados 
considerando-se os princípios gerais de melhoramento de plantas e conhecimentos 
existentes para Stylosanthes spp. quanto a biologia reprodutiva e controle genético 
dos atributos de interesse. O método genealógico {pedigree), que normalmente 
se aplica a culturas anuais autógamas, tem sido utilizado em maior ou 
menor grau em quase todos os programas de melhoramento de estilosantes 
(Tabela 1).

Para manipular atributos quantitativos (poligênicos), a seleção recorrente é 
mais eficiente do que a genealógica. Para superar o obstáculo da difícil manipulação 
da flor nos cruzamentos e conseguir ampliar a recombinação, Miles (1985) sugeriu 
aproveitar o cruzamento natural, utilizando marcadores genéticos para identificar e 
recuperar as poucas plantas recombinantes. Este esquema foi posto em prática em 
seguida na Austrália (Cameron & Irwin, 1986).

No programa de melhoramento de 5. guianensis, conduzido no CLAT, tentou- 
se utilizar dois esquemas inéditos para o gênero: seleção massal e seleção natural sob 
pastejo. O efeito da seleção massal sobre a precocidade de floração e do aumento no 
rendimento de sementes foi demonstrado (Miles, J.W., dados não publicados). Não 
foi possível comparar de forma rigorosa a efetividade relativa destes dois esquemas 
com o de seleção genealógica convencional.

Na Austrália, trabalhos recentes têm sido desenvolvidos buscando 
identificar marcadores genéticos para genes de resistência à antracnose, com o 
objetivo específico de melhorar a eficiência de combinação de distintos genes 
para resistência a esta doença em uma única linhagem melhorada (Cameron et 
al., 1997a).

13.5 SITUAÇÃO ATUAL

Dos muitos programas de melhoramento de Stylosanthes iniciados nas décadas 
de 70 e 80, restaram poucos ainda em atividade. Até o momnto, dois programas 
resultaram na liberação de cultivares melhoradas: S. guianensis cv. Savanna na Florida, 
EUA (Williams et al., 1993), e S. scabra cv. Siran, na Austrália (Cameron et al., 
1997a). O sucesso destes lançamentos, em termos de adoção das cultivares e 
comercialização de sementes ainda necessita ser melhor avaliado.

O componente de seleção massal no programa de melhoramento no CLAT 
continua, mas de forma lenta. Grof isolou algumas linhas com atributos interessantes 
a partir das populações massais (Miles & Grof, 1997), mas estas não foram 
extensivamente avaliadas até o presente.
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O melhoramento de S. scabra, para resistência à antracnose mediante seleção 
recorrente e combinação de genes de resistência usando marcadores moleculares tem 
obtido significativos avanços (Cameron et al., 1997a). O aparente insucesso de vários 
programas de melhoramento de Stylosanthes, particularmente na América tropical, 
foi analisado por Miles & Grof (1997), que concluíram que não seria o caso de falha 
nos procedimentos de melhoramento aplicado nem a deficiência de diversidade 
genética com a qual trabalhar, mas sim devido à falta de clareza nos objetivos iniciais 
resultado do desconhecimento do “por que” da não persistência de estilosantes em 
pastagens consorciadas.

14. COMENTÁRIOS FINAIS

A integração do Brasil aos mercados internacionais e a crescente busca dos 
consumidores brasileiros por produtos com menor preço e melhor qualidade têm 
pressionado os pecuaristas brasileiros para modernização da atividade. Por 
consequência, o grande desafio da pecuária nacional, nos próximos anos, será tornar- 
se competitiva, capaz de enfrentar a forte concorrência dos mercado externos e, 
internamente, oferecer produtos com melhor qualidade e baixo custo. Como resposta 
a este desafio, os produtores deverão concentrar os seus esforços no aumento da 
produtividade e redução de custos.

Considerando que a alimentação representa o principal elemento de despesa 
para a produção animal, o uso de cultivares melhoradas poderá contribuir de forma 
decisiva neste esforço nacional. A participação dos melhoristas de plantas, gerando 
novas cultivares forrageiras, torna-se de fundamental importância nesse processo, 
tendo em conta o impacto que o melhoramento pode causar na produtividade e o 
baixo custo que a adoção de novas cultivares apresenta em relação a diversas práticas 
de manejo.

A atividade de melhoramento requer o trabalho de equipes multidisciplinares 
dedicadas à manipulação da variabilidade existente no germoplasma, com base em 
objetivos bem estabelecidos. Deve-se considerar que o universo das espécies forrageiras 
é muito vasto e, ainda, pouco explorado. Embora existam milhares de espécies com 
aptidão forrageira, apenas um pequeno grupo tem sido efetivamente explorado. Esta 
situação é verdadeira principalmente para as espécies tropicais, já que o germoplasma 
de muitas delas sequer foi adequadamente coletado. Isto significa que o melhoramento 
de plantas ainda apresenta enormes desafios no desenvolvimento de espécies forrageiras.

Considerando que muitas espécies encontram-se num estádio de plantas quase 
“selvagem”, o uso de estratégias simples de melhoramento, como a introdução e a 
seleção massal, podem resultar significativos avanços em produtividade. A associação 
de métodos clássicos de melhoramento com as modernas técnicas de biotecnologia 
poderão acelerar, ainda mais, o desenvolvimento de novas cultivares forrageiras, 
contribuindo de maneira eficaz para o processo de intensificação da produção pecuária 
do País.

Por fim, o melhoramento de plantas forrageiras representa uma excelente 
oportunidade para pesquisadores que queiram aceitar o desafio de trabalhar novas 
espécies e, dessa forma, contribuir para o desenvolvimento sustentado da pecuária 
nacional.
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1. INTRODUÇÃO

Os efeitos da hibridação em espécies vegetais foram investigados e descritos 
por Kõelreuter — 1766, Knight - 1799 e Gãrtner — 1849, conforme citações de 
Hallauer & Miranda Filho (1995). Entretanto, a primeira interpretação correta da 
hibridação em milho deve-se a uma carta escrita por Cotton Mather em 1716. Darwin 
(1877) foi o primeiro a conduzir experimentos, comparando plantas autofecundadas 
com plantas cruzadas em milho. Darwin também observou os efeitos da hibridação 
em outras espécies e os termos vigor de híbrido e luxúria foram usados para designar 
a superioridade das plantas obtidas de hibridação; tais efeitos, porém eram observados 
visualmente, sem qualquer mensuração quantitativa.

Beal (1880) conduziu experimentos de hibridação em milho utilizando-se de 
cruzamentos entre variedades de polinização aberta. O autor utilizou uma variedade 
como fêmea (emasculada), plantada lado a lado com outra variedade usada como 
macho (polinizador), constatando, após a experimentação, que as sementes híbridas 
colhidas nas linhas emasculadas produziram 51% a mais em relação às variedades 
originais. Os resultados de Beal foram posteriormente confirmados por Sanborn -1890, 
McClure - 1892, Morrow & Gardner - 1893 e Weber - 1900, 1901, conforme citações 
apresentadas por Hallauer & Miranda Filho (1995). A superioridade do híbrido em 
relação aos pais, mensurada quantitativamente, foi mais tarde designada de heterose 
(Shull, 1912). Com o advento do milho híbrido, factível pelas descobertas de Shull (1908, 
1909) sobre o sistema endogamia-hibridaçâo e de Jones (1918) sobre a utilização do 
híbrido duplo, a utilização de sementes híbridas expandiu-se rapidamente despertando 
interesse e estimulando pesquisas visando à utilização de híbridos em outras espécies.

A heterose pode ser expressada de três maneiras: a) heterose em relação à 
média dos pais — desempenho do híbrido (F^ em relação à média dos pais; b) heterose 
em relação ao pai superior ou heterobeltiose - desempenho do híbrido (Fj) em 
relação ao genitor de maior média para o caráter em questão; c) heterose padrão — 
desempenho do híbrido (F() em relação a uma cultivar considerada padrão para a 
cultura em questão. Obviamente, em termos práticos, a heterose padrão é aquela que 
merece maior atenção por parte dos melhoristas visando ao desenvolvimento de 
híbridos superiores para os agricultores.

2. EFEITOS DA HIBRIDAÇÃO

Todas as populações de polinização cruzada são constituídas de híbridos, 
considerando o termo na sua forma mais ampla. Os indivíduos em tais populações 
existem em um alto grau de heterozigose e, sendo populações de reprodução sexuada, 
exibem grande variabilidade dos caracteres. Esta variabilidade é mantida naturalmente 
nas populações panmíticas, graças à polinização cruzada. Portanto, o efeito de 
hibridação nestes casos é o de manter a variabilidade da população, bem como manter 
a condição de alta heterozigose nos indivíduos. Vê-se, portanto, que a hibridação pode 
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manter e criar variabilidade e este aspecto tem grande importância do ponto de vista de 
evolução, uma vez que a seleção só pode ser efetiva em populações que apresentem 
variabilidade genética. Também, com a hibridação está implícita a recombinação, que é 
uma das três forças (mutação, seleção e recombinação) que conduzem à evolução. Este 
efeito pode ser visualizado mais facilmente se forem tomadas duas populações de 
autofecundação da mesma espécie, ou mesmo dois indivíduos completamente 
homozigotos. Observa-se que em gerações mais avançadas ocorre recombinação 
(cromossômica e gênica) e a população resultante se torna bastante variável.

Em uma população qualquer de cruzamento completamente ao acaso, a 
estrutura genética da população ou a frequência dos diversos genótipos depende da 
frequência gênica, a qual se mantém inalterável na ausência de mutação, seleção, 
migração e deriva genética causada por redução do tamanho da população. Nestas 
condições, diz-se que a população entra em equilíbrio de Hardy-Weinberg, quando 
as frequências genotípicas se mantêm constantes de uma para outra geração. Uma 
forma comum de quebrar o equilíbrio é através da migração, que pode ser genotípica 
(migração de indivíduos) ou gamética (contaminação por grãos de pólen). Em última 
análise, a migração resulta em transferência de genes de uma população para outra, 
exercendo desta forma um papel importante sob o ponto de vista evolucionário, pois 
age como causa da estrutura genética da população via hibridação entre populações.

A hibridação interespecífica ocorre com muito menos frequência na natureza, 
mas seu significado para a evolução pode ser igualmente importante. Geralmente os 
híbridos interespecíficos são estéreis ou parcialmente estéreis, dependendo da distância 
filogenética entre as espécies. Segundo alguns biologistas, que adotam o conceito de 
espécie com base no isolamento reprodutivo, as espécies diferentes não se cruzariam 
e, portanto, nunca se conseguiríam híbridos interespecíficos. Como o conceito de 
espécie é um tanto subjetivo, melhor seria referir-se a cruzamentos entre indivíduos 
ou populações mais ou menos relacionados geneticamente.

De qualquer forma a hibridação, mesmo nesses casos mais extremos, tem 
grande importância no processo evolutivo, pois refere-se também ao fluxo gênico de 
uma para outra população. Também, o efeito da hibridação depende das condições 
em que ela ocorre. Se ocorrer entre duas populações perfeitamente adaptadas em um 
ambiente relativamente estável, a hibridação não terá efeito notável. Por outro lado, 
o significado da hibridação pode ser muito maior se ocorrer em um ambiente instável 
entre populações em vias de adaptação.

Como já mencionado, os híbridos interespecíficos apresentam esterilidade, a 
qual geralmente é mantida também nos descendentes de gerações posteriores. 
Entretanto, existem casos em que pode haver recuperação da fertilidade nos 
descendentes de híbridos. Exemplos: Phaseolus vulgaris x Phaseolus coccineous, Triticum 
durum x Triticum timopheesi. O produto da hibridação interespecífica também pode 
se manter através da poliploidia. Exemplo:

A x B 
l

AB (Híbrido estéril)

AABB (Alopoliplóide fértil)
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Além disso, de duas populações adaptadas em uma área com amplitude 
definida, pode resultar um poliplóide com amplitude de adaptação maior. Exemplo: 
Dactylis glomerata

Ainda com relação aos poliplóides, existem populações diplóides (2n) e 
tetraplóides (4n) que se mantêm isoladas na natureza. Entretanto, há casos em que é 
possível a transferência de genes de uma para outra população. Exemplo: Laelia sp.

3. IMPORTÂNCIA DA HIBRIDAÇÃO NA AGRICULTURA

3.1 GENERALIDADES

A hibridação artificial em plantas tem sido feita há muito tempo, pois de 
algum modo o homem tem procurado aproximar os métodos de melhoramento dos 
processos biológicos que imperam na natureza. Voltando à hibridação interespecífica, 
Winge (1917) foi o primeiro a dar importância à hibridação como causa de origem 
de novas espécies poliplóides a partir de diplóides. O primeiro híbrido estéril entre 
trigo (Triticum) e centeio (Secalè) foi reportado por Wilson em 1876; o primeiro 
híbrido fértil foi relatado mais tarde por Rimpau em 1891, mas a sua análise 
citogenética foi feita por Müntzing (1936). Clausen & Goodspeed, citados por 
Clausen (1951), cruzaram Nicotiana glutinosa (n=12) com Nicotiana tabacum var. 
purpurea (n=24) e obtiveram um F] (2n=36) e um F2 alopoliplóide com 2n = 72. 
Muitas das espécies de plantas cultivadas são alopoliplóides originados de hibridação 
interespecífica (Tabela 1). Alguns mecanismos utilizados na produção de semente 
híbrida em diversas espécies são mostrados na Tabela 2. A importância da hibridação 
em plantas cultivadas também pode ser relativa e depende da finalidade da cultura. 
Sob este aspecto, pode-se dividir as espécies cultivadas em quatro grupos:

• grandes culturas e forrageiras
• espécies frutíferas
• espécies hortícolas
• espécies ornamentais
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TABELA 1. Algumas espécies alopoliplóides e seus respectivos ancestrais diplóides.

Espécie Ploidia Espécie Ploidia
Algodão I Fumo ■Mlflllll
Gossypium arboreum 13 Nicotiana tomentosa 12
Gossypium thurberi Nicotiana sylvestris 12
Gossypium hirsutum 26 Nicotiana tabacum 24
Gossypium barbadense 26 H Sorgo
Aveia Sorghum versicolor 5
Avena brevis Sorghum vulgare 10
Avena strigosa 7 Sorghum halepense 20
Avena barbata Trigo
Avena fatua 21 Acgtlopsis squarroza 7
Avena sativa 21 1 Aegilopsis speltoides 7
Avena byzantina 21 Triticum monococcum 7

Triticum vulgart 21

TABELA 2. Mecanismos utilizados na produção de semente híbrida.

Mecanismos genéticos ou induzidos Propagação Espécies vegetais

Apomixia semente citrus em geral
Hibridação controlada ou casual clone cana-de-açúcar, batata, seringueira

Esterilidade citoplasmática (sem restauração) semente cebola, beterraba

Esterilidade citoplasmática (com restauração) semente milho, sorgo

Monoicia com emasculação manual semente milho

Dioicia semente aspargo

Esterilidade induzida (DDT) semente cevada

Emasculação e polinização manuais semente tomate, berinjela

Auto-incompatibilidade semente repolho, couve-flor

Dentre estas classes, a hibridação tem maior importância nas espécies 
ornamentais. Na maioria destas espécies, tais como rosas, tulipas, orquídeas etc., a 
novidade é sempre desejável e a hibridação tem há muito tempo despertado o interesse 
dos floricultores pela possibilidade de gerar novas variantes genéticas. Em seguida, 
vem o grupo das frutíferas em ordem de importância. Por exemplo, as espécies de 
maçã, ameixa, pêssego, uva, citrus e banana são de origem híbrida. Outras como 
mamão e abacate têm origem de uma única espécie. Nas frutíferas, as hibridações são 
entre membros da mesma seção ou subgênero, enquanto que nas ornamentais a 
hibridação entre membros de diferentes subgêneros e gêneros é mais frequente.

Nas grandes culturas (cereais, algodão, linho, fumo) e forrageiras (gramíneas 
forrageiras, alfafa etc.) a hibridação entre espécies tem sido menos freqüente. Trigo, 
algodão e fumo são poliplóides de origem híbrida, mas a ocorrência de tais hibridações 
é espontânea e não orientada pelo homem. O melhoramento destas espécies tem 
sido via cruzamento intervarietal seguido de seleção. Hibridação interespecífica só 
tem sido utilizada para transferência de genes específicos e não para fins de seleção.
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Finalmente, a hibridação é menos importante no grupo das hortaliças. As 
espécies de hortaliças mais importantes (cenoura, beterraba, nabo, rabanete, aspargo, 
aipo, espinafre, alface, feijão-vagem e tomate) têm origem de espécie única, diplóide, 
ou de um grupo de “espécies” taxonômicas interférteis, como no caso das Brássicas 
(repolho, couve-flor, couve-brócolos etc.) e Cucurbitáceas (abóbora, melancia). Nestas 
culturas, mesmo a hibridação com a finalidade de transferência de genes específicos 
por retrocruzamento, tem sido pouco utilizada, com exceção de algumas espécies de 
tubérculos (batata e batata-doce).

As relações de importância entre os quatro grupos citados podem se resumir 
como segue:

Importância relativa da hibridação em quatro grupos de espécies vegetais

Ornamentais > Frutíferas > Grandes culturas > Hortaliças

<exigência >exigência <exigência >exigência

Estas diferenças entre grupos com respeito à hibridação pode ser explicada 
segundo dois pontos de vista: a) a hibridação tem maior valor em plantas que 
usualmente são propagadas por meios vegetativos e menos valor nas que se reproduzem 
por sementes; b) o valor da hibridação entre espécies é comparativamente alto nas 
culturas em que a “quantidade” da produção c o principal objetivo e se tornam de 
menor valor a medida em que aumenta a exigência por qualidade. A primeira 
observação explica porque a hibridação é mais importante em plantas ornamentais e 
frutíferas em comparação com os cereais e hortícolas. Isso é devido à possibilidade de 
propagação vegetativa, não sendo necessário um longo tempo para seleção e purificação 
genética. Qualquer híbrido de interesse pode ser perpetuado indefinidamente como 
uma nova variedade. As diferenças em exigência para qualidade explica a diferença 
da importância da hibridação nas plantas ornamentais comparadas com as frutíferas 
e das grandes culturas comparadas com as hortícolas. De fato, em floricultura a 
qualidade é importante mas não é para uma qualidade particular, a não ser o valor 
estético; a novidade é desejável e esta é uma característica de qualidade que pode ser 
obtida facilmente por hibridação. Por outro lado, a exigência por qualidade dos 
frutos é mais pronunciada, principalmente com relação a sabor, suculência, odor, 
conservação etc. Obter todas estas características de um único genótipo, a partir de 
um híbrido interespecífico, torna-se pouco provável.

Considerações semelhantes podem ser feitas para as grandes culturas 
comparadas com as hortícolas. Entre as primeiras, somente algumas (algodão, trigo, 
arroz, feijão) têm certa exigência de qualidade, mas em outras como o milho, cevada, 
aveia, sorgo etc., o interesse maior é por quantidade de produção. Por outro lado, a 
maioria das plantas hortícolas foi selecionada de um certo número de formas 
diferenciadas, justamente pelas suas características de sabor, odor, suculência etc., e o 
melhorista que trabalha com tais culturas tem como preocupação manter tais 
características. Se estas culturas forem produzidas por sementes, a hibridação 
interespecífica traria um desvio muito grande em relação ao tipo exigido.

Novamente, aqui existe um grande paralelo com a evolução orgânica. Se a 
adaptação de uma espécie ao seu ambiente é de caráter amplo, como um tipo geral 
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em que muitas combinações gênicas são igualmente adaptativas, então existe grande 
chance de que algum segregante resultante de hibridação interespecífica tenha valor 
seletivo, com resultado positivo na seleção. Mas, se o tipo de adaptação da espécie é 
muito específico, como a estrutura floral de orquídeas, então o produto da hibridação 
certamente será não adaptativo e este processo representa pouca influência na evolução.

Também no melhoramento de espécies florestais e gramíneas forrageiras, existe 
analogia com a evolução orgânica e a hibridação interespecífica tem importância (Ex: 
Populus, Pinus, Eucalyptus). No caso da cana-de-açúcar que é do grupo das grandes 
culturas, a hibridação interespecífica tem grande importância no melhoramento, devido 
à possibilidade de propagação vegetativa. De fato, a hibridação interespecífica tem sido 
amplamente utilizada para a incorporação na espécie nobre (Saccharum officinarurn) 
de genes de resistência a doenças provenientes de S. spontaneum e S. robustum.

3.2 HIBRIDAÇÃO NO MELHORAMENTO

A hibridação no sentido mais amplo também tem sido de interesse no 
melhoramento de grande parte das espécies cultivadas, tanto para a exploração do 
vigor de híbrido na geração F( como para promover o aparecimento de variabilidade 
genética em populações. Os métodos de melhoramento não serão abordados nesse 
capítulo, pois são discutidos em detalhes em outros capítulos desse livro.

3.2.1 ESPÉCIES AUTÓGAMAS

Nas espécies autógamas a seleção de plantas individuais ou seleção massal 
pode ser efetiva se a população base apresentar suficiente variabilidade genética. 
Entretanto, como os indivíduos existem em alto grau de homozigose, a variabilidade 
pode ser limitada e comprometer os progressos subseqüentes. Johannsen em seu 
trabalho clássico com feijão, verificou que a seleção em uma população variável 
conduzia à fixação de “linhas puras”. Assim, a seleção continuada entre as linhas 
puras resulta em limitação do progresso genético. Progressos adicionais só podem ser 
esperados com o aumento da variabilidade genética, via hibridação. A hibridação em 
espécies autógamas baseia-se no cruzamento entre duas (ou mais) variedades ou 
linhagens previamente escolhidas pelo grau de complementação de caracteres 
importantes, seguido de seleção da população segregante utilizando-se dos diversos 
métodos de melhoramento disponíveis para as espécies autógamas:

• Método genealógico ou pedigree — iniciando-se a seleção em plantas individuais na 
geração F? e depois entre e dentro de linhas F3, F4 etc., até atingir o grau de 
homozigose desejado.

• Método da população ou bulk — pelo qual as gerações segregantes F, , F3, F4 etc., 
são conduzidas sem seleção até que as plantas atinjam alto grau de homozigose, 
quando se inicia a seleção entre linhas puras.

• Método do retrocruzamento — referindo-se a um processo de introgressão, pelo 
qual as plantas híbridas são retrocruzadas com um dos genitores, geralmente visando 
à incorporação de uma ou mais características do pai doador.

• Método da semente única (SSD - single seed descent) — semelhante ao método 
massal no que diz respeito à condução da população até completa homozigose sem 
seleção; porém, apenas uma semente de cada planta é tomada em cada geração.
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3.2.2 ESPÉCIES ALOCAM AS

Nas populações alógamas, a hibridação entre indivíduos constitui o mecanismo 
natural de reprodução e tem o efeito de manter a variabilidade na população e a 
condição de alta heterozigose nos indivíduos. Em populações com alta variabilidade, 
a seleção massal ou individual pode ser efetiva como método de melhoramento. De 
outra maneira, a variabilidade pode ser restaurada ou criada mediante hibridação 
entre variedades diferentes ou pela síntese de sintéticos de linhagens ou compostos 
de variedades. Wellhausen (1965) já recomendava a síntese de compostos para a 
introgressão de germoplasma exótico de milho nos Estados Unidos.

Outros tipos de cruzamentos controlados também são utilizados no 
melhoramento de espécies alógamas para a obtenção de progênies ou famílias:

• Família de meios-irmãos: cruzando-se um indivíduo com toda a população
• Família de irmãos germanos: cruzamento biparental (planta a planta)
• Família topcross: cruzamentos de genótipos com um testador comum
• Seleção recíproca: em duas populações cruzam-se genótipos de cada uma com a 

população contrastante.

4. EXEMPLOS DA UTILIZAÇÃO DE HÍBRIDOS NA AGRICULTURA

Nas espécies autógamas, o uso do vigor de híbrido é bastante limitado, devido 
às dificuldades de emasculação e polinização e também porque muitas delas produzem 
somente uma semente por flor, o que inviabiliza a utilização da semente híbrida pela 
reduzida quantidade de semente obtida por hibridação. Assim, a utilização de semente 
híbrida fica limitada a algumas espécies. Por exemplo, existem limitações ao uso de 
híbridos nas espécies de trigo, aveia, cevada e algumas leguminosas (soja, feijão, 
ervilha).

Nas espécies alógamas, o uso do vigor de híbrido é mais generalizado porque 
a polinização cruzada é o sistema natural de reprodução. Entretanto, para a produção 
de semente híbrida o cruzamento controlado e a emasculação são necessários e aí 
reside grande parte das dificuldades.

Na seqüência, são apresentados alguns dos exemplos mais notáveis da utilização 
de híbridos na agricultura.

• Sorgo (Sorghum bicolor)
O sorgo é uma espécie autógama, com cerca de 6% dé cruzamento entre 

plantas em linhas adjacentes, de modo que as primeiras cultivares se constituíam de 
linhas puras. Entretanto, a expressão da heterose em cruzamentos estimulou a 
produção de semente híbrida. As primeiras comparações de híbridos com variedades 
no Texas (EUA), mostraram que o híbrido RS 610 produziu 26% mais do que Martin, 
a variedade local mais cultivada na época (Quinby & Schertz, 1970).

Com a descoberta da macho-esterilidade genético-citoplasmática foi possível 
implementar a produção de semente híbrida. Isto foi possível porque o sorgo apresenta 
uma inflorescência exposta e ocorre ampla disseminação do pólen pelo vento e por 
insetos. Assim, para a produção da semente híbrida, tem-se que dispor de duas 
linhagens (A e R) previamente selecionadas para expressão de uma combinação híbrida 
desejável, incluindo heterose na produtividade.
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Representando por [N] e [S] os citoplasmas normal e estéril, por Rfo gene 
dominante que confere restauração da fertilidade e por rfo seu alelo recessivo que 
não restaura a fertilidade, são identificas três tipos de linhagens: [S] rfrf linhagem A; 
[N] rfrf. linhagem B; e [N] RfRfi linhagem R (restauradora). A semente híbrida 
comercial é obtida do cruzamento A x R, ou seja, [S] rfrfy. [N] RfRf resultando o 
híbrido [SjÃ/r/que deverá apresentar fertilidade masculina no campo do agricultor 
(Figura 1). A linhagem B é muito semelhante geneticamente à linhagem A, diferindo 
apenas pelo citoplasma; é utilizada no esquema de produção somente para manutenção 
da linhagem A, pois Ax B =} A, ou seja [S] rfrfy. [N] rfrf^r [S] rfrf.

PlanU Inflorescência Campo de produção de sementes

FIGURA 1. Esquema de produção de sementes híbridas em sorgo.

• Milho (Zea mays)
Este é, sem dúvida, o exemplo mais notável da utilização da heterose na 

geração Fj e foi a primeira cultura que permitiu o estabelecimento de companhias 
especializadas na produção de semente híbrida. Também devido ao sucesso do milho 
híbrido, houve interesse dos melhoristas em pesquisar a possibilidade do uso do 
vigor de híbrido em outras culturas. Os primeiros trabalhos de Beal (1880) sobre 
híbridos intervarietais, de Shull (1908, 1909) que estabeleceu o sistema de endogamia- 
hibridação e de Jones (1918) que sugeriu a utilização de híbridos duplos para viabilizar 
a comercialização da semente híbrida, foram as grandes contribuições iniciais para o 
sucesso do milho híbrido. Posteriormente, desenvolveram-se novas metodologias de 
melhoramento de populações e de linhagens, exploraram-se novas fontes de 
germoplasma e ampliou-se a abrangência de ambientes e a dimensão dos esquemas 
de experimentação. Todas estas iniciativas formaram um forte conjunto de ações de 
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pesquisa que contribuíram para o grande avanço da exploração do milho híbrido em 
todo o mundo.

Sendo o milho uma espécie monóica, com ambos os sexos na mesma planta 
porém em órgãos separados, e também devido ao tamanho da planta e da 
inflorescência, o processo de emasculação, que faz parte do sistema de produção da 
semente híbrida, torna-se relativamente fácil. Assim, os híbridos são produzidos 
plantando-se linhas de macho (polinizador) e linhas de fêmea (emasculadas ou 
despendoadas artificialmente) em proporção variável (1:2, 1:3, 1:4, 2:4, 2:6 etc.) em 
campos isolados para evitar contaminação por pólen estranho. Existem diversos tipos 
de híbridos, mas em qualquer caso, o esquema de plantio pareado macho:fêmea é 
utilizado (Figura 2). As sementes híbridas são colhidas nas fêmeas e os machos são 
destruídos logo após a polinização. s

Os diversos tipos de híbridos em milho são mostrados na Tabela 3. Os híbridos 
simples, envolvendo cruzamento de apenas duas linhagens, foram os primeiros 
concebidos no início da história do milho híbrido com os trabalhos de Shull (1908, 
1909). Entretanto, não foi possível utilizar este tipo de híbrido para a produção 
comercial de sementes. O principal entrave era a baixa produção de sementes nas 
linhagens femininas as quais, por serem endogâmicas, se apresentavam altamente 
depressivas, aumentando o custo de produção de sementes. De fato, a produtividade 
de linhagens endogâmicas chega a ser em média 68% menor do que os tipos não 
endógamos (Hallauer, 1990). Além disso, a depressão por endogamia também se 
revelava em outros problemas práticos como suscetibilidade a doenças, problemas de 
acamamento, vigor de sementes, podridão de sementes etc. A utilização de híbridos 
duplos, conforme sugerido por Jones (1918), contornou o problema do custo de 
produção de sementes, porque a fêmea é um híbrido simples que não tem problema 
de baixa produção, e outros já citados decorrentes da depressão endogâmica. A 
utilização de híbridos triplos apareceu como uma alternativa intermediária, pois a 
fêmea é um híbrido simples, sem problemas de produção de sementes, mas o macho 
é uma linhagem cuja única finalidade é a produção de pólen; a utilização de um 
macho endogâmico também pode trazer problemas de debilidade da planta, 
acamamento e deficiência na produção de pólen, que podem resultar em limitações 
de ordem prática (Figura 3).

FIGURA 2. Esquema de um campo de produção de sementes híbridas de milho na proporção de 1 
macho: 2 fêmeas.
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Híbrido simples

L1 Lj

TABELA 3. Tipos de híbridos de milho e sua constituição em termos de cruzamento.

FIGURA 3. Esquema de produção dos três tipos mais comuns de milho híbrido.

Tipos de híbrido Cruzamentoz Simbologia
Híbrido simples L,xL2 «I2
Híbrido simples modificado [Ln x L,J x [L2| x L22]
Híbrido triplo [Lt x LJ x L, H,w
Híbrido duplo [L1 x LJ x [L3 x LJ hI2M
Híbrido topcross L, x variedade ou população H..v
Híbrido múltiplo [(L, x LJ x LJ x [(L4 x LJ x LJ LI

123.456

Híbrido de famílias MI x MI, IG x IG, S, x S, etc. Hmi' ^ig> HS1 etc.
Híbrido intervarietal V,xV2 LJ

V1.V2

z Lp L2,...: linhagens endogâmicas; Vp V2, ..: variedades ou populações; MI: família de meios irmãos; IG: família de irmãos germanos
S(, S2 famílias de autofecundação.

A partir de um determinado conjunto com n linhagens endogâmicas, podem 
ser feitos híbridos simples, híbridos triplos e/ou híbridos duplos. 
Os números de combinações possíveis em cada caso são NHS = C*  = y n(n-l), 
N,,t = 3 C’ = y n(n-l) (n-2) e NHD = 3 C„ = y n(n-l) (n-2) (n-3). Há situaçõesHT J T c 1 hd J n 7 “v1"1/ v1_z-7 tia sicuaçucò
em que se combinam linhagens provenientes de duas populações contrastantes 
(A e B) com padrão heterótico conhecido. Assim, tomando-se e n, linhagens 
das populações A e B, os números de combinações possíveis em cada caso são: 
Nhs = ntn2 , Nht = n, C* 2 + n2 C*,  = y n, n2 (n2-l) + | n, n2 (n1+n2-2), 
Nhd = C*,  • C* 2 = j n( n2 (n^l) (n2-l) (Hallauer & Miranda Filho, 1995). 
Na Tabela 4 são mostrados os números de combinações possíveis para os três tipos de 
híbridos, considerando um ou dois conjuntos de linhagens.
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TABELA 4. Número de combinações possíveis para híbridos simples (HS), híbridos triplos (HT) e híbridos 
duplos (HD) a partir de um conjunto ou de dois conjuntos de linhagens.

Número

(n)

Híbridos de um conjunto

Número
n,=n2= 1 n

Híbridos de dois conjuntos
HS HT HD HS HT HD

10 45 360 630 5 25 100 100
20 190 3420 14535 10 100 900 2025
30 435 12180 82215 15 225 3150 11025
40 780 29640 274170 20 400 7600 36100
50 1225 58800 690900 25 625 15000 90000
60 1770 102660 1462905 30 900 26100 189225
70 2415 164220 2750685 35 1225 41650 354025
80 3160 246480 4744740 40 1600 62400 608400
90 4005 352440 7665570 45 2025 89100 980100
100 4950 485100 11763675 50 2500 122500 1500625

Cockerham (1961) mostrou que para um conjunto de linhagens endogâmicas, 
os híbridos simples, triplos e duelos que podem ser feitos expressam variâncias na 
seguinte ordem de magnitude: OHS > ct,2|t > <j‘fD . Na ausência de dominância, <J^s 
pode ser até duas vezes <JHD , indicando que a seleção entre híbridos simples pode 
levar a resultados mais promissores do que a seleção entre híbridos duplos, a partir de 
um mesmo conjunto de linhagens. Quando se trata de dois conjuntos de linhagens, 
os híbridos são identificados ao nível interpopulacional, ou seja, os híbridos simples 
formados por uma linhagem de cada conjunto e os híbridos duplos formados por 
um híbrido simples de cada conjunto. Nos híbridos triplos existem duas alternativas 
de cruzamento: híbrido simples do conjunto A x linhagem de B ou híbrido simples 
do conjunto B x linhagem de A, que levam a resultados geneticamente diferentes; 
estes dois tipos são designados de HT12 e HT21, respectivamente.

O híbrido simples modificado (HSm) foi uma alternativa concebida para 
contornar parcialmente o problema de produção de semente híbrida, com o mínimo 
de perda da potencialidade genética do híbrido simples. O HSm é obtido a partir de 
quatro linhagens, à semelhança do híbrido duplo. Porém, os dois híbridos simples 
parentais (macho e fêmea) são obtidos pelo cruzamento de linhagens irmãs que são 
muito parecidas geneticamente, mas com um grau de divergência suficiente para 
garantir um mínimo de vigor, tal que possa assegurar a produção de sementes. As 
linhagens irmãs são oriundas de uma mesma planta original (Sq), mas são diferentes 
geneticamente porque elas são selecionadas em uma geração segregante (Sp S2, S3, 
...). Elas são tanto mais semelhantes quanto mais avançada estiver a geração onde a 
genealogia é aberta (Figura 4).

As quatro linhas utilizadas na formação do híbrido simples modificado podem 
então ser simbolizadas porLn e L)2 (linhas irmãs) do lado feminino eL;|e L,, (linhas 
irmãs) do lado masculino, ou vice-versa. O sistema de cruzamento é como representado 
a seguir.
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| Híbrido simples modificado

X
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H„.12 X
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Os demais tipos de híbridos mostrados na Tabela 3 têm sido menos utilizados 
na agricultura. O híbrido intervarietal, que resulta do cruzamento de duas variedades, 
também tem o propósito de explorar o efeito heterótico ao nível interpopulacional. 
Ainda é utilizado em algumas regiões do Brasil, principalmente pela rusticidade, baixo 
custo de produção de sementes e ampla adaptação, fatores estes que atendem à agricultura 
menos tecnificada. O híbrido topcross pode ser utilizado nas situações em que são 
identificadas combinações superiores do tipo linhagem x testador na fase de avaliação 
das linhagens endogâmicas. Tais combinações promissoras podem ser exploradas 
comercialmente, pelo menos temporariamente, enquanto o programa ainda não dispuser 
de híbridos de mais alto valor genético e de maior pureza genética dos genitores. Os 
híbridos múltiplos são assim chamados sempre que o número de linhagens envolvidas 
nos cruzamentos for maior do que quatro. Assim seria o caso do cruzamento entre dois 
híbridos triplos ou entre um híbrido simples e um híbrido triplo.

linhas irmãs 
aparentadas Sj

s0
l

AA

s0
1

AA

s0
1

S1 0 * • * ) (• • • • ) C • • • • )

l l 1 1
S2 CD CD (. •••)

l 1 1
S3 CD CD CD CD C» • • • )

l l l 1 1 l
S4

• • • • o®: •• • • •
l l l 1sn

linhas irmãs 
aparentadas S2

linhas irmãs 
aparentadas S3

FIGURA 4. Esquema mostrando linhagens irmãs com separação da genealogia em diferentes gerações 
de endogamia.
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Os híbridos de famílias são obtidos pelo cruzamento entre famílias de meios- 
irmãos, de irmãos germanos ou de autofecundação (S,, S2 etc.). Em qualquer caso, a 
multiplicação das famílias para serem usadas como parentais em gerações sucessivas, 
equivale a uma redução do tamanho efetivo populacional cuja conseqüência é o aumento 
do grau de homozigose em decorrência da endogamia. As famílias assim conduzidas 
devem resultar em graus intermediários de endogamia (0<F< 1; sendo F o coeficiente de 

com valores esperados de j para meios-irmãos, j para irmãos 
| para S e assim por diante. A utilização de famílias ou

endogamia de WrÍ£ 
germanos, -L para
subpopulações com níveis mais brandos de endogamia têm a vantagem de facilitar e 
diminuir o custo de produção de sementes, mas com possibilidades de exploração de 
combinações genéticas específicas de alto padrão. Porém, os híbridos de famílias tiveram 
pouco interesse por parte de pesquisadores e produtores de sementes devido à dificuldade 
de manter com segurança a identidade das famílias ou subpopulações parentais e também 
por questões de segurança no que diz respeito à proteção de cultivares. Os híbridos de 
famílias também são chamados de híbridos intermediários devido ao grau de endogamia 
dos pais que fica na faixa intermediária entre um genitor totalmente endógamo (linha 
pura) e uma população ou variedade não endógama.

Na produção de qualquer dos tipos de híbridos de milho, a semente híbrida é 
colhida na fêmea, que é emasculada artificialmente. Entretanto, da mesma maneira 
que no sorgo, existe possibilidade de utilizar a macho-esterilidade genético-citoplasmática 
para facilitar e diminuir o custo de produção de sementes. O sistema é semelhante ao 
do sorgo, sendo (S)rfrf a constituição de uma linha estéril e (N)RfRf, (N)Rfrf, (N)rfrf, 
(S)RfRf ou (S)Rfrf as constituições de um genótipo fértil. O esquema de produção de 
sementes seria semelhante ao já mostrado para o sorgo. Após a descoberta da macho- 
esterilidade em milho, este sistema passou a ser amplamente utilizado na produção de 
semente híbrida. O tipo de citoplasma mais utilizado na época era o denominado de 
citoplasmaT, por ter sido descoberto no Texas. Entretanto, em 1970 nos Estados Unidos 
e em 1971 no Brasil ocorreram epidemias causadas pelo fungo Helminthosporium maydis, 
causando grandes prejuízos. O uso de citoplasma estéril foi abolido do sistema de 
produção de sementes mas ainda existem perspectivas de sua utilização, explorando 
tipos de citoplasma diferentes da fonte T (Miranda Filho & Viégas, 1987).

• Girassol (Helianthus annuus)
O nome vulgar desta espécie faz referência à característica da planta de girar 

sua inflorescência, seguindo o movimento do sol, até a antese, quando se posiciona 
na direção leste (Castiglioni & Oliveira, 1999a).

A importância do girassol ao nível mundial deve-se ao seu alto potencial de 
produção de óleo, facilidade de extração e qualidade de óleo, possibilidade de utilização 
na alimentação humana e animal, tolerância a seca e ampla adaptação às condições 
ambientais (Ungaro, 1993). O óleo de girassol apresenta sabor suave e aroma neutro, 
sendo considerado uma excelente fonte de ácido linoléico, um ácido graxo essencial; 
possui também baixo teor de ácido linolênico. Castiglioni & Oliveira (1999a) 
salientaram que a sua composição lhe garante maior estabilidade e conservação do 
sabor original durante o processamento ou em situações adversas de armazenamento. 
Os autores também destacaram a importância do melhoramento genético, o qual já 
disponibilizou cultivares com alto teor de ácido oléico (80%).



Hibridação no melhoramento 617

O girassol cultivado apresenta número cromossômico 2n = 34. Esta espécie é 
alógama com ocorrência de protandria e auto-incompatibilidade, sendo esta do tipo 
esporofítica. As plantas apresentam flores completas e perfeitas, com graus de auto- 
incompatibilidade variando de 0 a 100% (Castiglioni & Oliveira, 1999b). A 
polinização é principalmente entomófila, sendo as abelhas consideradas o principal 
agente polinizador; a polinização pelo vento é dificultada em função do peso do grão 
de pólen (Castiglioni & Oliveira, 1999a).

A hibridação é usualmente empregada nos programas de melhoramento de 
girassol. Basicamente envolve duas etapas: a) emasculação — que pode ser manual, 
química com ácido giberélico e uso de auto-incompatibilidade; b) polinização. 
Detalhes mais específicos sobre o processo são apresentados por Miller (1987) e 
Castiglioni & Oliveira (1999a).

O uso de macho-esterilidade é comum nos programas de melhoramento de 
girassol. O sistema mais empregado atualmente é a macho-esterilidade genético- 
citoplasmática, relatado por Leclercq (1969) a partir de um cruzamento interespecífico 
de H. petiolaris Nutt e H. annuus L., a qual vem sendo amplamente utilizada nos 
programas de melhoramento ao nível mundial (Castiglioni & Oliveira, 1999a). Várias 
fontes de macho-esterilidade têm sido reportadas por diversos pesquisadores 
(Marinkovic & Miller, 1995). Castiglioni & Oliveira (1999a) relataram que o uso de 
macho-esterilidade na produção de híbridos de girassol é o método mais seguro, 
menos trabalhoso e de menor custo. Alguns programas de melhoramento têm-se 
utilizado de cruzamentos interespecíficos conforme indicado na Tabela 5. As 
metodologias comumente empregadas no melhoramento do girassol são discutidas 
detalhadamente por Miller (1987) e Castiglioni & Oliveira (1999b).
TABELA 5. Possibilidades de cruzamentos interespecíficos com Helianthus annuus (n = 17).

Possibilidade de cruzamento Espécie Cromossomos (n)
Cruzamento em condições naturais H. petiolaris 17 s m

H. giganteus 17
H. maximiliani
H. grosseratus 17
H. ruderalis
H. debilis 17
H. argophylus
H. mollis 17
H. decapetalus
H. strumosuss 51
H. tuberosus 51 49
H. rigidus 51

Cruzamento em determinadas condições H. divaricatus 17
H. scabeimus 34

Ausência de cruzamento H. angustifolius
H. nutallii 17
H. hirsitus ■■■■
H. orginalis 17

IMHHMMBNHIHIMMHH H. argirepbyllus
H. salicifolius 17

Fonte: Adaptado de Castiglioni & Oliveira (1999a)
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• Arroz (Oryza sativd)
Abordagens sobre a classificação botânica, origem e domesticação, além da 

descrição e aplicação dos métodos utilizados no melhoramento do arroz podem ser 
encontradas em McKenzie et al. (1987),Guimarães (1999) e Castro et al. (1999).

De acordo com Castro et al. (1999) arroz cultivado se diferencia em dois 
grupos — indica e japonica — os quais apresentam certa semelhança. Os autores 
relataram também que as cultivares japonica ocorrem nos trópicos até as zonas 
temperadas, enquanto as indica encontram-se nas regiões tropicais e subtropicais; as 
cultivaresy'zz/>6wzí72 mostram-se mais tolerantes ao frio que as indica. Guimarães (1999) 
ressaltou que, em geral, as variedades adaptadas ao sistema de cultivo de sequeiro 
pertencem ao grupo japonica e as de cultivo irrigado ao grupo indica. No Brasil, 
ocorrem quatro espécies silvestres do gênero Oryza, sendo uma diplóide e as demais 
tetraplóides (Morishima, 1994), sendo que o potencial dessas espécies para o 
melhoramento foi enfatizado por Ando &C Rangel (1994), com destaque para O. 
glumaepatula.

Dentre as espécies autógamas, o arroz merece destaque na exploração comercial 
do vigor de híbrido. McKenzie etal. (1987) relataram que por volta de 1970, Loung- 
Ping Yuan, considerado o idealizador do arroz híbrido, encontrou uma fonte de 
macho-esterilidade citoplasmática em um arroz selvagem na China. Em 1973, Yuan 
desenvolveu os três tipos de linhagens necessárias para a produção do arroz híbrido 
(sistema ABR), onde: a linhagem A é macho-estéril citoplasmática; a linhagem B é a 
mantenedora; e a linhagem R é a restaurador da fertilidade.

A identificação de linhagens com macho-esterilidade determinada pelas 
condições ambientais (Environmental sensitive genic male sterility — EGMS) 
possibilitou a obtenção de híbridos a partir de duas linhagens. Essa metodologia é 
mais simples e mais eficiente quando comparada com o sistema ABR (Xinggui et 
al., 1998).

A expressão da esterilidade é influenciada por fatores ambientais, podendo 
ser de dois tipos (Virmani et al., 1997):

a) PGMS (Photoperiod sensitive genic male sterility) — macho-esterilidade por 
sensibilidade ao fotoperíodo, o qual inclui as linhagens macho-estéreis que alternam 
o comportamento do pólen entre estéril e fértil em resposta ao fotoperíodo. Assim, 
a maioria das linhagens PGMS permanece estéril sob condições de dias longos 
(>13h), revertendo para a condição de fertilidade em condições de dias curtos 
(<13h).

b) TGMS (Thermosensitive genic male sterility) - macho-esterilidade por 
termossensibilidade, a qual inclui as linhagens macho-estéreis que alternam seu 
comportamento entre fertilidade e esterilidade dependendo da temperatura. Assim, 
a maioria das linhagens TGMS permanece estéril sob condições de altas 
temperaturas e reverte para a condição de fertilidade parcial em baixas temperaturas. 
O ponto crítico entre fertilidade e esterilidade é variável de genótipo para 
genótipo.

Yuan & Fu (1995) e Virmani etal. (1997) ressaltaram algumas vantagens do 
sistema de híbridos com duas linhagens (EGMS), entre elas:
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• Não há necessidade de usar a linhagem mantenedora (B), isso simplifica o esquema 
de obtenção de híbridos e também reduz o custo da semente híbrida.

• Sob condições de dias curtos e baixas temperaturas as linhagens PGMS e TGMS, 
respectivamente, revertem seu comportamento para uma situação de fertilidade 
quase normal, sendo então possível multiplicá-las por autofecundação.

• Genes que conferem PGMS e TGMS podem ser facilmente transferidos para quase 
todas as cultivares de arroz, gerando novas fontes de linhagens macho-estéreis para 
os diversos programas de melhoramento.

• Qualquer linhagem fértil pode ser utilizada como genitor masculino. 
Conseqüentemente, a freqüência de híbridos heteróticos é maior entre híbridos 
oriundos de duas linhagens (simples) do que de três linhagens (triplos). 
Como não há necessidade de genes restauradores no genitor masculino no sistema 
de híbridos com duas linhagens, este sistema é considerado ideal para o 
desenvolvimento de híbridos indica x japonica, uma vez que a maioria das linhagens 
japonica não apresenta genes restauradores.

Yuan & Fu (1995) salientaram que para áreas tropicais as linhagens TGMS 
são mais úteis que as PGMS, pois o comprimento do dia é relativamente mais curto 
e a temperatura é mais elevada, ao passo que as linhagens PGMS são mais indicadas 
para altas latitudes.

Outro aspecto que tem sido investigado pelos melhoristas de arroz é a 
ocorrência e a utilização da apomixia; nesse caso, apenas uma linhagem elite seria 
utilizada (Yuan & Fu, 1995; Virmani et al., 1998).

• Triticale (X Triticosecalé)
De acordo com Baier (1999a) triticale é uma espécie sintética - híbrido 

interespecífico entre Triticum spp. L. e centeio Secale cereale L. — que combina a 
qualidade e a produtividade do trigo com a rusticidade e a resistência às doenças do 
centeio. Há muita controvérsia em relação ao nome científico do triticale, sendo que 
Varughese et al. (1996) sugeriram o emprego genérico de X Triticosecale Wittmack.

A partir do cruzamento de trigo comum {Triticum aestivum L.) com centeio 
{Secale cereale L.) são obtidos triticales octoplóides (28 pares de cromossomos); o 
cruzamento de trigo tetraplóide {T. turgidum L.) com centeio produzem triticales 
hexaplóides (21 pares de cromossomos). Dentre os vários tipos a forma hexaplóide 
apresenta o maior potencial agronômico, principalmente na alimentação de animais 
(Baier, 1999b).

Quando o triticale é derivado diretamente do cruzamento entre as espécies 
ancestrais, ou seja trigo e centeio, ele é dito primário, e é considerado secundário, 
quando é resultante do cruzamento entre primários ou destes com outros secundários. 
Além disso, são ditos completos os hexaplóides que contêm todos os sete pares de 
cromossomos dos genomas A e B - do trigo - e R do centeio; são considerados 
substituídos aqueles hexaplóides em que um ou mais cromossomos de centeio foram 
substituídos por cromossomos de trigo (Baier er zz/.,1994).

Os métodos utilizados para as espécies autógamas são rotineiramente 
empregados no melhoramento do triticale, principalmente a hibridação entre 



620 Recursos Genéticos e Melhoramento - Plantas

genótipos de triticale hexaplóide com características complementares e posterior 
seleção dos indivíduos que expressem características desejáveis (Baier, 1999a).

No Brasil os principais objetivos que norteiam o melhoramento de triticale 
são: aumento da produtividade, resistência às doenças e à germinação pré-colheita, 
melhor qualidade nutricional e maior adaptação aos solos ácidos (Baier etal., 1994). 
O desenvolvimento de triticale com dupla aptidão - forragem e grão - principalmente 
para cultivo em rotação com soja e milho no verão, apresenta elevado potencial de 
utilização no sul do Brasil (Baier & Gustafson, 1996). Além disso, constitui-se em 
excelente opção na diversificação dos cultivos de inverno, pois apresenta uma base 
genética distinta em relação às principais doenças dos cereais de inverno (Baier, 1999b).

• Cebola (Allium cepa)
A inflorescência da cebola é uma umbela, composta de inúmeras flores, que 

pode produzir de 50 a 300 sementes. A flor é completa com 6 estames. A produção 
de sementes via reprodução sexuada requer a ocorrência de florescimento. Entretanto, 
o florescimento em cebola requer um período de baixa temperatura por pelo menos 
dois meses. A temperatura adequada depende do ambiente, sendo de 7°C a 12°C em 
Pernambuco e cerca de 15°C em Minas Gerais; também pode variar de acordo com 
a variedade. No Brasil, somente no Rio Grande do Sul existem condições favoráveis 
para o florescimento natural; o bulbo é colhido em novembro-dezembro e plantado 
em junho-julho, passando por um choque natural de temperatura, florescendo em 
novembro-dezembro. A semente é colhida em período quente e seco.

No Estado de São Paulo, o florescimento da cebola só ocorre mediante choque 
artificial de temperatura, segundo um processo conhecido por vernalização ou 
frigorificação. Trata-se de um processo bianual: no primeiro ano produz-se o bulbo, 
o qual deve passar pela vernalização e florescer no plantio do segundo ano. A 
vernalização é realizada em dois períodos: no primeiro período (dezembro a março) 
a temperatura fica em torno de 1°C e no segundo período (até abril) entre 8°C e 
12°C, para plantio em maio. Para fins de produção de sementes, a câmara frigorífica 
deve estar em torno de 70% de umidade.

Durante o armazenamento do bulbo é que ocorre o desenvolvimento do 
primórdio floral. O bulbo tem vários pontos vegetativos e para que todos os primórdios 
florais se desenvolvam, é necessário que a temperatura se mantenha baixa. Se houver 
um aumento de temperatura, pode ocorrer a “desvernalização” e os primórdios se 
desenvolvem em bulbo.

Para fins de melhoramento, os cruzamentos artificiais são feitos mediante 
emasculação. Na flor que vai ser utilizada como fêmea, arranca-se todas as flores que 
já abriram e deixa-se cerca de 50 flores por umbela. As anteras são arrancadas com 
uma pinça e, devido à ocorrência de protandria, não há perigo de autofecundação. 
As plantas feminina (emasculada) e masculina (polinizadora) são colocadas em vasos, 
lado a lado, e protegidas conjuntamente com tela ou saco. Insetos são introduzidos 
na proteção e se encarregam de promover a polinização. Naturalmente a cebola é 
procurada por abelhas, moscas e vespas, que promovem a polinização cruzada.

A emasculação artificial não tem rendimento suficiente para a produção de 
semente híbrida comercial. Para esse fim, utiliza-se a macho-esterilidade citoplasmática. 
Uma planta com citoplasma (S) que confere esterilidade masculina é utilizada como 
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fêmea. Uma outra linhagem ou variedade com citoplasma normal (N) é utilizada 
como polinizadora (Figura 5). O sistema de polinização com insetos (moscas ou 
abelhas) pode ser utilizado, plantando-se as plantas femininas e masculinas sob um 
telado protegido. As sementes colhidas nas fêmeas serão híbridas.

Jones & Emsweller, citados por Jones & Clark (1943), foram os primeiros a 
dar atenção ao uso da macho-esterilidade, encontrada na variedade Italian Red, na 
produção de híbridos comerciais de cebola. Jones & Clarke (1943) estudaram a 
herança da macho-esterilidade e constataram que era devido a um fator citoplasmático 
(S) cuja expressão depende da interação com o gene ms, sendo os tipos macho-estéreis 
de constituição (S) msms. A presença do gene dominante Ms confere fertilidade na 
planta com citoplasma (S). Portanto, plantas férteis podem ser do tipo (N)wiwr, 
(S)MsMs ou (S)Afr»K e as plantas macho-estéreis só podem ser do tipo (S)msms.

As sementes híbridas herdam o citoplasma (S) da mãe e, portanto, quando 
florescerem deverão ser macho-estéreis se o macho for do tipo Çtymsms. Entretanto, 
o plantio comercial visa a produção de bulbos (parte vegetativa da planta) e não 
sementes, de modo que a condição de macho-esterilidade nas plantas híbridas é 
irrelevante.

A potencialidade de utilização de sementes híbridas em cebola pode ser 
confirmada por dados de produtividade em variedades e híbridos (Tabela 6).

Resultados de pesquisas recentes têm mostrado um grande potencial produtivo 
de variedades, equivalentes aos dos melhores híbridos, justificando o uso de variedades 
pelo menor custo de produção de sementes.

TABELA 6. Produtividade (kg de bulbo/ parcela de 40 plantas)* em variedades e híbridos.

Variedades kg/parcela Híbridos kg/ parcela

BAIA PIRACICABA 7,768 BAIA PIRACICABA x BARREIRO 10,118

BARREIRO 9,260 BAIA PIRACICABA x TEXAS GRANO 502 10,390

TEXAS GRANO 502 6,325 BAIA PIRACICABA x EXCEL 10,060

EXCEL 7,140 BAIA PIRACICABA x ECLIPSE 9,195

ECLIPSE 5,835 BAIA PIRACICABA x RED CRIOULE 8,022

RED CRIOULE 7,685 EXCEL x BARREIRO 11,958

Média 7,336 Média 9,957
*Fonte: Disciplina Melhoramento de Hortaliças (Dr. Marcílio Dias). Departamento de Genética, ESALQ/USP.

Inflorescência 
(umbela)

Campo de produção de sementes de cebola

= macho-estéril

= macho-fértil

FIGURA 5. Esquema de 
produção de sementes 
híbridas de cebola utili
zando macho-esterilidade 
citoplasmática.
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• Coco (Coccus nucifera)
O coqueiro comum é uma palmácea que foi introduzida no Brasil após o 

descobrimento e espalhou-se por uma vasta área litorânea da região Nordeste, onde é 
identificado pelo nome vulgar de ‘coco-da-baía’. O fruto destina-se ao consumo in natura 
ou à indústria. Tradicionalmente a produção do coco no Brasil tem sido pela exploração 
das populações naturais locais. Trata-se de uma espécie alógama, com as flores masculinas 
e femininas na mesma inflorescência (cacho), porém separadas espacialmente, ou seja, 
com localização das flores femininas na base e das masculinas na extremidade do cacho. 
Por ser espécie alógama, existe grande variabilidade genética dentro de populações naturais, 
mas há também marcante diferenciação entre populações. Na exploração comercial das 
populações naturais a variabilidade entre plantas representa um inconveniente por dificultar 
a produção de amêndoas com tamanho e peso padronizados.

A exploração de híbridos no Brasil já se iniciou há mais de duas décadas e 
tem apresentado a vantagem de maior produtividade e uniformidade dos frutos. No 
programa de hibridação, busca-se inicialmente determinar a capacidade de 
combinação entre populações brasileiras e introduzidas, sendo estas principalmente 
da Costa do Marfim (África) e também de Taiti, índia, Malásia, Filipinas, Indonésia 
e outros países ou regiões tropicais.

Nas populações de coqueiro se destacam duas categorias: ‘Gigante’ e ‘Anão’; 
as populações do tipo ‘Anão’ são autógamas e se diferenciam em dois grupos 
distinguidos pela cor do fruto: verde e amarelo.

Uma vez identificadas as combinações mais promissoras entre populações, o 
segundo passo é a identificação de genótipos dentro de populações que apresentem 
boa capacidade de combinação com a população contrastante. Para esse fim, tem-se 
utilizado um esquema de cruzamento recíproco (Figura 6) que se assemelha ao método 
de seleção recorrente recíproca delineado por Comstock et al. (1949).

FIGURA 6. Esquema de 
cruzamento recíproco 
utilizado em coco.



Hibridação no melhoramento 623

No esquema, plantas individuais da população A são emasculadas e cruzadas 
com uma mistura de pólen da população B, e vice-versa. Destes cruzamentos resultam 
famílias de meios-irmãos ao nível interpopulacional, A. x B e B. x A. As famílias são 
avaliadas experimentalmente para a identificação dos melhores genótipos de A que 
cruzam bem com B, e vice-versa. As plantas individuais que participam dos 
cruzamentos são também autofecundadas simultaneamente, dando origem a sementes 
Sr As sementes S( correspondentes aos genótipos selecionados com base nas famílias 
de cruzamento são plantadas em lotes isolados para recombinação, sendo um para 
cada população. As sementes colhidas nos lotes de recombinação, representam as 
respectivas populações de primeiro ciclo (Aj e B^.

As sementes S) dos melhores genótipos de cada população são também 
multiplicadas por cruzamento fraternal (dentro da linha). As linhas endogâmicas 
assim multiplicadas deverão ser avaliadas em cruzamentos específicos com linhagens 
da população contrastante, com vistas à identificação de combinações híbridas 
específicas superiores.

O esquema apresentado também pode ser utilizado quando de um dos lados 
tem-se uma linhagem endogâmica em vez de uma população. Neste caso, a seleção é 
feita só de um lado simplificando o esquema de cruzamento e a avaliação.

• Dendê (Elaeis guineensis) e Caiaué (Elaeis olerifera)
O dendê e o caiaué, duas importantes espécies das palmáceas, apresentam 

elevado potencial de produção de óleo vegetal. O dendê é originário da África e foi 
introduzido no Brasil na época da escravatura. Como espécie monóica e de polinização 
cruzada, ocorreu uma expansão de variabilidade que se diversificou em populações 
naturais. Além das populações brasileiras, outras fontes de germoplasma provêm de 
Angola, Malásia, Costa do Marfim, Nova Guiné, Camarões, Indonésia, Nigéria e 
outros países.

Para fins de seleção, o fruto do dendê é dividido em três partes: casca, 
mesocarpo e amêndoa ou palmiste. O objetivo da seleção é a maior produção de óleo 
por hectare e, portanto, a elevação da espessura do mesocarpo e do seu teor de óleo se 
fazem necessárias. A espessura da casca do fruto é controlada por um loco com dois 
alelos (D,d) que resultam nos seguintes genótipos: DD: Dura, Dd: Tenera e dd: 
Pisífera. Estes três tipos são representados no esquema abaixo.

DÜRA

CASCA 
MESOCARPO 
AMÊNDOA

TENERA PISÍFERA

Em geral os híbridos de interesse são do tipo Dura x Tenera e Dura x Pisífera. 
A inflorescência (cacho) contém flores femininas na base e masculinas na extremidade. 
A hibridação se faz mediante emasculação das plantas tomadas como femininas, 
seguindo-se a polinização com pólen coletado nas plantas masculinas.

O caiaué (A. oleifera) pertence ao mesmo gênero do dendê mas seu centro de 
origem é a bacia Amazônica, onde está representado por um grande número de 
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populações que cobrem grande área e diversos países. As fontes de germoplasma 
mais importantes provêm da própria Amazônia brasileira e seleções desenvolvidas na 
Costa Rica, Colômbia, Panamá, Nicarágua e Suriname.

Tanto para o dendê como para o caiaué, o esquema de seleção utilizado tem 
semelhança ao esquema de seleção recorrente recíproca sugerido por Comstock etal. 
(1949). O esquema geral de cruzamento e seleção assemelha-se ao do coqueiro, já 
apresentado anteriormente. Investigações recentes têm mostrado um grande potencial 
para aproveitamento do híbrido interespecífico Elaeis guineensis x Elaeis olerifera e, 
para esse fim, estratégias de intercâmbio de germoplasma de caiaué do Brasil e outros 
países produtores de dendê têm sido incrementadas.

• Repolho (Brassica oleracea var. capitatà)
Existe uma grande variação entre os híbridos intervarietais de repolho com 

relação ao rendimento, maturação, qualidade etc. A produção de híbridos em repolho 
torna-se possível graças à existência de um sistema de alelos múltiplos (Sp S2, S3, ...) 
que conferem auto-incompatibilidade (tipo esporofítica). Assim, um genótipo SLS2 
não se autofecunda e tampouco cruza com outra planta do mesmo genótipo. O 
primeiro passo em um programa de obtenção de híbridos é a identificação de linhas 
(obtidas por autofecundação no estágio de botão), que diferem quanto aos genes de 
incompatibilidade (ex: x S3S4). O cruzamento se dá naturalmente entre duas
linhas auto-incompatíveis, sendo que ambas as linhas produzem sementes híbridas 
(Figura 7). No Brasil já se cultivaram híbridos de origem japonesa (ex. Matsumaki- 
Riso e Shikidori) e híbridos intervarietais locais (ex. Repolho Louco x var. Sebastião 
Garcia).

Resultados sobre o potencial de híbridos e variedades de repolho com potencial 
para o cultivo de verão foram apresentados por Ikuta etal. (1965) e são resumidos na 
Tabela 7. O peso médio de cabeças variou de 464g (Tokinashi-Riso) a 3.222g 
(Sabauna). Outras características como precocidade e resistência a doenças 
(Xanthomonas sp. e Pseudomonas sp.) foram avaliadas e também mostraram grande 
variabilidade.

FIGURA 7. Ilustração de um campo de produção de sementes híbridas em repolho.

Inflorescência 
composta

Campo de produção de sementes
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TABELA 7. Peso médio (g) de cabeças de variedades e híbridos de repolho.

Cultivar Tipo Peso* Cultivar Tipo Peso*

BANCHU-RISO H 630 AK1MAKI-CHU-SOSEI H 1176

SOSEI-RISO H 850 AKI-SOSEY H 1096

SHIKI-RISO H 474 LOUCO MOGI DAS CRUZES VB 1414

UJI-ICHIGO H 1442 UJI-MIDOR1 H 1226

NATSUMAKI-BANSHUM H 978 HAIATORI-GUMARI H 1538

NATSUMAKI-RISO H 764 ICHIGO H 1732

BANKAMARI-SHIGATSUDORI H 1052 YOSHIN-1 H 1278

SHIKIDORI H 678 OITA-SHOKAMIAKI-ICHIGO VJ 1214

NATSUMAKI-NIGATSUDORI H 660 YOSHIN-2 VJ 1300

CHUSEI H 1310 HATSUAKI-TOR1 H 1952

TOKINASHI-RISO H 464 OITA-SHOKAMAKI-NIGO VJ 1324

TOKUSHIN VJ 974 YOSHIN-3 VJ 1384

KUROBA-CHUSEI-B H 812 SABAUNA VJ 3222

YOSHUM H 936 NAMBU-WAKAGOMA VJ 1258

AKIMAKI-CHUSE1 H 1222 KUKO-109 H 1494

TOP H 1524 GOMARU H 1260

MIYOSHI-KAHO VJ 1214 HAYATORI-GOGO H 1516

KUKAMOTO-NATSUMAKI H 1412 AKIMAKI-SOSEI H 1160

NEW TOP H 1578 KUKO-103 H 1114

LOUCO-PIRACICABA VB 1226 KUKAMOTO-KATSUMAKI H 1048

• Couve-flor (Brassica oleracea var. botrytis)
Da mesma maneira que o repolho, a couve-flor apresenta sistema de auto- 

incompatibilidade, o que possibilita a produção de semente híbrida. Pela utilização 
de plantas auto-incompatíveis, a produção de semente híbrida torna-se um processo 
economicamente viável pelo seu alto rendimento. Os cruzamentos ocorrem 
naturalmente nos campos de produção de sementes, as quais são colhidas em ambos 
os genitores. Na Tabela 8 são apresentados resultados de avaliação de variedades e 
híbridos de couve-flor.

H - híbridos de origem japonesa; VJ - variedades de origem japonesa; VB - variedades brasileiras. 
*Peso médio de parcelas com 20 plantas em três repetições. Fonte: Ikuta et al. (1965)

EKO H 878 C.M. H 678

SHINSHU H 1244 SIM-YOSHIN VJ 1078

KUROBA-CJUSEI-A H 808 SOSEI-MARU H 648

ROKUMARU H 1424 SOSEI H 1412

CABBAGE H 1048 KUKAMOTO-KATSUMAKI-2 H 960

HIGH-CROP H 1654 YOSHIN-4 H 1390

SHOISHU H 1402 YOSHIN-5 VJ 1696
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TABELA 8. Peso médio de “cabeças” (inflorescência) e porcentagem de cabeças boas (CB: tipo aceitável no 
mercado) em variedades e híbridos de couve-flor.

•Fonte: Disciplina Melhoramento de Hortaliças (Dr. Marcílio Dias). Departamento de Genética, ESALQ/USP.

População %CB Peso médio (g)

YAMAGUSHI x PIRACICABA 97,1 871
CAMPINAS x PIRACICABA 90,1 1142
TERESÓPOLIS x PIRACICABA 89,9 936
NAKAMURA x PIRACICABA 88,9 1099
HORÁCIO NEVES x PIRACICABA 84,1 1026
YAMADA x PIRACICABA 66,7 569
PIRACICABA 63,8 400
HOMJO x PIRACICABA 32,0 927
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1. GENERALIDADES

Endogamia é o cruzamento entre indivíduos aparentados e pode ocorrer 
naturalmente em muitos organismos. As chamadas espécies autógamas (ex: feijão, 
soja, arroz) apresentam o máximo grau de endogamia que é a autofecundação, a qual 
literalmente representa o cruzamento de um indivíduo com ele mesmo, o que reflete 
o máximo grau de parentesco. Por outro lado, a endogamia ocorre com muito menor 
intensidade nas chamadas espécies alógamas, com taxa de cruzamento >95%. Algumas 
espécies de plantas (ex: algodão e sorgo) apresentam taxas intermediárias de endogamia. 
De qualquer modo, a autofecundação só pode ocorrer nos organismos bissexuados, 
tais como as plantas hermafroditas — órgãos masculino e feminino na mesma flor — e 
as monóicas — órgãos masculino e feminino na mesma planta porém em órgãos 
separados (Figura 1).

Nas espécies dióicas (plantas dióicas e animais em geral) a reprodução só 
se processa por cruzamento e não há possibilidade de autofecundação. Nestas 
espécies a endogamia só pode ocorrer por cruzamento direto de indivíduos 
aparentados ou cruzamentos continuados em populações pequenas. Em 
populações pequenas existe maior probabilidade de cruzamento entre indivíduos 
aparentados. Entretanto, em espécies de plantas panmíticas nas quais a polinização 
é ao acaso, as plantas são polinizadas por uma nuvem de pólen que provém 
literalmente de toda a população, mas não se identifica exatamente cada um dos 
pais doadores de pólen. Neste caso, talvez seja impróprio referir-se a cruzamento 
entre parentes, pois o parentesco não é revelado; entretanto, o parentesco está 
implícito, desde que há probabilidade de um indivíduo (fêmea) receber genes 
que provêm de um ancestral comum, que, em última análise, é o que define 
endogamia.

Planta monóicaFlor hermafrodita

FIGURA 1. Representação esquemática de uma flor (planta) hermafrodita e de uma planta monóica.
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A endogamia é considerada, em muitos casos, como indesejável, 
principalmente nas populações panmíticas. Isto porque a endogamia conduz à 
homozigose e, nestas populações, existem genes recessivos deletérios que, quando 
em homozigose, causam prejuízo à fisiologia da planta ou do animal, diminuindo o 
seu valor fenotípico. Os genes deletérios são genes defectivos que diminuem ou 
bloqueiam passos metabólicos importantes para a fisiologia do organismo. Em casos 
extremos, tais genes podem ser semiletais (os indivíduos se desenvolvem mas perecem 
antes do tempo normal) ou letais (morte do indivíduo na fase inicial). Um exemplo 
de gene letal é o albinismo em milho, causado pelo gene recessivo a , sendo que uma 
planta homozigota (aa) é completamente desprovida de pigmento (clorofila); as folhas 
são brancas e a plântula sobrevive somente por uns poucos dias, enquanto houver 
reservas da semente.

Por outro lado, em muitos esquemas de melhoramento a endogamia é 
necessária ou mesmo um processo auxiliar para se atingir o objetivo desejado. Nas 
espécies autógamas tais como o trigo, a soja e o feijão, o objetivo do melhoramento 
é quase sempre a obtenção de linhas puras (homozigóticas). Nestes casos, a endogamia 
é natural pois as plantas se autofecundam naturalmente. Nas espécies de plantas 
alógamas, os tipos endogâmicos podem ser utilizados de diversas formas no 
melhoramento, tal como a utilização de progênies (obtidas de uma autofecundação), 
como unidade de seleção e/ou unidade de recombinação nos esquemas de seleção 
recorrente; ou a utilização de linhas puras, obtidas por autofecundação artificial 
sucessiva, para a obtenção de híbridos de linhagens (Figura 2).

Em animais, a endogamia também pode ser de interesse do melhoramento. 
Por exemplo, no desenvolvimento de uma nova raça, predominantemente 
homozigótica e com características definidas, pode-se utilizar endogamia branda para 
atingir-se o grau de homozigose desejada.

Em resumo, o melhoramento de plantas e de animais busca a obtenção de 
genótipos desejáveis e quando tais genótipos são os homozigóticos (linhas puras em 
plantas, raças em animais) ou requerem homozigose em uma fase intermediária 
(seleção recorrente com endogamia, obtenção de híbridos de linhagens) então a 
endogamia tem o seu papel.

So S] S2 S} S4 S5 S6 = Linha puraS

FIGURA 2. Representação do porte da planta de milho na população não endógama (So) e em gerações 
sucessivas de autofecundação (S] , S2 , ...).
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1. COEFICIENTE DE ENDOGAMIA

Quando estudamos a endogamia ou a utilizamos no melhoramento, não é 
suficiente apenas entender o seu significado, mas é também importante saber 
quantificá-la e conhecer os seus efeitos sobre os indivíduos e as populações.

A medida mais comum da endogamia é o coeficiente de endogamia (F) 
introduzido por Sewal Wright em 1922 e reparametrizado por Malécot em 1949- A 
definição de Wright se baseia no conceito de correlação entre gametas que se unem e 
que provêm de pais consangüíneos, sendo o indivíduo um membro da população 
sob análise. A definição de Malécot expressa o coeficiente de endogamia em termos 
de probabilidade e se aplica a um único indivíduo.

Coeficiente de Endogamia: Wright

Coeficiente de endogamia (F) de um indivíduo na população é o 
coeficiente de correlação entre gametas que se unem

Coeficiente de Endogamia: Malécot

Coeficiente de endogamia (F) é a probabilidade de dois alelos 
em um determinado loco serem idênticos por descendência

Dois alelos são considerados idênticos por descendência se eles forem cópias 
idênticas de um gene que existia em um ancestral comum. Para melhor compreensão 
da definição dada por Malécot, considere-se o seguinte esquema genealógico 
(Figura 3):

A ■■

FIGURA 3. Esquema genealógico do cruzamento de meios-irmãos (B, e B2) com ancestral comum em 
A, originando o indivíduo I com probabilidade Pr de homozigose por descendência.

No esquema acima (ver figura à esquerda), os indivíduos B e B2 não são 
endógamos, mas são parentes (meios-irmãos). O cruzamento B! x B2 é que resulta na 
endogamia ou consangüinidade; o indivíduo I, que representa a descendência daquele 
cruzamento, é endógamo. Na figura ao centro, representa-se a probabilidade de o 
indivíduo I ser portador de dois alelos (cinza) que são cópias idênticas de um alelo
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que existia em um ancestral comum (A); o valor y que acompanha cada seta representa 
a probabilidade de um ascendente (ex. A) passar aquele alelo (cinza) para o descendente 
(ex. B^. Multiplicando-se todas as probabilidades, verifica-se que a probabilidade de 
o indivíduo I ser homozigoto (por descendência) para o alelo cinza é de ( )4 = jg •
Aplica-se o mesmo raciocínio na figura à direita e verifica-se que a probabilidade de 
o indivíduo I ser homozigoto (por descendência) para o alelo preto é de ( 2 )4 = fg • 
Portanto a probabilidade de o indivíduo I ser homozigoto (por descendência) para 
qualquer dos alelos é + Tó = 8 = ( 2 Neste exemplo, o coeficiente de 
endogamia (F) é i = 0,125, significando que a probabilidade de o indivíduo I ser 
homozigoto (por descendência) é de 12,5%. Conseqüentemente, a probabilidade de 
o indivíduo não ser homozigoto por descendência é de . Nesta probabilidade 
incluem-se heterozigotos e outros homozigotos que não por descendência, sendo 
estes chamados de homozigotos em estado; por exemplo, o indivíduo pode ter o 
genótipo AA mas os dois alelos não provêm de um mesmo ancestral comum.

O expoente 3 na equação tem um significado prático: ele representa o número 
de ancestrais no esquema genealógico. Assim, para esquemas simples a fórmula do 
coeficiente de endogamia é expressa por F( = ( y )n. Esta fórmula é válida quando o 
ancestral comum não é endógamo (FA = 0) ; nos casos em que FA > 0 , ou seja, o 
ancestral comum já exibe um certo grau de endogamia, esta probabilidade é adicionada 
na descendência. A fórmula geral é

F, = ( 2 )" (1+Fa); sendo 0 < FA < 1.

Note-se que, para que haja possibilidade de um indivíduo ser homozigoto 
por descendência, ele deve receber genes que provêm de um ancestral comum por 
dois caminhos diferentes. No esquema onde se utilizam setas para representar um 
esquema genealógico, o ancestral comum é o indivíduo onde a seta muda de sentido 
(do sentido horário para o anti-horário, ou vice-versa). O ancestral comum mais os 
outros ancestrais que completam o esquema genealógico perfazem um percurso. Em 
cada percurso só existe um ancestral comum, mas um ancestral comum pode participar 
em mais de um percurso. Deste modo, em um complexo esquema de cruzamentos 
para se chegar ao indivíduo I, podem existir vários percursos, cada um com o seu 
ancestral comum. Exemplo (Figura 4):

FIGURA 4. Genealogia do indivíduo endógamo (I) com dois ancestrais comuns (M e N).
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Neste caso, existem dois ancestrais comuns: M eN; significa que I pode ser 
homozigoto para alelos que vêm de M ou para alelos que vêm de N. As respectivas 
probabilidades são calculadas separadamente:

F( = ( ^ )3 0+Fa) = | > para o percurso PMO

F, = ( )3 (1+Fa) = | , para o percurso PNO

Portanto, FI=|+1 = -| = 0,25

Em geral para se determinar F em um sistema genealógico, segue-se o roteiro 
seguinte:

a) Identificar os ancestrais comuns; podem ser sublinhados para sua fácil visualização.
b) Estabelecer os percursos que passam por cada um dos ancestrais comuns; um 

mesmo percurso não pode passar duas vezes por qualquer ancestral.
c) Determinar o número n. (número de ancestrais) em cada percurso.
d) Conhecer o coeficiente de endogamia (F ) de cada um dos ancestrais comuns.
e) Aplicar a fórmula: F, = X ( f )"' (1 + FAi)

Os exemplos da Figura 5 mostram os passos para o cálculo do coeficiente de 
endogamia.

(I) (II)

Bi

AiX/ X

I

D! D2

I
FIGURA 5. Exemplos de esquemas genealógicos em sistema irregular de endogamia.

Exemplos:

Exemplo (I):
Percurso Probabilidade

C.B.A.B.C, ( - )5 = —v 2 1 32

c,bab3c2 k 2 ' 32

c&c2 1 2 ' 8

.-. F = JL + _L
1 32 32

4' à -0’1875

Exemplo (II):
Percurso Probabilidade

d,c2bAb,c,d2 (j)7=

D.c^c.D, (y)’=i

D,£,D2 (1)3 = (1+Fci)=1(1+1)=^

9 23
64 128 = 0,1797
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Para melhor compreensão da definição de Wright para o coeficiente de 
endogamia, considere-se uma população panmítica com as frequências alélicas p(A) 
e q(a). A população em equilíbrio terá o seguinte arranjo genotípico: (pA + qa)2 = 
p2 AA + 2pq Aa + q2 aa. Esta é a população base ou população de referência, na qual 
não existe endogamia. Suponha-se que nesta população não endógama passe a ocorrer 
endogamia (cruzamento não ao acaso) com um coeficiente de endogamia médio de 
E A nova estrutura da população, agora sob endogamia, é delineada do seguinte 
modo: se a probabilidade de um indivíduo possuir um alelo A é p e se a probabilidade 
de este indivíduo possuir dois alelos idênticos por descendência é F, então a 
probabilidade de os dois alelos idênticos por descendência serem A é Fp. A 
probabilidade de dois alelos de um indivíduo não serem idênticos por descendência 
é 1- F, sendo p2 : 2pq : q2 a proporção esperada para os genótipos AA, Aa e aa, 
respectivamente. Portanto, a estrutura da população sob endogamia será:

F(pAA + qaa)+(l — F)(p2 AA + 2pq Aa + q2aa) = (p2 + Fpq)AA + 2(1-F)pq Aa + (q2 + Fpq) aa

O coeficiente de endogamia (F) para a população foi denominado por Wright 
de índice de fixação (de onde vem o símbolo F). Do mesmo modo, a proporção 1-F 
= P foi denominada de índice depanmixia.

Na população endógama ocorre um aumento de homozigose e uma 
diminuição de heterozigose, em comparação com a população panmítica. O 
decréscimo de heterozigose ocorre na proporção de P = 1-F e a população totalmente 
endogâmica (F= 1) se reduz a uma mistura de linhas puras AA e aa nas proporções 
(p2+pq)= p(p+q)= p e (q2+pq) = q(p+q)=q, respectivamente. Porém, uma geração de 
panmixia remove o acúmulo de homozigose.

Tome-se X e Y como variáveis aleatórias representando os gametas masculinos 
e femininos na população, com valores arbitrários de 1 para ocorrência do alelo A e 
0 para ocorrência do alelo a. A união dos gametas sob endogamia resulta na seguinte 
estrutura populacional:

Y A a Total
X (D (0)
A (D p2 + Fpq (1 - F)pq P
A (0) (1 - F)pq q2 + Fpq q

Total P q 1

Deste quadro, obtêm-se:

Médias........................................... mx = my = p(l) + q(0) = p

Variâncias........................................ o*  = Oy = P ~ P? = pU"P) = Pfi

Covariância.................................... COVXY = p2 + Fpq — p2 = Fpq

Coeficiente de correlação............ p = = F
vctx-cty
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Observação:

As fórmulas de média, variância e covariância são aquelas apropriadas para dados 
classificados, ou seja, my = Zf. Y.; Oy = Zf. Y2 — my ; covxy = Z f. X.Y. — mxmy

3. SISTEMAS DE ENDOGAMIA

Os exemplos até agora apresentados referem-se ao cálculo do coeficiente de 
endogamia em qualquer sistema genealógico; podem, assim, ser chamados de sistemas 
irregulares de endogamia. Quando se utiliza a endogamia de maneira sistemática, 
repetindo-se a cada geração o mesmo sistema de cruzamento da geração anterior, 
então pode-se denominar de sistemas regulares de endogamia. Dentre estes, alguns 
serão apresentados neste capítulo.

3.1 SISTEMA DE AUTOFECUNDAÇÓES SUCESSIVAS

Este é o sistema natural de reprodução nas espécies autógamas, mas pode ser 
aplicado artificialmente em algumas espécies alógamas bissexuadas como o milho. 
No caso específico da autofecundação, como sistema de endogamia, a população 
atinge rapidamente um alto grau de homozigose, conforme se pode verificar pelo 
diagrama da Figura 6 que mostra o efeito de auto fecundações sucessivas a partir de 
um indivíduo heterozigoto para um dado loco.

O diagrama da Figura 6 mostra que, por exemplo, com duas autofecundações, 
75% das plantas serão homozigóticas (BB ou bb), para um determinado loco; ou 
que uma determinada planta deve apresentar cerca de 75% de seus genes em 
homozigose. O diagrama mostra também que a proporção de heterozigotos diminui 
pela metade em cada geração de autofecundação e tende a zero para um número 
crescente de gerações. Se considerarmos dois locos, vemos que após uma 
autofecundação, a população apresentará 25% de indivíduos completamente 
homozigóticos.

Geração
Bb0

% Homozigose
Õ~

1

2

50

75

100

FIGURA 6. Efeito da autofecundação na frequência de homozigotos e heterozigotos.
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Para um número qualquer (n) de locos inicialmente em heterozigose, depois 
de m gerações de autofecundação a proporção esperada de indivíduos comple
tamente homozigóticos é dada por [l-( y )m]n. A Tabela 1 mostra a probabilidade 
de homozigose para um número variável de locos após sucessivas autofecundações.

A Figura 7 mostra graus de homozigose na população em diferentes gerações 
de autofecundação.

Os valores percentuais na Figura 7 representam 100 (1-F), sendo F os valores 
mostrados na Tabela 6.

Pela Tabela 1 verifica-se claramente que a autofecundação conduz

Gerações
FIGURA 7. Proporção de homozigose na população para 

diversos números (n) de locos em sucessivas gerações 
de autofecundação.

uma população rapidamente à 
homozigose, mesmo para um 
grande número de locos 
inicialmente em heterozigose. 
O resultado final é que a 
autofecundação conduz a uma 
população homozigótica, mas 
não geneticamente homogênea, 
pelo fato de que populações 
assim obtidas são constituídas 
por diferentes tipos de homo- 
zigotos, ou diferentes linhas 
puras.

A proporção de homozigose 
esperada por autofecundações 
sucessivas a partir de um indivíduo 
heterozigoto, equivale ao coeficiente 
de endogamia (F), por definição (ver 
Figura 8).

gerações de autofecundação (m).
TABELA 1. Probabilidade* de homozigose em todos os locos para diferentes números de locos (n) e de

N° de 
gerações

Número de locos segregantes

1 2 3 4 5 10 20 . n

1 50,0 25,0 12,5 63 3,1 0,1 <10-4 n-(|)r

2 75,0 56,3 42,2 31,6 23,7 5,6 0,3

3 87,5 76,6 67,0 58,6 51,3 26,3 6,9

4 93,8 87,9 82,4 77,2 72,4 52,4 27,5 [i-(|)T

5 96,9 93,8 90,9 88,1 85,3 72,8 53,0 [L(|)T

10 99,9 99,8 99,7 99,6 99,5 99,0 98,1 [i-(|)ior

i ;

m [1-(|)“F 1’ [1-(|)"14 [l-(|)"ls p° [!.(!)«]» .

tProbabilidade expressa em percentagem; fórmulas nas marginais devem ser multiplicadas por 100.
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Indivíduos
Geração de 

autofecundação
F

% homozigose

A 0 0

B
1 '4

C 2

D
3

i n
n

FIGURA 8. Coeficientes de endogamia em gerações sucessivas de autofecundação.

Se a planta original já for endogâmica, então F„ = 1 - ( )n [1 -F ]

3.2 CRUZAMENTOS SUCESSIVOS ENTRE IRMÃOS GERMANOS

Depois da autofecundação, este é o sistema que leva mais rapidamente à 
homozigose. Pode ser aplicado em animais, nos quais não é possível a autofecundação. 
O esquema de cruzamento entre irmãos germanos é mostrado na Figura 9.

Pais F = 0

Irmãos germanos.................. F = 0

Ü! , D2

1X1
Ei E2

FIGURA 9. Coeficientes de endogamia em gerações sucessivas de cruzamento entre irmãos germanos.
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A equação de F para cruzamento entre irmãos germanos também pode ser 
representada como segue:

Geração Código (t)

A 0
B 1
C 2
D 3
E 4
F 5

3.3 CRUZAMENTOS SUCESSIVOS ENTRE MEIOS-IRMÃOS

Trata-se de um sistema pouco utilizado na prática, mas viável teoricamente. 
O esquema de cruzamentos entre meios-irmãos é mostrado na Figura 10.

A fórmula geral para endogamia gerada por cruzamentos entre meios irmãos é:

F = 1 [1 + 6F + F ]t g L t-1 t-2J

FIGURA 10. Coeficientes de endogamia em gerações sucessivas de cruzamento entre meios-irmãos.

3.4 RETROCRUZAMENTOS SUCESSIVOS

Sucessivos retrocruzamentos também conduzem à homozigose (ver Figura 11).
A fórmula geral para o coeficiente de endogamia em retrocruzamentos 

sucessivos é:
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Para os quatro sistemas regulares de endogamia até agora vistos, os coeficientes 
de endogamia para as gerações subsequentes são dados na Tabela 2.

TABELA 2.Coeficientes de endogamia em gerações subsequentes sob quatro sistemas de endogamia.

Geração Autofecundação Irmãos germanos Meios-irmãos Retrocruzamento
0,50000 0,00000 0,00000 0,00000 ilf

2 0,75000 0,25000 0,12500 0,25000
0,87500 0,37500 0,21875 0,37500

4 0,93750 0,50000 0,30469 0,43750

nwin 0,96875 0,59375 0,38086 0,46875 |

6 0,98438 0,67188 0,44873 0,48438

MHMII 0,99219 0,73438 0,50916 0,49219 "11

8 0,99609 0,78516 0,56296 0,49609
0,99805 0,82617 0,61086 0,49805 |

10 0,99902 0,85938 0,65352 0,49902
0,99951 0,88623 0,69150 0,49951 ]

12 0,99976 0,90796 0,72531 0,49976
0,99988 0,92554 0,75542 0,49988 J

14 0,99994 0,93976 0,78223 0,49994
■ 15 0,99997 0,95126 0,80610 0,49997 1 ]

16 0,99998 0,96057 0,82735 0,49998
17 0,99999 0,96810 0,84628 0,49999 Í ]

18 1,00000 0,97419 0,86313 0,50000
1,00000 0,97912 0,87813 0,50000 ]

20 1,00000 0,98311 0,89149 0,50000

FIGURA 11. Coeficientes de endogamia em gerações sucessivas de retrocruzamento.
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É importante ressaltar que o coeficiente de endogamia é calculado a partir de 
uma determinada geração onde se considera ausência de endogamia (F=0). Deste 
modo, a geração ou população de referência deve ser estabelecida para cálculos de 
coeficientes de endogamia. Por exemplo, a geração F? do cruzamento de duas linhagens 
pode ser considerada endogâmica (F=0,5) em relação à geração F ; mas não 
endogâmica (F=0) em relação a ela mesma, sendo ela própria a população de referência 
onde as freqüências dos homozigotos obedecem as relações do equilíbrio de Hardy- 
Weinberg.

4. IMPORTÂNCIA E CONSEQÜÉNCIAS DA ENDOGAMIA

Como já exposto, o coeficiente de endogamia indica a probabilidade de um 
indivíduo ser homozigoto por descendência; portanto, equivale à probabilidade 
mínima de ele ser simplesmente homozigoto. Assim, considerando apenas um loco e 
toda a população, F indica a proporção esperada de indivíduos (plantas ou animais) 
homozigóticos naquele loco. Por exemplo, em uma geração F2, sob autofecundação 
F=0,5 , indicando que existe 50% de probabilidade de um indivíduo ser homozigótico 
para o loco em questão; ou, espera-se, em média que 50% dos indivíduos sejam 
homozigóticos. Ao mesmo tempo, F também indica a proporção de homozigose 
esperada no indivíduo. Por exemplo, um reprodutor com F = 0,20 significa que 
entre todos os seus genes, espera-se que 20% estejam em homozigose. Um outro 
reprodutor com valor fenotípico semelhante e com F = 0,80 seria preferível ao primeiro 
porque, sendo mais homozigótico, teria uma progênie mais uniforme. Esta situação 
é ilustrada na Tabela 3, comparando-se a progênie de um reprodutor para um gene 
favorável em homozigose e em heterozigose, quando em cruzamento com fêmeas 
individuais ou em cruzamento ao acaso com a população.

A ilustração na Tabela 3 serve para mostrar que a descendência de um 
reprodutor é mais heterogênea para os locos em heterozigose e daí a razão de esperar- 
se progênie mais uniforme nos reprodutores com maior coeficiente de endogamia.

Já foi mencionado que a endogamia pode ser utilizada para o desenvolvimento 
de linhas puras (homozigóticas) para fins de desenvolvimento de híbridos. A 
endogamia por si não promove nenhum melhoramento, mas simplesmente causa 
uma reorganização na população, permitindo o aparecimento dos tipos homozigóticos 
os quais podem ser mais ou menos desejáveis; a seleção deve ser aplicada para fins de 
melhoramento. Exemplo com dois locos:

AaBb autofecundações sucessivas => AABB : AAbb : aaBB : aabb

TABELA 3. Proporção genotípica na progênie de um reprodutor macho para o caso de um gene favorável 
dominante em homozigose (/L4) e em heterozigose (Aa), em cruzamento com fêmeas 
individuais ou cruzamento ao acaso com a população em equilíbrio de Hardy-Weinberg.

Genótipo 
do macho

Genótipo na fêmea Proporção gamética na população

AA Aa aa p(A) qW

AA AA AA+Aa Aa P (A4) q (Aa)

Aa AAsAa AA+Aa+aa Aa\aa p (AA) + p(Aa) q (Aa) + q(<w)
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Observa-se que, por autofecundação, são geradas diferentes linhas puras. 
A endogamia também pode ser utilizada como teste de progênie nos esquemas 
de melhoramento. Em plantas, podem ser utilizadas progênies endogâmicas 
(S] , S2, ... ) nos esquemas de seleção recorrente. Em animais, pode-se provocar a 
endogamia para fins de detecção de genes indesejáveis nos reprodutores. Por exemplo, 
um gene recessivo letal (a) pode ocorrer com freqiiência muito baixa e o seu 
aparecimento em homozigose na população também será raro. Deste modo, um 
reprodutor heterozigoto (Aa) dificilmente revelará que é portador do gene letal em 
cruzamentos ao acaso na população. Porém, em cruzamento com suas próprias filhas, 
aumenta a chance de aparecimento do homozigoto letal.

5. DEPRESSÃO POR ENDOCAMIA

Pai Fêmeas Filhas Netas (Pai x Filhas)
Aa AA AA AA+ AA+Aa+Aa

AA AA AAs AA+Aa+Aa
AA Aa A4+/D+ Aa roa
AA AA AA+ AA+Aa+Aa
AA Aa AA+Aa+ Aa +aa
AA Aa AA+Aa+ Aa +aa

Neste esquema, aparecem -■ ou 3 letais (aa) 
8 em 24 descendentes.

O fenômeno conhecido como depressão por endogamia ocorre universalmente 
nos reinos animal e vegetal. A depressão propriamente dita é uma diminuição na expressão 
de caracteres quantitativos, em decorrência do aumento de homozigose causado pela 
endogamia.

Já foi comentado que existem genes recessivos deletérios que, em homozigose, 
causam forte redução na expressão de caracteres. Alguns genes recessivos podem ter efeitos 
ainda mais drásticos, como são os genes letais e os subletais que causam a morte do 
indivíduo. Os primeiros estudos sobre endogamia admitiam que a depressão era causada 
por aqueles genes deletérios que, individualmente, causam grande efeito no fenótipo. 
Mais tarde, foi reconhecido que a depressão também é causada pela homozigose de genes 
recessivos de efeitos pequenos e quantitativos e que não são reconhecidos visualmente por 
seus efeitos individuais, mas sim pelo resultado conjunto. Assim sendo, a ocorrência da 
depressão não necessariamente significa a presença de genes deletérios de efeitos fortes, 
embora a sua presença sempre contribua para reforçar a depressão. O exemplo a seguir 
ilustra a presença de depressão em gerações sucessivas de autofecundação.

Genótipos Valor genotípico
Frequências genotípicas

s„ S, s, S
1 3 7 1

BB 10 4 8
1
4

16 *

1
8 *

2
Freqiiência dos

Bb 10
1
2 0

heterozigotos 
tende a zero

1 3 7 1
bb 2 4 8 16 * 2

Média: 8,0 7,0 6,5 6,0
*- DEPRESSÃO * *
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A depressão por endogamia também pode ser melhor compreendida segundo 
um modelo biométrico, como o seguinte:

bb p Bb BB
—I---------------- 1  ---------- 1

No modelo considera-se um loco com os seus efeitos de homozigotos e do 
heterozigoto; p equivale à média dos dois homozigotos (bb e BB); a é a metade da 
diferença dos dois homozigotos; d é um desvio do heterozigoto em relação à média e 
mede o efeito de dominância. Sob ausência de dominância d = 0 e os efeitos genéticos 
são estritamente do tipo aditivo. O efeito de dominância pode se manifestar em 
diversos níveis: dominância parcial (0 <d <a), dominância completa (d = a) ou 
sobredominância (d > a).

Para uma população em equilíbrio de Hardy-Weinberg, a média populacional 
referente a um loco é: rn, = p + (p-q)a + 2pqd , sendo p e q as frequências dos alelos 
B e b, respectivamente. A quantidade (p-q)a é a contribuição líquida dos homozigotos 
como desvios da média (m) e a quantidade 2pqd representa a contribuição dos 
heterozigotos. A representação para um caráter quantitativo controlado por muitos 
genes fica:

m; = p*  + a*  + d*

sendo p*  um referencial para a média dos homozigotos de todos os locos; a*  = 
X (p. — q.) a. e d*  = 2 L, p.q.d, ; o índice refere-se ao loco i. Sob endogamia, a 

contribuição dos heterozigotos diminui na proporção de F (coeficiente de endogamia) 
e a média da população endogâmica é representada por

m; = |i*  + a*  + (l-F)d*

de tal maneira que para F=1 (população totalmente homozigótica) a contribuição 
dos heterozigotos é nula e, portanto, d*  representa a total depressão por endogamia. 
Para F = 1, = p*  + a*,  representa a média esperada de uma amostra aleatória de
linhagens totalmente homozigóticas extraídas da população.

Com uma geração de autofecundação, a média populacional para F = 1 é

Assim, dispondo-se das médias da população não endógama ( m' ) e da 
população com uma geração de autofecundação ( m[ ), podem ser estimadas as 
quantidades

p*  + a*  = 2 m{ - m' d*  = 2 ( m’ - m; )e
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Estas quantidades podem ser estimadas para qualquer nível de endogamia, 
ou seja:

|1*  + a*  = - [ mt*-(1-F)  m; ] e d*  = - ( m; - m,* )

6. ENDOGAMIA DEVIDA AO TAMANHO DE POPULAÇÕES

Nas populações, a endogamia pode ocorrer em conseqüência de duas causas:

a) população não 100% panmítica, mas sob uma certa taxa de autofecundação natural;
b) tamanho reduzido de população conduz à endogamia como conseqüência da deriva 

genética.

A estrutura de populações, segundo o princípio de Hardy-Weinberg, pode 
ser delineada como mostra a Tabela 4.

Nas populações naturais existe uma relação direta do coeficiente de endogamia 
(F) com a taxa de cruzamento. Assim, sendo w a taxa de endogamia (autofecundação), 
tem-se:

2 —w

Por exemplo, para 50% de autofecundação natural, tem-se F = 0,5/(2-0,5)= 0,33; 
ou seja, a população entra em equilíbrio com 33% de homozigose.

Quando se reduz o tamanho da população de uma para outra geração, perde- 
se a representatividade da população original, porque as frequências gênicas não 
representam convenientemente as frequências originais por uma mera deficiência de 
amostragem (ver Figura 12).

Nota-se que as freqüências gênicas variam nas subpopulações e a este fenômeno 
se chama deriva genética e é conseqüência da redução do tamanho nas subpopulações. 
É claro que se as subpopulações tivessem tamanho suficientemente grande, as 
freqüências gênicas seriam quase iguais às da população original e daí não haveria 
deriva. A deriva se quantifica pela variância da freqüência gênica ( &p) que mede a 
dispersão da freqüência gênica em torno da freqüência original. Como a freqüência 
gênica segue a distribuição binomial, tem-se

ctp = ——21 ; sendo n o tamanho da amostra; para n suficientemente 
n

grande, tem-se &p ~ 0.

situações de endogamia.
TABELA 4. Estrutura genética de uma população para um loco com dois alelos (B,b) sob diferentes

Genótipos

Freqüências genotípicas
Não endógama Parcialmente endógama 100% endógama

BB p2 + Fpq p2 + pq = p J 1
Bb 2pq 2pq - 2Fpq —

■K’ bb q2 q2 + Fpq q2 + pq = q
Nos três casos a população pode permanecer em equilíbrio nas respectivas freqüências
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FIGURA 12. Representação esquemática da oscilação da freqüência gênica (números hipotéticos) entre 
subpopulações derivadas de uma mesma população.

7. TAMANHO EFETIVO POPULACIONAL

Quando se reestrutura uma população totalmente panmítica em 
subpopulações de tamanho N, duas conseqüências são inevitáveis: a deriva genética, 
caracterizada pela variação da freqüência gênica entre as subpopulações; e a endogamia, 
caracterizada pelo aumento na freqüência dos homozigotos, em média nas 
subpopulações, em relação à população original. O aumento na freqüência dos 
homozigotos, em conseqüência da redução do tamanho populacional, é medido pelo 
coeficiente de endogamia (F), o qual tem relação direta com o tamanho nas 
subpopulações, ou seja, F = . Por exemplo, tomando-se uma amostra aleatória de
subpopulações de tamanho N=5, espera-se, em média, um aumento de homozigose 
equivalente a F= 0,10.

Se o tamanho reduzido nas subpopulações permanecer durante várias gerações, 
a endogamia é cumulativa, ou seja a freqüência de homozigotos aumenta 
continuamente segundo a relação

F( = + [1 - qh- ]Ft p sendo t a geração sob consideração.

Tais situações são válidas somente para um sistema de reprodução totalmente 
penmítico, onde uma certa taxa de autofecundação é esperada. Nos esquemas de 
seleção recorrente, emprega-se a recombinação dos indivíduos selecionados através 
de intercruzamento. No caso de indivíduos monóicos são possíveis N(N-l) 
combinações entre os N indivíduos, evitando-se a autofecundação. O coeficiente de 
endogamia sob intercruzamento sem autofecundação é (Li, 976):

F ,= — [1 +2(N-1)F + F .]t*l  2N L ' ' t t-lJ

Os valores do coeficiente de endogamia, F e F’, para populações panmíticas 
com e sem autofecundação, respectivamente, são mostrados na Tabela 5 para dez 
gerações para vários tamanhos populacionais.
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TABELA 5. Coeficientes de endogamia em uma população panmítica com autofecundação e sem 
autofecundação para dez gerações e vários tamanhos populacionais.

Gerações

Panmixia com autofecundação (F) Panmixia sem autofecundação (F*)

Tamanho populacional Tamanho populacional

5 10 20 30 40 50 5 10 20 30 40 50

0 0.00 0,00 0.00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00

1 10,00 5,00 2,50 1,67 1,25 1,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00

2 19,00 9,75 4,94 3,31 2,48 1.99 10,00 5,00 2,50 1,67 1,25 1,00

3 27.10 14,26 7,31 4,92 3.70 2,97 18,00 9,50 4,88 3,28 2,47 1.98

4 34,39 18,55 9,63 6.50 4.91 3.94 25,40 13,80 7,19 4,86 3,67 2,95

5 40,95 22,62 11,89 8,06 6,10 4,90 32,12 17,90 9,46 6,42 4,86 3,91

6 46,86 26,49 14,09 9,59 7,27 5.85 38,24 21,80 11,66 7,96 6,04 4.86

7 52.17 30,17 16,24 11,10 8.43 6,79 43,80 25,51 13.82 9,46 7,20 5,80

8 56,95 33,66 18,33 12,58 9,57 7.73 48,86 29.05 15,92 10,95 8.34 6,74

9 61,26 36,98 20,38 14,04 10,70 8.65 53,47 32,42 17,97 12,41 9,47 7,66

10 65,13 40,13 22,37 15,47 11,82 9.56 57,66 35,63 19,97 13,84 0,59 8,57

F e F’: expressos em porcentagem.

Uma população sob completa panmixia, como uma população de milho em 
que os gametas femininos nas espigas se unem ao acaso com gametas masculinos de 
uma nuvem de pólen produzida por toda a população, é denominada de população 
idealizada, e tem o propósito de servir como referência nos casos em que os 
cruzamentos não são totalmente ao acaso. Por exemplo, considere-se uma população 
com 50 plantas, das quais 40 são tomadas como fêmeas e 10 como machos. A 
descendência deste cruzamento não será a mesma, ou não terá a mesma 
representatividade, em comparação com a situação de cruzamento totalmente ao 
acaso (panmixia) das 50 plantas. Sob completa panmixia, um conjunto de 
subpopulações de tamanho N=50 resultaria em uma certa variância da freqüência 
gênica ( CTp) e em um certo grau médio de endogamia (F = yyy = 0,01). No esquema 
de cruzamento tomado como exemplo, repetido inúmeras vezes, produziria um 
conjunto de subpopulações onde e F não são os mesmos em relação à completa 
panmixia. Assim, o tamanho efetivo populacional é definido como o número de 
indivíduos que, em sistema de completa panmixia, resultaria nos mesmos valores de 

e F que o sistema de cruzamento em consideração. No exemplo, cruzando-se 10 
machos x 40 fêmeas, resultaria em e F do mesmo valor de 32 indivíduos sob 
completa panmixia. Diz-se então que o tamanho efetivo resultante daquele cruzamento 
é N = 32.c

Nas relações entre tamanho populacional e endogamia, deve-se utilizar o 
tamanho efetivo (N) em vez do número real (N) de indivíduos sempre que o sistema 
de cruzamento não for panmixia completa.
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1. INTRODUÇÃO

Não há dúvida que entre as espécies vegetais, o milho (Zea mays L.) foi o 
que mais contribuiu para o conhecimento dos princípios fundamentais e para o 
desenvolvimento de modelos genéticos envolvendo os diversos tipos de 
cruzamentos. Segundo Hallauer & Miranda Filho (1995) os primeiros relatos 
sobre hibridação em plantas datam do final do século XVIII, mas os primeiros 
experimentos comparando plantas de milho autofecundadas e cruzadas foram 
desenvolvidos por Darwin na segunda metade do século XIX. Beal (1880) 
conduziu experimentos de hibridação em milho com vistas à utilização da semente 
híbrida em larga escala.

Shull (1908, 1909, 1910) estabeleceu, com base em resultados experimentais, 
os princípios fundamentais para o desenvolvimento de híbridos a partir de linhagens 
endogâmicas obtidas por autofecundação. Os modernos métodos de melhoramento 
de milho ainda se baseiam nos princípios de Shull. Entretanto, a utilização de híbridos 
simples (HS: linhagem x linhagem) não ofereceu perspectiva de utilização da semente 
híbrida, devido ao alto custo de produção (Hallauer, 1990). Jones (1918) sugeriu o 
uso de híbridos duplos (HS x HS), que eliminou o problema de produção da semente 
híbrida. Em seguida, iniciaram-se os programas de melhoramento de milho para o 
desenvolvimento de linhagens e produção de híbridos duplos, sendo os primeiros 
híbridos avaliados por volta de 1930 (Hallauer, 1990).

O trabalho de desenvolvimento de linhagens endogâmicas para utilização 
em híbridos não se apresenta como grande dificuldade nos programas de 
melhoramento. Como a utilização final da linhagem é em combinação híbrida, a 
sua avaliação em cruzamentos se torna necessária. Inicialmente, avaliaram-se 
linhagens elites em todas as combinações possíveis tendo em vista a identificação 
dos híbridos mais promissores. Entretanto, com o aumento da dimensão dos 
programas de melhoramento, buscaram-se alternativas para facilitar os testes de 
avaliação do valor genético das linhagens (Hallauer, 1990). Paralelamente à 
concepção e utilização do milho híbrido, desenvolveram-se metodologias para a 
avaliação do valor genético de linhagens ou genótipos. Neste contexto, dois sistemas 
de cruzamento sobressaíram no que diz respeito à sua importância e abrangência 
de sua utilização: a) cruzamento topcross-, b) cruzamento dialélico. Outros tipos de 
cruzamento podem ser mencionados:

• cruzamento na mesma geração: cruzamento fraternal ou entre irmãos, cruzamento 
entre primos, cruzamentos biparentais etc.

• cruzamento entre diferentes gerações: retrocruzamentos do tipo pais x filhos ou 
avós x netos, tios x sobrinhos.

Porém, na sequência desta apresentação somente serão abordados os dois 
esquemas de cruzamento mais utilizados, quais sejam, topcross e dialelo.
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2. CRUZAMENTO TO PC RO 55

Davis (1927) e Jenkins & Brunson (1932) introduziram o uso do esquema 
topcross para a avaliação do valor genético de linhagens em cruzamentos. Segundo 
este esquema, todas as linhagens (genótipos) de um determinado conjunto (fixo ou 
aleatório) são cruzadas com um mesmo testador e o seu valor genético é determinado 
com base em contrastes de médias (média do respectivo topcross — média geral) de 
caracteres quantitativos. Jenkins (1934) propôs métodos de predição de médias de 
híbridos duplos numa tentativa de reduzir o número de híbridos efetivamente 
avaliados em experimentos. Concluiu que o método com base na média dos híbridos 
simples não parentais em um conjunto de seis híbridos envolvendo quatro linhagens, 
foi o mais eficiente. Jenkins (1935) e Sprague (1946) sugeriram o uso de teste precoce, 
segundo o qual as linhagens são avaliadas nas primeiras gerações de endogamia, 
contribuindo para agilizar o esquema de desenvolvimento de linhagens. Todas estas 
sugestões foram muito úteis, mas o uso do esquema topcross tornou-se um processo 
padrão nos programas de melhoramento (Hallauer, 1990).

O uso do esquema topcross para a avaliação da capacidade de combinação de 
linhagens (genótipos) em cruzamento expandiu-se rapidamente e, atualmente, é 
amplamente utilizado nos esquemas de melhoramento.

2.1 ESCOLHA DO TESTADOR

Alguma controvérsia no uso do esquema topcross refere-se à escolha do testador, 
pois um determinado material pode ser um bom testador em uma circunstância mas 
não em outra. Neste aspecto, algumas variações são consideradas, tais como a base 
genética do testador (ampla vs. estreita), o grau de parentesco com o material a ser 
avaliado (aparentado vs. não aparentado), valor genético intrínseco (padrão elevado 
vs. padrão regular ou inferior). Ao longo do tempo, formulações teóricas e resultados 
experimentais serviram para esclarecer alguns pontos importantes sobre o uso de 
testadores (Hallauer & Miranda Filho, 1995).

Muitas vezes a escolha de um testador se dá de maneira totalmente empírica, 
com base na experiência e intuição do pesquisador. Os produtores de sementes utilizam 
naturalmente uma linhagem elite ou um híbrido simples conhecido como testador 
de novas linhagens, com vistas à identificação de combinações superiores para uso 
comercial. Há casos em que a existência de um híbrido simples ou uma linhagem, 
com características adequadas para utilização como fêmea nos cruzamentos, força a 
sua utilização como testador. De certa forma, o progresso no programa fica restrito 
ao desenvolvimento de linhagens ou híbridos a serem utilizados como machos 
(Miranda Filho, 1985; Hallauer, 1990). O uso de vários testadores simultaneamente 
pode melhorar a precisão da avaliação do potencial genético da linhagem mas, mesmo 
assim, persiste a dúvida sobre o grau de mascaramento do valor genético por se tratar 
de testadores de elevado padrão.

Há também situações em que o testador adequado para linhagens ou genótipos 
de uma população é naturalmente determinado, como nos casos em que se dispõe de 
um par heterótico conhecido (ex. populações BR 105 e BR 106 em milho) ou nos 
casos de seleção recorrente recíproca em que cada população é naturalmente o testador 
dos genótipos da população contrastante.
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população em equilíbrio de Hardy-Weinberg para um loco com freqüência alélica p=0,5.
TABELA 1. Média e variância entre híbridos topcross com dois testadores hipotéticos a partir de uma

Genótipo Freqüência

Dominância completa Sem dominância

Valor*  
genotípico

Média no híbrido Valor*  
genotípico

Média no híbrido

Test BB Test bb Test BB Test bb

. BB i 4 4 4 4 4 4

Bb 1
4 4 4 3 3 2 2

Bb i 4 4 3 3 1
2

bb 1
4 2 4 2 2 3 2

Média: 7
2 4 3 3 7

2
2
2

Variância: 3
4 0 1

2
1
2

1
8

1
8

Valores do modelo: |l0 » 3 ; a ■ d • 1 com dominância completa; a ■ 1 e d = 0 sem dominância. 
*Médias e variâncias referem-se à população base. [Adaptado de Hallauer & Miranda Filho, 1995].

Hull (1945) fez considerações teóricas sobre o valor relativo de testadores 
com constituições genéticas diferentes. Em resumo, a formulação de Hull leva à 
conclusão que um testador com maior freqüência de alelos recessivos conduz a uma 
menor média e maior variância entre os híbridos (Tabela 1). Assim sendo, se os alelos 
recessivos são em grande parte indesejáveis na expressão de caracteres quantitativos 
(Fisher, 1965), um testador com valor genético mais baixo seria mais eficiente, no 
sentido de melhor poder de discriminação entre os genótipos da população. Neste 
sentido, o uso de testadores elite como nos programas de híbrido comercial, pode 
levar à identificação de pares de linhagens com elevado grau de complementação 
genética mas não necessariamente à avaliação do potencial genético intrínseco da 
linhagem. Quando mais de um testador é utilizado, a interação linhagem x testator 
tem mostrado significância na maioria dos casos (Matzinger, 1953; Hallauer & Lopes 
Peres, 1979; Aguilar Morán, 1990).

2.2 VARIÂNCIA ENTRE FAMÍLIAS OU TESTCROSSES

Rawlings &Thompson (1962) acrescentaram importantes contribuições ao 
estudo de testadores em um estudo com dois grupos de linhagens de milho, supondo 
cada grupo como testador do grupo contrastante. Os aspectos teóricos, utilizados 
como base para explicar os resultados, representam basicamente uma extensão da 
hipótese de Hull (1945). Assim, para um único loco, a variância entre híbridos topcross 
é representada por

= 2 ' P^1 + + í1'2r)^2

sendo p e F a freqüência alélica e o coeficiente de endogamia na população base; r é 
a freqüência alélica no testador; ac d representam desvios do homozigoto favorável e 
do heterozigoto, respectivamente, em torno da média dos homozigotos (po : ver 
Tabela 1). Ao referir-se à variância genética entre indivíduos ou entre famílias, é 
conveniente explicitar que se trata de uma amostra aleatória representativa de uma 
população de referência. No esquema topcross, pressupõe-se uma amostra aleatória 
de genótipos cruzada com um testador definido.
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Uma análise da fórmula da variância leva a algumas conclusões evidentes: em 
uma dada população com valores fixos de p, F e a, a variância entre híbridos topcrosses 
( ) depende da freqüência alélica no testador; na ausência de dominância, aj é 

para qualquer nível de dominância positiva («/> 0), será sempre maior para r = 0 
(Hallauer & Miranda Filho, 1995). Estas relações podem ser visualizadas na 
Figura 1.

Com base nas considerações apresentadas, e levando-se em conta que a 
produção de grãos em milho está sob o controle de ação gênica dominante ou 
parcialmente dominante (Hallauer & Miranda Filho, 1995), a indicação de um 
testador com baixo valor genético seria apropriada. Entretanto, Hallauer (1975) 
definiu como um bom testador aquele que inclui: a) simplicidade no uso; b) 
informação que corretamente classifique o mérito relativo das linhagens; c) 
potencial para maximização do ganho genético.

Na seleção recorrente recíproca, que se baseia em famílias de cruzamentos 
entre duas populações, sendo cada uma o testador natural da população 
contrastante, a variância entre famílias ou testcrosses ( ) deve ser definida para
cada uma das populações base. Assim, na população [1] como base e [2] como 
testador tem-se <5^ - CTA12 =2p(l-p) a2 ; invertendo-se a população base e o 
testador, tem-se - <j221 =2r(l-r) af . As variâncias a^12 e a^21 são chamadas 
de homólogos da variância aditiva (Compton et al., 1965) e a sua 
média -i ( a^12 + 0^21 ) = ctau é a variância aditiva que se expressa no híbrido 
interpopulacional (Compton et al., 1965; Miranda Filho, 1982; Miranda Filho 
& Paterniani, 1983).

Miranda Filho & Vencovsky (2001) mostraram que quando o testador é 
uma linha pura (completamente homozigótica), a variância que se expressa entre 
famílias testcrosses é (^ = | = ± , ou <j2 _ 1 (1+FJ 0^12 ,
dependendo se a população base é não endógama (F=0), totalmente endógama 
(F=l) ou parcialmente endógama (0<Fa<1), respectivamente.
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FIGURA 1. Variância entre testcrosses 
de uma população em equilíbrio de 
Hardy-Weinberg com freqüência 
alélica p = 0,5 na população e r=0, 
r=0,5 er=l no testador em diversos 
graus de dominância. [Desvio de 
homozigose: a = 1]. [Adaptado de 
Rawlings & Thompson (1962) e 
Hallauer (1975)].
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2.3 ALTERAÇÃO NA FREQUÊNCIA ALÉLICA E GANHO ESPERADO POR SELEÇÃO

Comstock (1964) analisou teoricamente as conseqüências da seleção entre 
topcrosses em relação à alteração na freqüência de alelos favoráveis na população. Neste 
esquema, têm-se as médias de topcrosses individuais como unidade de seleção e sementes 
Sp obtidas por autofecundação da planta-mãe, como unidade de recombinação. 
Tomando-se 0^ = [a + (1 -2p) <7] como o efeito médio de substituição gênica na população 
base (Falconer, 1960), a alteração na freqüência alélica será função de 0^ se a própria 
população for usada como testador, e função de 0C2= [a + (l-2r) d\ = + 2 (p-r)z/se o
testador for não relacionado à população base. Nota-se que o uso de um testador não 
relacionado terá vantagem quando a freqüência alélica no testador for menor do que 
na população base. Esta assertiva também corrobora a hipótese inicial de Hull (1945).

Hallauer & Lopes-Peres (1979) avaliaram 50 linhagens selecionadas e 50 
linhagens não selecionadas em diferentes níveis de endogamia (S( e S8) em cruzamento 
com cinco testadores (relacionados e não relacionados). As medidas de variabilidade 
relativa entre testcrosses foram similares às preditas pelas formulações de Rawlings & 
Thompson (1962) e Comstock (1964).

A alteração na freqüência alélica como resultado da seleção entre testcrosses 
(Comstock, 1964) afeta diretamente o ganho por seleção. Allison & Curnow (1966) 
desenvolveram formulações apropriadas para expressar o ganho por seleção entre testcrosses-.

Gs= [ <7a - 4p (1-p) a( (r-p)z/J

sendo k a proporção de genótipos selecionados, o desvio-padrão fenotípico entre 
médias de testcrosses, a variância genética aditiva na população base, p e r as 
freqüências alélicas na população base e testador, respectivamente, e 0^ o efeito médio 
de substituição gênica na população base. Algumas comparações relativas ao ganho 
esperado por seleção são mostradas na Tabela 2.

Allison & Curnow (1966) enfatizaram que o melhor testador seria uma 
linhagem homozigota recessiva para os locos importantes ou uma variedade com 
baixa freqüência alélica para os locos mais importantes. Independentemente da 
freqüência alélica no testador, a importância de um loco está relacionada à sua 
contribuição para o fenótipo, isto é, um loco importante seria aquele no qual uma 
pequena alteração na freqüência alélica resultaria em mudança expressiva no fenótipo. 
Neste sentido, a recomendação da própria população base como testador teria a 
vantagem de que os locos que devem ter suas freqüências aumentadas são exatamente 
os mesmos com freqüência baixa no testador.

TABELA 2. Ganho esperado na população base por seleção de testcrosses com diferentes freqüências alélicas 
no testador ao nível de um loco.

Testador Freqüência alélica Ganho esperado por seleção*

Horaozigoto dominante r= 1 ^[ax-4PT M

Homozigoto recessivo r = 0

População r » p
■M

* Adaptado de Allison & Curnow (1966).
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2.4 CAPACIDADE DE COMBINAÇÃO NAS FAMÍLIAS TESTCROSSES

A capacidade de combinação que se expressa em testcrosses pode se referir a 
um conjunto fixo ou aleatório de linhagens ou genótipos ou a um conjunto fixo de 
populações (Hallauer & Miranda Filho, 1995). Em topcrosses avaliados em experimento 
com repetições, o modelo estatístico é:

Y. = m + c. + r. + e.. ■) 1 i ‘j

para delineamento em blocos casualizados, sendo m a média geral, c. o efeito de 
capacidade de combinação, r o^feito de repetições e e.. o erro experimental. O efeito 
c. é estimado pelo contraste c. = Y; - Y = T; - T , sendo Y; = T a média do topcross 
do iès,mo genótipo e Y = T a média de todos os topcrosses.

A expressão “capacidade de combinação” é empregada no sentido generalizado, 
independente se o testador é relacionado ou não relacionado, de base estreita ou de 
base ampla, para conjuntos fixos ou aleatórios. Em termos do modelo genético já 
utilizado anteriormente, tem-se:

c = (p, - p ) k + (l-2r) </] = (p. - p ) <X2 = (p. - p ) a

Esta expressão se aplica a conjunto fixo de populações ou a genótipos dentro 
de conjuntos ou populações. No primeiro caso, p. e p representam a freqüência alélica 
na população i e a freqüência alélica média de todas as populações do conjunto, 
respectivamente. Em uma amostra aleatória de genótipos de uma população em 
equilíbrio p. assume valores de 0, | e 1, nos genótipos bb, Bb e BB, respectivamente; 
e p é substituída por p., a freqüência alélica na referida população.

Nestas circunstâncias, a variância entre testcrosses ou variância entre os efeitos 
de capacidade de combinação (0^)0 dada por

d2c = a2p [a + (l-2r) ^2 = C2P

sendo a variância da freqüência alélica entre as populações do conjunto. Para genótipos 
dentro cie populações a freqüência alélica dentro da população tem distribuição binomial, 
onde Op = | p(l-p), de modo que = | p(l-p) Ia + (l-2r) d\2 = | p(l-p) a2 , já 
mostrado anteriormente (Vencovsky & Barriga, 1992; Hallauer & Miranda Filho, 
1995).

3. DIALELO

A capacidade de combinação (c.) de linhagens ou genótipos, avaliados em 
cruzamento topcross com um testador comum, reflete o seu valor genético relativo 
intrínseco. Deste modo espera-se que linhagens com maiores estimativas de c. deverão 
resultar em cruzamentos superiores; esta superioridade, entretanto, é devido ao valor 
genético de cada uma das linhagens, não sendo possível fazer qualquer inferência 
sobre a interação dos valores genéticos no híbrido de linhagens. Este tipo de interação 
só é possível de ser quantificada quando se dispõe de informação sobre híbridos 
específicos. Quando se realizam todos os cruzamentos possíveis entre um conjunto 
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de n linhagens, o esquema é denominado de cruzamento dialélico. Sprague & 
Tatum (1942) utilizaram este esquema de cruzamento para definir os termos 
capacidade geral de combinação (CGC) e capacidade específica de combinação (CEC). 
O termo CGC refere-se ao comportamento médio de cada linhagem em cruzamento 
com as demais do conjunto. CEC é interpretada como um efeito na expressão do 
híbrido que é adicional aos efeitos de CGC dos pais, podendo ser positivo ou 
negativo; em outras palavras, CEC resulta da interação dos efeitos de CGC dos 
pais e pode melhorar ou piorar a expressão do híbrido em relação ao efeito esperado 
com base somente nas CGC. Nos diversos esquemas de cruzamento dialélico que 
foram propostos após o trabalho de Sprague & Tatum (1942), os efeitos CGC e 
CEC são estimados como desvios em torno da média geral e são simbolizados por 
g. (efeito de CGC da linhagem i) e s.. (efeito de CEC no híbrido i x j), 
respectivamente, no modelo estatístico.

A origem dos procedimentos que definiram a metodologia dos cruzamentos 
dialélicos é atribuída a Schmidt em 1919, citado por Fyfe & Gilbert (1963). Segundo 
Vencovsky (1970) o termo cruzamento dialélico também foi utilizado por outros 
autores na década de 1940 para designar o processo em que n (animais) fêmeas são 
cruzadas, cada uma, com um grupo de m machos para produzir nm famílias de 
irmãos germanos. Este esquema foi posteriormente chamado de delineamento de 
dois fatores ou two-factor mating design por Cockerham (1963).

Griffing (1956) chama de sistema de cruzamento dialélico aquele pelo qual 
um grupo de n linhas puras é escolhido e cruzamentos são feitos entre elas. Este 
procedimento dá origem a um máximo de n2 combinações. As combinações são 
avaliadas em experimentos com repetições e as médias de tratamentos, representando 
as combinações mencionadas, são utilizadas para formar uma tabela dialética n x n. 
As rd combinações podem ser divididas em três grupos: os n genitores, um grupo de 
| w(w-l) híbridos (geração F^ e o grupo de | w(w-l) híbridos recíprocos. A partir 
destes três grupos, Griffing (1956) idealizou quatro possíveis métodos de análise que 
se diferenciam pelo fato de incluir os genitores ou recíprocos ou ambos: Método 1 - 
são incluídos os pais, os híbridos Ft e os híbridos recíprocos, totalizando w2 
combinações; Método 2 - são incluídos somente os pais e os híbridos F] 
totalizando | »(»+1) combinações; Método 3 - são incluídos somente os híbridos F[ 
e os recíprocos, totalizando w(«-l) combinações; Método 4 - que inclui somente os 
híbridos Fp com um total de | w(h-1). Todos os métodos podem ser aplicados para 
conjuntos fixos ou conjuntos aleatórios de linhagens.

Além dos métodos propostos por Griffing (1956), com base nos efeitos de 
CGC e CEC, outras variações metodológicas foram sugeridas. Kempthorne & 
Curnow (1961) utilizaram o modelo básico de Griffing (1956) e propuseram o método 
de cruzamento dialélico parcial, segundo um esquema circulante. Outros estudos e 
variações sobre o dialelo parcial também foram publicados. O modelo proposto por 
Gardner & Eberhart (1966) se aplica a um conjunto fixo de variedades e seus híbridos 
(Fj) e tem por base os efeitos de variedades (v) e a heterose nos híbridos (h...); o efeito 
de heterose total é subdividido nos componentes: heterose média ( h ), representada 
pela média aritmética das heteroses de todos os híbridos; heterose de variedades (h.), 
que expressa o componente da heterose presente em todos os híbridos em que participa 
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a variedade i; e heterose específica (s..,), representando um componente da heterose 
que é específico do cruzamento i x i’, sendo equivalente à capacidade específica de 
combinação do Método 4 de Griffing (1956). Eberhart & Gardner (1966) apresentam 
um modelo mais amplo que pode incluir outros tipos de populações derivadas (F , 
retrocruzamentos, autofecundação) para o estudo da heterose e seus componentes e 
efeitos epistáticos.

Outras referências sobre as variações do modelo de Griffing (1956) são 
encontradas em Singh & Chaudary (1979) e Gonçalves (1987). Variações sobre o 
modelo de Gardner & Eberhart (1966) são encontradas em Miranda Filho (1995), 
Miranda Filho & Chaves (1996) e Chaves & Miranda Filho (1997). O método de 
dois fatores foi posteriormente designado de dialelo parcial por Vencovsky & Barriga 
(1992), referindo-se ao cruzamento entre dois grupos de linhagens ou genótipos, 
interpretado segundo o modelo de Griffing (1956). O modelo de Gardner & Eberhart 
(1966) também foi adaptado para a análise de dois conjuntos (grupos) fixos de 
variedades (Miranda Filho & Geraldi, 1984; Geraldi & Miranda Filho, 1988). O 
modelo de dialelo parcial circulante de Kempthorne & Curnow (1961) foi adaptado 
para o nível interpopulacional por Miranda Filho (citado por Gonçalves, 1987), 
permitindo a análise de cruzamentos entre dois conjuntos distintos de linhagens. A 
metodologia de análise foi apresentada por Miranda Filho & Vencovsky (1999).

Dentre os diversos modelos de análise de cruzamentos dialélicos e suas 
variações, alguns são mais apropriados para utilização nos esquemas de melhoramento. 
Aqui enquadram-se os métodos baseados nos conceitos de CGC e CEC preconizados 
por Sprague & Tatum (1942) e modelados por Griffing (1956). O método de Gardner 
& Eberhart (1966) e suas variações são aplicados a conjuntos fixos de variedades ou 
linhagens e prestam-se mais propriamente para o estudo do valor genético dos genitores 
e seu potencial heterótico em cruzamentos; não têm sido utilizados na avaliação de 
linhagens para utilização em híbridos, mesmo quando se trabalha com conjuntos 
fixos. Por esta razão, neste capítulo serão focalizados somente os esquemas mais usuais 
e aplicáveis à avaliação de linhagens ou genótipos.

3.1 MÉTODO 4 DE CRIFFINC (1956)

Como já mencionado, o Método 4 de Griffing (1956) inclui somente | »(w-l) 
híbridos possíveis a partir de um conjunto (fixo ou aleatório) de linhagens ou genótipos. 
Diz-se que conjunto é aleatório quando seus elementos constituem uma amostra 
aleatória de uma população de referência; deste modo, as inferências sobre a amostra 
estudada são extrapoladas para a população. Sob um modelo aleatório (conjunto 
aleatório de genótipos ou linhagens), mais ênfase é dada à estimação de parâmetros 
(variância, covariância, correlação etc.) do que a testes de hipóteses (teste F, por 
exemplo). Sob um modelo fixo (conjunto fixo de linhagens ou genótipos), a ênfase é 
para a estimação dos efeitos (componentes de médias) e sobre a sua significância com 
base em testes de hipóteses. No modelo fixo não se estimam parâmetros do tipo 
variância ou covariância, porque os elementos do conjunto não representam uma 
população de referência.

Para um experimento em blocos casualizados, o modelo é:

Y..„ = m + + r. + e..„
ii k 'li k n k 

[A]
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sendo m a média geral, T| , o efeito de híbridos, rko efeito de repetições e e..,k o erro 
experimental referente ao híbrido i x i’ na repetição k. As médias de tratamentos 
sobre K repetições são utilizadas para construir a tabela dialélica, conforme 
representada na Tabela 3, onde a simbologia Y é utilizada para representar a média 
de um caráter quantitativo do híbrido i x i’.

No modelo [A] o efeito de híbridos (T| ,) está representado ao nível de total 
de tratamentos; na tabela dialélica o efeito T|... deve estar representado ao nível de 
médias sobre K repetições e é resultante dos efeitos de CGC e CEC, ou seja,

TI.., = e. + g, + s...*11 ©I Dl II

sendo g. e g., os efeitos de CGC dos genitores (linhagens) i e i’; e s... o efeito de CEC 
no híbrido i x i’. Assim, a média de um híbrido pode ser representada por:

Y... = m + g. + g. + s... + e . [B]11 Dl t>! II 11 J

sendo êu. o erro experimental para médias de tratamentos sobre K repetições.

Para um conjunto fixo de linhagens, o modelo [B] é chamado de modelo 
fixo pois todos os efeitos do modelo, exceto o erro experimental ( êir ), são fixos. As 
estimativas dos efeitos (componentes de médias) são obtidas pelo método dos 
quadrados mínimos, por minimização da soma de quadrados dos desvios do modelo 
( êir). Na equação matricial Y = Xp + E tem-se: Y representa o vetor de médias de 
híbridos (Y.), X é a matriz dos coeficientes, P é o vetor dos parâmetros do modelo e 
E é o vetor representativo do erro associado às médias. Para um dialelo 4x4, tem-se:

P eXY

Yu 1 1 1 0 0 1 0 0 0 0 0 m =u

v» 1 1 0 1 0 0 1 0 0 0 0 & =15

= 1 1 0 0 1 0 0 1 0 0 0 =14

1 0 1 1 0 0 0 0 1 0 0 =25

1 0 1 0 1 0 0 0 0 1 0 & =24

1 0 0 1 1 0 0 0 0 0 1 S12 =54

As equações normais que levam às estimativas dos parâmetros são representadas 
pela equação matricial X’X p = X’Y. O sistema de equações normais não tem solução 
porque a matriz X é singular; portanto há necessidade de impor restrições, que 
funcionam como equações adicionais que permitem solução: X g. = 0 e X s...= 0 para 
cada i. A solução que leva diretamente às estimativas dos parâmetros é dada por 
P = (X’X) * X’Y, incluindo as restrições na matriz X. A partir das equações normais 

é possível deduzir as fórmulas algébricas que representam as estimativas dos parâmetros, 
como mostradas na Tabela 4.
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TABELA 3. Representação da tabela dialélica referente ao Método 4 de Griffing (1956) com n = 5.

Pais 1 2 3 4 5 Total

1 Y,3 Y« Y„ y,-Jy.-y^ + y. + y^ + y,,

2 - Ya y24 y25 Y,= Jy,. = Y12 + Y23 + Y24 + Y25

3 - Ym y35 y3.” í5y.-y13 + y23 + yj4 + y3,

4 - y45 y4.= Xy.-y^ + y^ + y,,

5 Y,= Zyíi.-yi5 + y2S + y3, + y4,

Y= syí. = y12 + yij + ... + y45 
Kl

TABELA 4. Estimativas dos componentes de médias e variâncias das 
(Método 4 de Griffing, 1956).

estimativas no esquema dialélico

Componente Estimativa Variância da estimativa

Média geral l51 = 7?ê+)Y- var (m) =--- ---- Ô2
n(n-l)

CGC var (g-) =--------- G261 n(n-2)

CEC v=X.-„12O'1+V+(„i2„„2)y- var(s.) = -^Ò2
” n — 1

As fórmulas das estimativas dos parâmetros somente podem ser utilizadas 
quando a tabela dialélica está completa ou balanceada, ou seja, com todos os híbridos 
representados. Para tabelas incompletas, as estimativas dos parâmetros e a análise da 
variância devem ser conduzidas diretamente por operação com matrizes, respeitadas 
as restrições advindas das falhas.

As somas de quadrados devido aos parâmetros, na análise da variância, 
são obtidas S = f}' X’Y, para o modelo completo e para os modelos reduzidos 
seqüencialmente. A soma de quadrados devido a cada parâmetro é obtida 
por diferença entre a soma de quadrados referente ao parâmetro e a soma de 
quadrados do modelo hierarquicamente inferior, conforme representados na 
Tabela 5.

As fórmulas das somas de quadrados podem ser deduzidas algebricamente e 
são representadas no quadro da análise da variância (Tabela 6).

Se o conjunto de linhagens ou genótipos é de natureza aleatória, é possível 
estimar componentes da variância a partir dos quadrados médios na análise da 
variância. As esperanças dos quadrados médios são mostradas na Tabela 7.

Em termos de covariância entre parentes, têm-se as seguintes relações (Hallauer 
& Miranda Filho, 1995):

= COVMI = 1 (1+F)

a? = COVIG - 2COVMI = | (1+F)2
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Nas fórmulas, têm-se:

COVMI : covariância entre meios-irmãos

COVIG : covariância entre irmãos germanos

F : coeficiente de endogamia de Wright

: variância genética aditiva

: variância genética dominante

Quando genótipos de uma população não endógama (F = 0) são cruzados 
segundo o esquema dialélico, as estimativas dos componentes da variância são 

= 4 Gj e (Jq = 4 Os2 . Entretanto, também pode-se utilizar linhagens 
completamente endogâmicas (F = 1) em cruzamento dialélico. Nesse caso O a =

Quando se trata de estimação de componentes da variância, uma preocupação 
deve ser com o tamanho da amostra, pois amostras pequenas levam a erros relativamente 
grandes nas estimativas. No esquema dialélico, o problema é que aumentando-se o

Representação Soma de quadrados por modelo

TABELA 5. Representação dos efeitos e somas de quadrados para o modelo completo e modelos reduzidos.

Modelos
Modelo completo
Modelo reduzido (a)
Modelo reduzido (b)

TABELA 6. Quadro da análise da variância com as somas de quadrados (Griffing, 1956). 

Somas de quadradosFontes de variação g>

Híbridos | n(n-l)-l c „ TE----- - —Y2
òtotai.“ g! n(n-l) '

Capac. geral de combinação n-1 —-—Y2
n(n-2)

Capac. específica de combinação

Erro

S n(n-5)

TABELA 7. Quadro da análise da variância com as esperanças*dos quadrados médios (Griffing, 1956).

Fontes de variação QM E(QM)

Híbridos Q.

Capacidade geral de combinação Qn o2 + o2 + (n-2) o2

Capacidade específica de combinação Qtz o2 + a2

Erro Qa o2
* Análise a partir de médias da tabela dialélica; O1 = QMresidual/K
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tamanho da amostra dos genitores o número de cruzamentos aumenta em uma 
proporção maior; por exemplo aumentando-se a amostra de n = 10 para n = 20 o 
número de cruzamentos aumenta de 45 para 190. Deste modo, para uma amostra de 
tamanho aceitável (w > 100) o número de cruzamentos seria impraticável. Por esta 
razão uma alternativa é dividir o número total {ri) em c conjuntos com k elementos, ou 
n = ck . O cruzamento dialélico é feito em cada conjunto, resultando c tabelas k x k. 
Finalmente, faz-se uma análise agrupada de todas as análises individuais e as fontes de 
variação são representadas por CGC/Conjuntos e CEC/Conjuntos com c(£-l) e 
ck{k-ò)!2 graus de liberdade, respectivamente (Hallauer & Miranda Filho, 1995).

3.2 DIALELO PARCIAL ST

Quando se dispõe de dois grupos ou conjuntos de genótipos ou linhagens 
pode ser interessante somente os cruzamentos entre grupos e não dentro de grupos. 
Esta situação pode acontecer, por exemplo, quando se dispõe de um grupo de linhagens 
tipo dente e um grupo tipo flint e existe interesse somente no estudo de híbridos 
semidentados. A diferenciação entre grupos também pode ser material exótico vs. 
local, tardio vs. precoce, alto vs. baixo etc. (Miranda Filho & Geraldi, 1984). Este 
esquema também pode ser aplicado quando se tem um conjunto de linhagens em 
cruzamento com vários testadores. Quando não são incluídos os pais, a análise se 
reduz à capacidade de combinação das linhagens ou genótipos de cada um dos grupos, 
independentemente. A este esquema foi dada a designação de dialelo parcial por 
Vencovsky & Barriga (1992), e que essencialmente equivale a um esquema fatorial. 
Cockerham (1963) utilizou a denominação de delineamento de dois fatores {two- 
fator mating desigri) que, sob modelo aleatório apropriado para estimar componentes 
da variância equivale ao esquema de cruzamento do Delineamento II de Comstock 
& Robinson (1948). A diferença com o dialelo parcial é que o esquema preconizado 
por Comstock & Robinson (1948) e Cockerham (1963) refere-se a dois conjuntos 
tomados aleatoriamente da mesma população base. Por dialelo parcial, entende-se a 
utilização de dois grupos distintos ou não relacionados de linhagens ou genótipos. 
Os efeitos genéticos nos híbridos são equivalentes aos efeitos de capacidade geral e 
capacidade específica de combinação, conforme definidos por Sprague & Tatum 
(1942). Por esta razão, Geraldi & Miranda Filho (1988) denominaram este esquema 
de Dialelo Parcial ST, para diferenciar de outros esquemas de dialelo parcial.

Para estimação dos efeitos do modelo e análise da variância o modelo é:

Y. = m + g. + g. + s.. + ê.. [C]
i) i) 'j

sendo m a média geral da tabela dialélica; g. representa os efeitos de CGC das linhagens 
do grupo (1); g. representa os efeitos de CGC das linhagens do grupo (2); s.. é o efeito 
de CEC no híbrido i x j; ê- é o erro experimental associado média do híbrido i x j. 
Utilizam-se os subíndices i e j para diferenciar os dois grupos, sendo i = 1, 2,..., I e 
j = T, 2’,..., J. A tabela dialélica assemelha-se à tabela de uma análise fatorial de dois 
fatores (Tabela 8).

Os efeitos podem ser estimados pela metodologia dos quadrados mínimos, à 
semelhança do procedimento descrito em 3.1. Quando os resultados são balanceados, 
ou seja, não existem caselas vazias (cruzamentos faltantes) na tabela dialélica, então 
os efeitos podem ser estimados diretamente, como mostrados na Tabela 9.
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A análise da variância pode ser utilizada para testar os efeitos do modelo 
(modelo fixo), utilizando-se testes de hipóteses, ou para estimar os componentes da 
variância quando os dois conjuntos de linhagens ou genótipos constituírem amostras 
aleatórias das respectivas populações de referência. O quadro de análise da variância 
é mostrado na Tabela 10.

Em termos de covariância entre parentes, têm-se as seguintes relações (Hallauer 
& Miranda Filho, 1995):

^i = COVMI12=1(1+F) o212

^i=COVMI21=1(1+F)

G2 =COVIG - 2COVMI = | (1+F)2 O2^

Nas fórmulas, têm-se (Miranda Filho, 1982):

COVMI|2: covariância entre meios-irmãos, definida para o cruzamento entre 
populações: genótipos da população (1) x população (2) como testador;

COVMI2[: covariância entre meios-irmãos, definida para o cruzamento entre 
populações: genótipos da população (2) x população (1) como testador;

COVIG: covariância entre irmãos germanos definida para cruzamento biparental: 
população (1) x população (2);

ctai2 • homólogo da variância genética aditiva, relacionada com COVMI|2;

°A2i: homólogo da variância genética aditiva, relacionada com COVMI ;

°Di2 : homólogo da variância genética dominante, definida para o 
híbrido interpopulacional.

A variância aditiva definida para o nível interpopulacional é:

°A12 = y ( °A12 + °A21 )

TABELA 8. Representação da tabela dialélica referente ao dialelo parcial ST: I = 5 e J = 4.

Pais r 2' j 4' Total
1 Y.r ■i Y1( Y,, Y,.
2 Ya. \ ■ y24. Y,
: : : : : :
i Y,. Y,. Y y,. Y

i4 L
: : : : : :
5 y51. Y„. v ym. Y,

Total Y,. y2. Y Y.4. Y
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TABELA 9. Estimativas dos componentes de médias e erro das estimativas no esquema dialélico parcial 
ST.

Componente Estimativa Variância da estimativa

Média geral
m = lY..=-í-£Yii

IJ IJT “
var(m) = —J-Ó2

41J

CGC - grupo (1) g =-Y. -m = -YYl,--Y.. gl J '• JT ’ » var^i) = ^62

CGC - grupo (2) g-jY.j-m^ÇvlY.. var(gj) = ^p-Ó2

CEC Sii = Yii JYi IY>+UY"
, d-l)(J-l)A, var(si}) =----- jj ‘

TABELA 10. Quadro da análise de variância no esquema dialélico parcial ST.

Fontes de variação g1- QM E(QM)

Híbridos U-l ■KIH O2 + tf

Capacidade geral de combinação (1) 1-1 O.. °2+

Capacidade geral de combinação (2) J-l 0.3 ct- + a2 + I o2u

Capacidade específica de combinação (i-na-i) Q» o2 + tf

Erro ... Qa o2

Como citados nos cruzamentos com testadores, aqui também quando as 
populações não endógamas (F = 0) são cruzadas segundo o esquema dialélico, as estimativas 
dos componentes da variância são 0^12 = 4 , <?a21 = 4 °gii e = 4 O2. Quando
se utilizam linhagens completamente endogâmicas (F = 1) em cruzamento dialélico, 
os componentes da variância são 0^12 = 2 && , CJ^21 - 2 O2n e = O2.

Embora com o dialelo parcial seja possível incluir um maior número de 
genitores em relação ao dialelo completo, o problema de amostragem também existe 
quando se trata de estimação de componentes da variância. Por exemplo, uma 
amostragem mínima de 50 linhagens de cada grupo (população) resultaria em 2.500 
híbridos, demonstrando claramente a inviabilidade do esquema para esse fim. A 
exemplo do dialelo completo, é recomendável dividir uma amostra grande em 
conjuntos menores. Por exemplo uma amostra de n = n = 100 linhagens de cada 
população poderia ser dividida em c = 20 conjuntos de k = 5. Os conjuntos são 
agrupados aos pares aleatoriamente, resultando 20 tabelas dialélias de 5 x 5. A análise 
da variância é então agrupara por conjuntos, resultando c (1-1) e c (J-l) graus de 
liberdade para CGC(l) e CGC(2), respectivamente; e c (I-1 )(J-1) graus de liberdade 
para CEC. Se cada conjunto for avaliado em um experimento independente com 
K repetições, os graus de liberdade do erro também são agrupados, resultando 
c(IJ-l)(K-l). Hallauer & Miranda Filho (1995) sugerem esquema semelhante de 
agrupamento de conjuntos para a análise de cruzamentos segundo o Delineamento 
II de Comstock & Robinson (1948). Martins & Miranda Filho (1997) avaliaram 
linhagens endogâmicas de duas populações contrastantes segundo o esquema de dialelo 
parcial ST ou delineamento de dois fatores, fazendo o agrupamento de conjuntos 
conforme exposto. Os autores sugeriram que, a partir das estimativas de g. e g. em 
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cada conjunto, é possível predizer as médias dos demais híbridos não avaliados, 
utilizando-se o modelo reduzido Y.. = m + g; + gj • Assim, para n linhagens de cada 
população, seria possível a realização de n2 = c2k2 combinações híbridas. Como ck2 
combinações são avaliadas experimentalmente, as demais c(c-l)k2 podem ser preditas 
com base no modelo reduzido. Por exemplo, para nt = n2 = 100, c = 20 e k = 5, ter- 
se-ia 10.000 combinações híbridas possíveis, 500 combinações avaliadas 
experimentalmente e 9.500 combinações preditas com base no modelo reduzido 
(Martins & Miranda Filho, 1997).

3.3 DIALELO PARCIAL CIRCULANTE - INTRAPOPULACIONAL (DPC)

O dialelo parcial circulante foi sugerido por Kempthorne & Curnow 
(1961) para aumentar o número de genitores a ser incluído no cruzamento 
dialélico. Assim, apenas uma parte dos cruzamentos são realizados, permitindo a 
participação de um maior número de genitores. Utiliza-se um sistema de 
amostragem dos genitores de modo que todos participam em combinações 
híbridas. Para um conjunto de n linhagens, são realizados | ns cruzamentos, sendo 
s o número de cruzamentos em que participa cada linhagem, sendo s > 2. O 
conjunto de linhagens ou genótipos deve ser aleatório, pois caso contrário as s 
linhagens que servem de testador de uma linhagem qualquer podem ser muito 
diferentes das s linhagens que servem de testador de outra linhagem. Com amostra 
aleatória, pressupõe-se que qualquer linhagem está sendo testada com uma amostra 
aleatória de s linhagens da população.

O sistema de amostragem dos cruzamentos, pressupõe o cálculo de uma 
constante k = | (n + 1 - r) e os cruzamentos são realizados na seguinte seqüência 
(Hallauer & Miranda Filho, 1995):

1 x (k + 1) 2 x (k + 2)

1 X (k + 2) 2 X (k + 3)

1 x (k + s) 2 x (k + 1+ s)

n x (k + n)

n x (k + n + 1)

n x (k + n -1 + s)

Nesta simbologia, qualquer número À. acima de n é reduzido para À.-n.

Um exemplo de combinações com 10 linhagens e s = 3 é mostrado na 
Tabela 11.

O modelo apropriado para representar um híbrido no esquema DPC é o 
mesmo do Método 4 de Griffing (1956), ou seja:

Y.„ = m + g + g., + s... + ê

tendo os efeitos o mesmo significado do modelo [C]. Na análise da variância, os 
componentes de variância e as covariâncias entre parentes são as mesmas do dialelo 
completo. O que difere entre os dois esquemas são os graus de liberdade associados a 
cada fonte de variação e os coeficientes nas esperanças dos quadrados médios. O 
quadro de análise da variância é como mostra a Tabela 12.
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TABELA 11. Esquema de cruzamento para um dialelo parcial circulante entre 10 linhagens com s = 3.

5 6 7 8 9 10

1 lx (k+1) 1 x (k + 2) 1 x (k + 3)

2 2 x (k + 2) 2 x (k + 3) 2 x (k + 4)

3 3 x (k + 3) 3 x (k + 4) 3 x (k + 5)

4 4 x (k + 4) 4 x (k + 5) 4 x (k + 6)

5 5 x (k + 5) 5 x (k + 6)

6 6 x (k + 6)
•k.|(n *l-r) = 4

TABELA 12. Quadro da análise da variância para híbridos no esquema dialélico parcial circulante.

Fontes de variação g1- QM E(QM)

Híbridos J*' Q,

Capacidade geral de combinação n-1 Qr. O2 + O2+ s(n -2> o2
• n-1 8

Capacidade específica de combinação | n(s-2) Qu o2 + o2

Erro -- Qa o2

As estimativas dos efeitos do modelo ( m , g; , sir : modelo fixo) e o 
procedimento para cálculo das somas de quadrados são baseados em operações 
matriciais, cuja seqüência de operações é dada por Kempthorne & Curnow (1961). 
Cruz & Regazzi (1994) fornecem detalhes da metodologia de análise do DPC. 
Kempthorne & Curnow (1961) também determinaram a eficiência relativa do 
dialelo completo em relação ao DPC. Foram usados dois métodos de estimação da 
capacidade de produção: método A, pelo qual os híbridos não amostrados (não 
avaliados experimentalmente) são estimados por Y- = 01 + ^ + g- enquanto que 
os híbridos amostrados são estimados pela média observada Y... ; pelo método B, 
ambos os tipos de híbridos (amostrados e não amostrados) são estimados por 
Yü. = m + gj + gr . O método B tem vantagem sobre o método A somente se 
(O2/ O2) < 1, sendo O2 o erro experimental para médias de tratamentos [ver E(QM) 
na Tabela 12],

Desde a sua introdução, o esquema DPC não tem sido utilizado amplamente 
em melhoramento. Para estimar componentes da variância no modelo aleatório, o 
Delineamento II de Comstock & Robinson (1948) é mais fácil de usar (Hallauer & 
Miranda Filho, 1995). Para um número pequeno de genitores, o modelo aleatório 
não é adequado e o esquema de dialelo completo pode ser mais conveniente. As 
estimativas dos componentes de médias (m, g. e s..,), utilizando-se a metodologia de 
modelo fixo, têm valor limitado quando as linhagens vêm da mesma população, 
embora as linhagens selecionadas pela estimativa de g. devam apresentar 
comportamento superior em cruzamentos com outras linhagens não pertencentes ao 
conjunto.
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3.4 DIALELO PARCIAL CIRCULANTE - INTERPOPULACIONAL (PPCI)

Como já mencionado, uma limitação do esquema DPC (Kempthorne & 
Curnow, 1961) é que as linhagens avaliadas provêm de uma mesma população. 
Nos esquemas modernos de melhoramento, geralmente se utilizam de linhagens 
de duas populações, previamente escolhidas pelo seu padrão heterótico. 
Miranda Filho1 propôs o uso do dialelo parcial circulante ao nível 
interpopulacional. A semelhança do DPC, aqui também são incluídos híbridos 
amostrados representando apenas uma amostra do total de híbridos possíveis. A 
amostragem não requer nenhum artifício especial e os cruzamentos podem ser 
planejados como exemplificado na Tabela 13, para n = 10 e r = 3.

O modelo apropriado é o mesmo do esquema do dialelo parcial ST, ou seja:

Y. = m + g. + g. +. s.. + ê

Assim, são previstos ns cruzamentos amostrados a partir de um total de n1 
cruzamentos possíveis; os n(n-s) híbridos não amostrados podem ser preditos pelo 
modelo reduzido Y» = m + gj + gj . Gonçalves (1987) trabalhou com 25 linhagens 
endogâmicas oriundas de duas populações distintas, em cruzamento no esquema 
DPCI com s = 3. Os híbridos foram avaliados em dois locais (Agua Santa e ESALQ) 
e os coeficientes de determinação (R2) entre valores observados e preditos pelo 
modelo reduzido foram estimados para peso de grãos (0,85 e 0,74), altura da planta 
(0,85 e 0,84), altura da espiga (0,74 e 0,64), diâmetro da espiga (0,91 e 0,68) e 
comprimento da espiga (0,91 e 0,80). A utilização do coeficiente R2 para medir a 
eficiência da predição com base no modelo reduzido nem sempre é realista devido 
à diferença entre os graus de liberdade para CGC e CEC. Para s = 2, gl = 1 para 
CEC para qualquer valor de n e, conseqüentemente R2 =1. Para r>2, os gl para 
CEC são cerca de (r-2)/2 vezes os gl para CGC e eles são aproximadamente 
equivalentes para r = 4. Obviamente, para dados valores de n e s, R2 tende a ser 
maior para efeitos menores ou não significativos de CEC (Miranda Filho & 
Vencovsky, 1999).

A estimação dos componentes de médias e a análise da variância são conduzidas

TABELA 13. Esquema de cruzamento para um dialelo parcial circulante entre 10 linhagens com r = 3.

r 2' 3' 4' 5' 6' 7' 8' 9' 10'

1 X X X

2 X X X

3 X X X

4 X X X

5 X X X

6 X X X

7 X X X

8 X X X

9 X X X

10 X X X

'Miranda Filho, J.B. citado por Gonçalves (1987).
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pelo processo matricial, conforme descrito em 3.1, com a diferença de que a matriz 
P envolve dois conjuntos de efeitos referentes à CGC. Por facilidade, trabalha-se 
com o modelo reduzido Y. = m + g. + g. + pois os efeito de CEC (s.) são calculados 
por diferença ( s- =Y. - m - g- - gj ) Ó sistema matricial é representado a seguir:

X P eY

Y.r 1 1 0

1 1 0

Yir = 1 1 0

1 0 1

ym. 1 0 1

ym. 1 0 1

1
í

1

1

í

1

As somas de quadrados devido aos efeitos no modelo são calculadas a partir 
da soma de quadrados total e dos modelos reduzidos (Tabela 14). Para cada um dos 
modelos reduzidos a soma de quadrados é dada por S = fV X’Y.

Na análise da variância a distribuição dos graus de liberdade e as somas de 
quadrados são como mostra a Tabela 15.

Miranda Filho & Vencovsky (1999) apresentam uma análise de variância 
alternativa que permite estimar os componentes da variância.

Observando as diagonais da Tabela 13, percebe-se que existe uma covariância 
genética entre as diagonais; a covariância entre cada par é uma função linear da 
variância devido à capacidade geral de combinação ( )■ Existem duas variâncias
para CGC, sendo uma para cada população. Para CGC(I), as covariâncias entre 
diagonais são obtidas diretamente do esquema mostrado na Tabela 13. Para CGC(II), 
as diagonais devem ser rearranjadas; para n = 10 e r = 3, as diagonais para obtenção 
das covariâncias são como mostradas na Tabela 16.

Os dois grupos de diagonais (Tabela 16) podem ser analisados como tabelas 
de dupla-entrada, de acordo com o modelo fatorial:

Y,k = + Ti + \ + ^)ik + 5ik Para ° gruP° I: e
Yjk= I1 + Tj + 5k + (T^jk + êjk Para ° gruP°

onde é a média geral e é comum para ambos os grupos; T. e T. são os efeitos constantes 
das linhas I e II, respectivamente; Ôk é o efeito aleatório devido às diferenças entre 
diagonais e (xS)jk e (TÔ).k são os efeitos da interação de linhagens com diagonais 
dentro dos respectivos grupos. O último efeito é o do erro experimental associado às 
médias de híbridos.

Dentro de cada grupo, as diagonais são representadas por híbridos 
envolvendo as mesmas linhagens de modo que, em média, elas diferem somente
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pelo erro médio e por uma pequena quantidade representada pela CEC ( - àESi' ). 
As esperanças dos efeitos quadráticos são: E( ôk )= Oj , E( T? ) = ,
E( T? ) = O2n = , e E( êik ) = E( êjk ) = O2. Os componentes a2, e
O2n representam as variâncias devido à capacidade geral de combinação das ' 

linhagens dentro de grupos; a2 é a variância do erro ajustada para análise com 
médias sobre repetições.

A análise da variância das tabelas de dupla-entrada são mostradas na Tabela 
17. As análises para os grupos I e II têm estrutura semelhante. Nas esperanças dos 
quadrados médios, a variância média dentro de diagonais e a variância do erro são as 
mesmas em ambos os grupos. A decomposição das somas de quadrados é ortogonal 
dentro de grupos mas não ortogonal entre grupos (Tabela 17). Pelo fato de as 
estimativas dos componentes da variância serem baseadas em ambas as análises, as 
estimativas são correlacionadas de alguma forma.

TABELA 14. Representação de modelos e suas somas de quadrados para o esquema de cruzamento DPCI.

Representação Soma de quadrados por modelo
Modelo completo [m. g, , g( , s,.]
Modelo reduzido (a) ím- gj ■ gjl Slm> gi • gjl
Modelo reduzido (b) Im, g,] S[m, gj
Modelo reduzido (c) [m- gjl S[m, gj]
Modelo reduzido (d) [ra] S[m]

TABELA 15. Somas de quadrados na análise da variância entre híbridos pelo esquema dialélico parcial 
circulante interpopulacional.

Fontes de variação gl- Somas de quadrados

Híbridos ns-1
S - XY’-d-Y-
^TOTAL , ' ™

Capacidade geral de combinação 2(n-l) sIm. gj . gjl - S[m]
CGC (I) n-1 S[m, g; > gj] - S[m, g.]
CGC (II) n-1 S[m, g| ■ gjl ~ sím> gj 1

Capacidade específica de combinação n(s-2)+l $TOTAL ’ gi ’ gj

TABELA 16. Representação esquemática das diagonais da Tabela 13 rearranjadas de acordo com a população 
de referência (I e II).

Linhas-I D, d2 D, Linhas-II d; d; D,'
K i lxT 1x2' 1x3' r l'xl 1'xlO l'x9

2 2x2' 2x3' 2x4' 2’ 2'x2 2'xl 2'xlO
ÜHMMI 3x3' 3x4' 3x5' 3' 3x3 3'x2 3'xl

4 4x4' 4x5' 4x6' 4' 4'x4 4x3 4'x2
1 “> 5x5' 5x6' 5x7' 5' 5’x5 5x4 5'x3

6 6x6’ 6x7' 6x8' 6' 6'x6 6'x5 6'x4
7x7' 7x8' 7x9’ 7' 7x7 7'x6 7x5

8 8x8' 8x9' 8x10' 8' 8'x8 8'x7 8'x6
9 9x9' 9x10' 9x1' 9’ 9'x9 9x8 9x7
10 10x10’ 10x1' 10x2' 10' 10'xlO 10'x9 10'x8

I, II : linhagens das populações I e II que são comuns a todas as diagonais do respectivo grupo. D e D’ são diagonais representando 
híbridos arranjados para as linhagens 1, 2, ... , 10 da população I e para as linhagens 1’, 2’... 10’ da população II.
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TABELA 17. Análise da variância da tabela de dupla-entrada representando s diagonais do grupo I.

Fonte g>- QM

Diagonais (D) s-1 ■ü O2 + <*«

Linhas (L) n-1 Q. O2 + o?6I+o2 = o2 + (^-COV,) + sCOV,

LxD («-l)(s-l) Q. O2 + -o2+ (^-00^

Erro (r-l)(nr-l) Q. O2

Híbridos/D s(n-1) Qh/D o2 + °H
: média de s variâncias dentro de diagonais ; COV: média de s(s-l)/2 covariâncias entre diagonais.

A covariância entre quaisquer duas diagonais é estimada por

CÒVi =-J-r[£ Yij Yij. - —(± Yij)(È Yij.)]
n -1 jj n ij ij

CÒVn =t4 YiiYi'i' n (£ Yii)(S Y‘ i)]
n 1 ij 11 ij ij

Em termos de esperança matemática, as covariâncias são:

COV, = E[(Y.. - m)(Y... - m)] = E[(g. + g. + s.. + e..)(g. + g, + s... + e..,)] = <JgI

COV,, = E[(Y. - m)(Y... - m)] = E[(g. + g. + s.. + e..)(g., + g. + s... + e.,.)] =

As covariâncias entre diagonais totalizam ± s(s-l) estimativas de para 
cada população e a estimativa média das covariâncias é a estimativa média da variância 
devido à capacidade geral de combinação.

As estimativas dos componentes da variância são obtidas por:

CÕVj =cõvgI =a2] =Ã(Qt -Qtd);ãà =~Qtd +;Q. -Qe

CÕV„ =CÕVgII =Q2n =l(Qt _Qtd);ü2 +ÍQt -Qc

onde cT representa a capacidade geral de combinação de linhagens do respectivo 
grupo; e = <5^ + OgII + O2é a variância entre híbridos dentro de diagonais. O 
último componente é a variância devido à capacidade específica de combinação, a 
qual é estimada por ô2 - - C^n . Para a obtenção de todas as estimativas, a
análise da variância mostrada na Tabela 17 deve ser feita para ambos os grupos de 
diagonais.

A tradução dos componentes da variância para variâncias genéticas é dada 
pelas funções lineares:

°g! = a^12 ; = °* 21; CT» = ( ^ )2 e
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2 
H =

2 
DU

sendo F o coeficiente de endogamia das linhagens oriundas de uma população de 
referência não endógama (Hallauer & Miranda Filho, 1995); e O^i 
são homólogos da variância aditiva, de modo que | (<J^12 + <5^21) = ctai2 é a variância 
aditiva definida para o híbrido interpopulacional; do mesmo modo o^12 é a variância 
dominante definida para o híbrido interpopulacional (Miranda Filho, 1982).

Os componentes da variância genética são então estimados por:

A(Ôsi + Ôsii) e
1 + F 6 B 1 + F

Uma análise completa do DPCI com dados de comprimento da espiga é 
fornecida por Miranda Filho & Vencovsky (1999).
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1. INTRODUÇÃO

Um dos princípios básicos no estudo da herança de caracteres métricos é o de 
que o valor de um indivíduo (fenótipo) é determinado por dois componentes básicos: 
a constituição genética (genótipo) e uma contribuição do ambiente específico em 
que aquele indivíduo se encontra. Este princípio pode ser representado pela expressão:

(D
sendo F o valor fenotípico, G o valor genotípico e A um desvio provocado pelo 
ambiente. Se um dado genótipo puder ser copiado (como nas linha puras, nos híbridos 
simples e nos clones) e plantado em diferentes pontos representativos do conjunto 
de ambientes da área experimental, toda a variação observada entre indivíduos será 
de natureza ambiental. Uma vez que a contribuição do ambiente se manifesta como 
desvios em torno do valor genotípico G, na média, estes valores tendem a se anular. 
Desta forma, a média dos valores fenotípicos dos diferentes indivíduos representa 
uma estimativa do valor genotípico daquele genótipo específico, ou seja, G = F . 
Esta estimativa será tão mais precisa quanto maior for o número de indivíduos 
avaliados.

Na rotina do melhoramento de plantas, a avaliação de genótipos para caracteres 
métricos é feita, via de regra, em parcelas experimentais com várias plantas. Se as 
parcelas que recebem os diferentes genótipos (tratamentos) são repetidas em 
delineamento experimental adequado, a média geral daquele tratamento representa 
uma estimativa não viesada do valor genotípico.

Em experimentos de campo, as diferenças ambientais que ocorrem entre covas 
dentro de uma parcela experimental ou entre parcelas dentro de um mesmo 
experimento são devidas, basicamente, à variações de solo e fatores erráticos como 
falhas de germinação, ataque de pragas, diferenças na profundidade de semeadura 
etc. Outros fatores ambientais como, por exemplo, diferenças climáticas, altitude, 
comprimento do dia, tipo de solo, variam muito pouco dentro de uma mesma área 
experimental, no entanto podem variar bastante quando se considera uma outra 
localidade ou outro ano de teste. Assim, por conveniência prática, dois níveis de 
variação ambiental precisam ser considerados. A variação dentro do experimento ou 
microambiental, cuja porção não controlada pode ser medida pela variação residual 
ou erro experimental e a variação de macroambientes ou, simplesmente, a variação 
de ambientes, podendo ser estes diferentes locais, anos, épocas de plantio, níveis de 
tecnologia etc.

Quando um dado genótipo é submetido a dois ambientes diferentes (locais 
por exemplo) espera-se uma variação no valor fenotípico maior que aquela ocorrida 
ao nível do microambiente experimental. Neste caso, o valor genotípico deve ser 
estimado com base na média dos dois locais. O mesmo princípio vale quando se 
consideram vários ambientes de teste. Quando vários genótipos são avaliados em 
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vários ambientes, pode ocorrer - e geralmente ocorre - de o ambiente alterar 
diferentemente o mesmo caráter em diferentes genótipos, ou seja, pode ocorrer uma 
interação entre fatores. Define-se então, a interação de genótipos com ambientes 
como sendo o efeito diferencial dos ambientes sobre os genótipos. Vista pelo outro 
lado, a interação resulta da resposta diferencial dos genótipos à variação ambiental.

No melhoramento de plantas, considerações a respeito da interação de 
genótipos com ambientes são essenciais para a eficiência do processo. Isto porque a 
maioria dos caracteres de importância para o melhoramento, nas diferentes espécies, 
são caracteres métricos. Estes caracteres apresentam distribuição contínua, possuem 
herança poligênica e sofrem grande influência das variações ambientais. Para que um 
dado genótipo, ou conjunto de genótipos, seja reconhecido como cultivar, deverá ter 
passado por avaliações em diversas condições ambientais, de forma a se ter mais 
segurança quanto ao seu desempenho. Mesmo assim, poderá acontecer que, no 
ambiente específico da lavoura de um agricultor ocorram condições ambientais não 
enfrentadas por aquela cultivar em sua fase de teste. Se a cultivar interagir 
negativamente com aquela situação especial, terá trazido um risco para aquele 
agricultor, mesmo que seu desempenho médio na região tenha sido superior.

De todas as fases de um programa de melhoramento de plantas, a avaliação 
dos genótipos em diferentes condições ambientais representa, em geral, a mais 
trabalhosa e mais cara. Desta forma, o tamanho do programa fica limitado pela 
capacidade de avaliação experimental dos materiais. Qualquer ganho em eficiência 
nesta fase representa, portanto, um ganho em eficiência em todo o processo. Para 
isto, um bom entendimento da interação de genótipos com ambientes poderá 
contribuir para o aproveitamento de seus efeitos benéficos, bem como para contornar 
seus efeitos indesejáveis sobre a avaliação de genótipos e recomendação de cultivares.

1. CAUSAS E NATUREZA DA INTERAÇÃO

A interação de genótipos com ambientes deve ser encarada como um 
fenômeno biológico em suas aplicações no melhoramento de plantas e não como um 
simples efeito estatístico. Considerando a afirmação de Dobzhansky (1973) de que 
“nada em biologia faz sentido a não ser à luz da evolução”, cumpre buscar a explicação 
evolutiva do fenômeno se quisermos aproveitá-lo no melhoramento. Para este 
propósito o conceito de adaptação é o mais adequado.

Uma população grande, ocupando uma área geográfica ambientalmente 
variável, estará sujeita a pressões de seleção diferentes, ao longo de sua distribuição 
espacial. Havendo variabilidade no valor adaptativo dos indivíduos, serão beneficiados, 
em cada condição ambiental particular, aqueles indivíduos mais adaptados, mesmo 
que estes desviem do valor adaptativo médio. Havendo alguma restrição ao fluxo 
gênico entre subpopulações, diferenças entre estas poderão surgir como resultado 
desta seleção diferencial criando os chamados ecótipos, cada qual melhor adaptado 
ao seu ambiente específico. Esta adaptação específica a determinados ambientes é a 
causa evolutiva básica da interação de genótipos com ambientes que se manifesta 
sobre qualquer caráter métrico. Vista desta forma, a interação de genótipos com 
ambientes, é conseqüência da mesma causa básica da diversidade, pois boa parte da 
diversidade natural existente surgiu pelo efeito diferencial da seleção.



676 Recursos Genéticos e Melhoramento - Plantas

Com as espécies cultivadas, o processo de domesticação provocou um 
aceleramento nas mudanças evolutivas nas condições de cultivo. Por um lado, porque 
as espécies passaram a se distribuir por uma área geográfica muito além dos limites 
dos seus genitores e, por outro, pelo papel importante da seleção artificial provocada 
pelo homem, de forma intencional ou não. Assim, a enorme diversidade encontrada 
na maioria das espécies cultivadas deriva deste processo de adaptação diferencial a 
condições específicas de ambiente.

Com o melhoramento moderno, recursos genéticos de diferentes origens 
passaram a ser utilizados. Por uma questão de escala, buscam-se cultivares que sejam 
adaptadas à maior gama possível de condições ambientais. Não é de se estranhar, 
portanto, que a manifestação da interação seja a regra, nos ensaios de avaliação de 
genótipos em vários ambientes. Portanto, a interação de genótipos com ambientes 
deve ser encarada, não como um problema ou um fator indesejável, cujos efeitos 
devem ser minimizados em um programa de melhoramento. Ao contrário, como 
um fenômeno biológico natural, cumpre conhecê-la bem, para melhor aproveitá-la 
no processo de seleção.

Diferenças em adaptação de genótipos em populações resultam, obviamente, 
de diferenças de constituição gênica para os caracteres importantes nesta adaptação. 
A reação diferencial às mudanças ambientais pode-se dar desde os mecanismos de 
regulação gênica até caracteres morfológicos finais.

Considere-se um loco B com dois alelos B[ e Br Poderá acontecer que em 
um ambiente A] o alelo Bj esteja ativo ou “ligado” e em um ambiente A2 o mesmo 
alelo esteja inativo ou “desligado”. Se o oposto ocorrer com o alelo B2 e supondo 
que o produto deste loco seja importante na adaptação, teremos o genótipo B[B1 
especificamente adaptado ao ambiente Ap enquanto o genótipo B2B2 será 
especificamente adaptado ao ambiente A2. O genótipo heterozigoto BjB2 será 
adaptado aos dois ambientes, uma vez que em cada ambiente um alelo estará 
funcionando. Se, no entanto, houver um efeito de “dose” do produto gênico, o 
heterozigoto será menos adaptado a cada um dos ambientes, que o homozigoto 
respectivo. O mesmo princípio pode ser explicado quando se consideram os muitos 
locos que governam um caráter métrico ou quantitativo. Neste caso, além das 
interações de cada loco particular, poderão acontecer ainda, intetações entre alelos 
de locos diferentes. Um outro efeito interessante da interação ao nível gênico diz 
respeito à reversão de dominância. Kang (1998) apresenta alguns exemplos de 
situações reais onde um alelo se comporta como dominante em um ambiente e 
como recessivo quando o ambiente é alterado.

A interação pode se dar, também, ao nível da expressão gênica, desde a 
atividade das enzimas até a manifestação de caracteres finais, como a produção. Na 
Figura 1 está representado um modelo considerando um loco hipotético como dois 
alelos (B e b) e a resposta dos genótipos homozigotos à variação das condições 
ambientais (Beavis & Keim, 1996). Na ordenada está representada a expressão 
fenotípica, medida pela atividade das enzimas produzidas por cada genótipo. Na 
abscissa estão representados quatro ambientes formados pela combinação de dois 
fatores a saber: 1- baixo nível de substrato e baixa temperatura; 2 — baixo nível de 
substrato e alta temperatura; 3 - alto nível de substrato e baixa temperatura e 4 - alto 
nível de substrato e alta temperatura.
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O alelo B codifica uma enzima com alta atividade em baixo nível de substrato 
e baixa temperatura, enquanto que o alelo b codifica uma forma alternativa com alta 
atividade em alto nível de substrato e alta temperatura. A resposta fenotípica, medida 
pela atividade da enzima, mostra o genótipo BB especificamente adaptado ao ambiente 
1 e o genótipo bb especificamente adaptado ao ambiente 4. Nos ambientes 2 e 3, 
ambos os genótipos possuem adaptação intermediária. Note-se que, apesar das 
diferenças entre os genótipos em ambientes particulares, na média dos quatro 
ambientes o desempenho é o mesmo. Também os ambientes seriam indiferenciáveis 
se medidos pelo comportamento médio dos genótipos. Um modelo com dois locos 
independentes com dois alelos por loco é apresentado, também, por Beavis & Keim 
(1996).

Quando se consideram caracteres métricos de importância para o 
melhoramento, deve haver uma multiplicidade de fatores atuando nos mais diferentes 
níveis, desde a regulação gênica até a manifestação final.

Allard & Bradshaw (1964) utilizam uma situação simples onde são 
considerados dois genótipos em dois ambientes, para ilustrar alguns tipos de interação. 
Na Figura 2 são apresentadas três situações básicas que trazem diferentes conseqüências 
para o melhoramento.

Duas populações geneticamente distintas G( e G2, são submetidas a dois 
ambientes A2 e A2. Assume-se que o ambiente A2 é mais favorável para a manifestação 
do caráter genérico Y, que pode ser qualquer variável métrica. Na situação a a mudança 
das condições ambientais afeta igualmente o comportamento dos genótipos, 
caracterizando-se a ausência de interação. Neste caso a diferença entre os genótipos 
se mantém constante nos dois ambientes. Nas situações beca mudança de ambiente 
afeta desigualmente a manifestação do caráter para os dois genótipos, ou seja, a 
diferença entre os genótipos varia entre ambientes. No caso b o efeito individual do 
ambiente não provocou uma mudança na classificação dos genótipos, sendo em ambas 
as condições, G2 superior a G . Para este tipo, a interação é denominada simples ou 
quantitativa. No caso c, há uma mudança na classificação dos mesmos. Neste caso a 
interação é denominada cruzada ou qualitativa.

OS
2

1 2 3 4
Ambientes

FIGURA 1. Modelo de um loco 
com dois alelos, com resposta 
das linhas homozigotas a 
diferentes condições ambien
tais (adaptado de Beavis & 
Keim, 1996).
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FIGURA 2. Comportamento de dois genótipos (G1 e G2) em duas condições ambientais (Al e A2). 
a) ausência de interação; b) interação simples ou quantitativa; c) interação cruzada ou 
qualitativa.

As implicações para o melhoramento, dos diferentes tipos de resposta dos 
genótipos aos ambientes, são óbvias. Nas situações a e b da Figura 2, um mesmo 
genótipo (G2) é o melhor adaptado às duas condições ambientais e uma seleção 
baseada na média dos ambientes beneficiará sempre o melhor genótipo. Na situação 
b, a manifestação da interação é consequência, apenas, da conceituação aditiva do 
fenômeno e poderia ser explicada, por exemplo, pela ação multiplicativa dos ambientes 
sobre os genótipos (Chaves et al., 1989). Na situação c, a seleção baseada na média 
dos ambientes não é capaz de satisfazer o conjunto dos ambientes podendo levar a 
uma seleção de genótipos mal adaptados a uma situação particular.

Falconer (1987) considera que um caráter medido em dois ambientes pode 
ser tratado como dois caracteres, porque diferentes mecanismos fisiológicos podem 
estar atuando. Assim os locos requeridos para alta adaptação a um ambiente podem 
ser diferentes daqueles requeridos no ambiente contrastante. O autor propõe o uso 
do coeficiente de correlação genética entre ambientes como uma ferramenta para 
esclarecer tal situação. Se um conjunto de genótipos mostra alta correlação genética 
para um caráter, quando avaliados em dois ambientes, isto é um indicativo de que os 
mesmos locos estão determinando a manifestação do caráter nas duas situações. O contrário 
indica certa independência dos mecanismos que interferem no fenótipo do caráter.

Quando se consideram vários genótipos avaliados em vários ambientes, a 
combinação de situações como as da Figura 2, forma um emaranhado de situações, 
difícil de ser interpretado, exigindo métodos adequados de análise da interação de 
genótipos com ambientes. O número de diferentes classificações que pode ser obtido 
quando se avaliam n genótipos em m ambientes corresponde a nm!/n!m! (Allard & 
Bradshaw, 1964). Mesmo com valores de n e m relativamente baixos torna-se 
impraticável trabalhar com um número tão grande de combinações.

3. QUANTIFICAÇÃO DA INTERAÇÃO

Na presença de interação de genótipos com ambientes o modelo básico que 
considera a expressão fenotípica como resultado da ação de variações ambientais 
sobre o valor genotípico, torna-se insuficiente para expressar a variação dos dados. A 
inclusão da interação pode ser feita utilizando-se o modelo:

F= G + A + GA (2)
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sendo GA a parcela relativa à interação. Para que o efeito GA seja detectado são 
necessários, pelo menos, dois genótipos, avaliados em dois ambientes.

Na Tabela 1 estão representados os valores fenotípicos básicos de dois genótipos 
(Gj e G2) em dois ambientes (Aj e A2). Na ausência de interação, o efeito ambiental 
sobre os genótipos é o mesmo, ou seja, a - c = b - d. Da mesma forma os efeitos 
genotípicos são os mesmos nos dois ambientes, ou seja, a - b = c - d. Neste caso, os 
efeitos de genótipos e de ambientes calculados com base na média, correspondem 
aos efeitos particulares, isto é [(a + b - c - d)/2] = a- c = b- de[(a + c- b- d)/2] 
= a—b = c — d. Isto significa que a seleção de genótipos com base na média dos 
ambientes atendería a cada situação particular ou, ainda, que a seleção poderia ser 
feita em apenas um ambiente. A detecção da presença da interação consiste, portanto, 
em se verificar as desigualdades a-bíÉc-doua-c^b-d.

Quando se dispõem de valores fenotípicos observados de vários genótipos 
avaliados em diversos ambientes, há a necessidade de se lançar mão de modelos 
estatísticos apropriados para tratamento da interação. Isto porque, por um lado, a 
avaliação experimental inclui no valor observado variações de natureza não controlada 
que impossibilitam uma comparação aritmética dos dados e, por outro lado, porque 
o número de desigualdades a serem observadas torna impraticável a análise dos dados.

Supondo-se que os genótipos foram avaliados nos diversos ambientes em 
delineamento experimental que permita a estimativa da variação residual em cada 
ambiente, o modelo básico (2) para tratamento dos dados pode ser expresso, em 
linguagem estatística, por:

T- = m + £,. + aj + (ga). + ?.. , (3)

sendo Y.. a média observada do caráter Y, do genótipo i no ambiente j; m a média 
geral; g. o efeito do genótipo i; zz o efeito do ambiente j; (gzz,L a interação do genótipo 
i com o ambiente j e o erro experimental médio associado à média Y... Por este 
modelo a interação de genótipos com ambientes é definida como desvio dn modelo 
que considera a expressão fenotípica como resultado da ação aditiva dos efeitos 
genotípico e ambiental sobre a média geral.

A forma básica de organização dos dados para análise da interação de genótipos 
com ambientes está representada na Tabela 2. Cada coluna da tabela representa as 
médias dos n tratamentos (genótipos) sobre r repetições, derivadas de um experimento 
em delineamento apropriado. Quando todos os genótipos são avaliados em todos os 
ambientes, com o mesmo número de repetições por experimento, diz-se que os dados

TABELA 1. Representação do valor fenotípico de dois genótipos em dois ambientes. 

Ambientes
Genótipos

Al A2
Média Diferença ambiental

a c (a + c)/2 a - c
G2 b d (b + d)/2 b-d

Média (a + bj/2 (c + d)/2 (a + b + c + d)/4 (a + b - c - d)/2
Diferença genotípica a - b c - d (a + c - b - d)/2
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são balanceados. Neste caso a análise de variância resultante da aplicação do modelo 
(3) se torna bastante simples, calculando-se os efeitos principais pelas marginais da 
tabela e a interação como desvios do modelo. O termo referente ao erro experimental 

é calculado para cada experimento, utilizando-se o errcrmédio na análise conjunta.
Para a resolução do modelo, pelo processo de quadrados mínimos, são impostas 

as restrições: Ès, = 0; =0 e = 0, para cada j. As expressões para as
• • j i=l r • -estimativas dos efeitos sao:

e (4)

As somas de quadrados devido aos efeitos principais e interação são obtidas 
por:

n m __
SQtotal = ^i^jYij -nmY2 , com nm - 1 graus de liberdade; 

i=ij=i
n _ _

SQ- = — nmY 2 , com n — 1 graus de liberdade;
/=/

m _ _
SQa =n^Yj -nmY2 t com m - 1 graus de liberdade e; 

j=J
SQgx = SQtotal ~sQg ~sQa ’ com (n - !)(m - !) graus de liberdade.

Os quadrados médios correspondentes são calculados dividindo-se cada soma 
de quadrados pelos respectivos graus de liberdade. O quadrado médio residual ou do 
erro é calculado pela média dos quadrados médios de cada experimento, quando os 
graus de liberdade do resíduo de cada experimento forem os mesmos. Caso contrário, 
deve-se ponderar cada quadrado médio pelos respectivos graus de liberdade, o que 
equivale a se fazer um somatório das somas de quadrados, dividindo-se pelo total de 
graus de liberdade. Para que o quadrado médio residual da análise conjunta represente 
uma estimativa não tendenciosa da variância residual média, há a exigência de 
homogeneidade dos quadrados médios residuais do experimento. Tal situação pode 
ser verificada por um teste de homogeneidade de variâncias como o teste de Bartlet

TABELA 2. Representação dos dados de n genótipos avaliados em m ambientes para um caráter genérico Y.

Genótipos Ambientes Média Yj

1 2 3 M

1 Y„ vn r„ Y

2 Y„ Y2.

3 Y« Y» r F3.

n Y, Y-, Y., Y Yn.

Média (Yj) Y.i Y.2 Y.3 Ym Y
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(Steel &Torrie, 1960). Como regra prática, se a razão entre o maior e menor quadrados 
médios não exceder a 4, a análise conjunta pode ser feita sem qualquer restrição 
(Pimentel Gomes, 1985). Se houver heterogeneidade dos quadrados médios residuais, 
duas alternativas podem ser seguidas. A primeira seria descartar experimento(s) com 
quadrados médios residuais muito elevados, por representar uma situação de baixa 
precisão experimental. A segunda seria promover um ajuste nos graus de liberdade 
dos quadrados médios da interação e do resíduo da análise conjunta para se evitarem 
testes de hipóteses inválidos. Pimentel Gomes (1985) apresenta um procedimento 
para se fazer tal ajuste, pelo método de Cochran.

Uma vez calculado o quadrado médio residual da análise conjunta este 
deve ser dividido pelo número de repetições de cada experimento. Esta divisão se 
faz necessária pelo fato da análise conjunta ter sido feita a partir de médias dos 
tratamentos em cada ambiente, enquanto que na análise de variância de cada 
experimento se utilizam os totais de tratamentos nos cálculos das somas de 
quadrados.

Uma consideração importante a ser feita para realização do teste F e 
interpretação dos resultados da análise conjunta da variância, diz respeito à natureza 
fixa ou aleatória dos efeitos do modelo de análise. Um efeito é considerado aleatório 
quando se refere a uma amostra de uma população maior. Neste caso, os resultados 
obtidos a partir da amostra podem ser extrapolados para a população como um todo. 
Quando os fatores envolvidos na análise (genótipos e/ou ambientes, no caso) 
representam situações particulares bem definidas, os efeitos são considerados fixos e 
os resultados só se aplicam àquele conjunto específico. A natureza fixa ou aleatória 
da interação é determinada pelos efeitos principais. Se genótipos e ambientes são 
fixos, a interação será fixa. Se pelo menos um dos fatores for aleatório, a interação 
será aleatória.

Em um programa de melhoramento, diferentes situações se apresentam, 
dependendo da fase do programa e dos objetivos da avaliação de genótipos em 
diferentes ambientes. Em um programa de seleção recorrente, por exemplo, um 
conjunto de famílias ou progênies retirado da população base é testado com vistas à 
recombinação daquelas superiores para formação da população melhorada. Neste 
caso, há pouco interesse no desempenho de cada família em particular, mas sim no 
desempenho médio das famílias e variabilidade entre elas, o que vai determinar o 
desempenho da população melhorada. Estimativas de parâmetros obtidas da amostra, 
podem ser interpretadas como propriedades populacionais levando-se, por exemplo, 
à escolha de populações potencialmente superiores para seleção. Neste tipo de 
avaliação, mesmo que haja interesse no estudo da interação de genótipos com 
ambientes, razões de ordem prática, como o grande número de progênies a serem 
avaliadas e a quantidade limitada de sementes por progênie, limitam a avaliação em 
um grande número de ambientes. Assim, utilizam-se em geral, poucos ambientes 
com características definidas como tipo de solo, nível de tecnologia, épocas de plantio 
etc. Nesta situação, claramente os genótipos devem ser considerados como aleatórios 
e os ambientes como fixos.

Uma situação contrastante ocorre quando diferentes cultivares (variedades, 
híbridos, linhagens ou clones) são testadas na fase final de um programa de 
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melhoramento. Neste caso, cada genótipo (ou população) constitui uma entidade 
bem definida que se quer testar como tal. Por outro lado, para que se tenha maior 
segurança na recomendação, há a necessidade de que se conheça a resposta dos 
genótipos às inúmeras variações ambientais que podem ocorrer na região, ou seja, 
seu desempenho em uma população variável de ambientes. Desta forma, são 
constituídos os ensaios em rede, procurando-se amostrar as variações espaciais e 
temporais que ocorrem entre ambientes. Assim, na análise de ensaios em rede, 
consideram-se, em geral, os efeitos de genótipos como fixos e os efeitos de ambientes 
como aleatórios.

A consideração de que os efeitos de cultivares são fixos não traz qualquer 
controvérsia, uma vez que, nesta fase do programa, as propriedades genéticas da 
população estão definidas e a cultivar pode ser reproduzida segundo seu modo de 
propagação. Com relação aos ambientes, entretanto, a situação não é tão definitiva. 
As variações que ocorrem entre ambientes podem ser agrupadas em duas categorias, 
as previsíveis e as imprevisíveis (Allard & Bradshaw, 1964). Dos fatores previsíveis do 
ambiente podem-se citar o tipo de solo, as tecnologias aplicadas, a época de plantio, 
a latitude e altitude, entre outros. Os fatores imprevisíveis são representados, 
principalmente, pelas variações erráticas do clima, como quantidade e distribuição 
de chuvas, temperatura, ocorrência de geadas etc. Portanto, o efeito do ambiente 
representa, na realidade, um confundimento de efeitos de fatores fixos (previsíveis) e 
aleatórios (imprevisíveis).

O aproveitamento dos efeitos favoráveis da interação de genótipos com 
ambientes implica em que se tenha, para cada ambiente, o genótipo mais adaptado. 
Quanto mais previsível for o ambiente de uma lavoura, maior será a possibilidade de 
aproveitamento dos efeitos da interação. Um desafio, portanto, na avaliação de 
cultivares para recomendação, será o máximo de caracterização dos ambientes de 
teste para possibilitar o máximo de previsibilidade no ambiente de cada agricultor. 
Em outras palavras, seria ideal que os efeitos de ambientes pudessem ser tomados 
como fixos ou, pelo menos, que a porção fixa da interação pudesse ser medida e os 
resultados utilizados na recomendação de cultivares.

Exemplo 1. Análise conjunta de variância e medição dos efeitos da interação de 
genótipos com ambientes.

Na Tabela 3 estão apresentados dados de produtividade de grãos em toneladas 
por hectare, obtidos dos Ensaios Nacionais de Milho Precoce realizados na safra 
1997/98 (Corrêa, 1998). Para simplificação e a título de exemplo, foram considerados 
apenas 12 cultivares de um total de 49, em dez localidades da Região Centro do 
Brasil. Por se tratarem de híbridos comerciais ou em fase de avaliação final de diferentes 
empresas, os nomes das cultivares foram omitidos e renumerados de 1 a 12. Das 12 
cultivares, quatro são híbridos duplos (1 a 4), quatro híbridos triplos (5 a 8) e quatro 
híbridos simples (9 a 12). Os quadrados médios residuais por localidade foram 
calculados pelo coeficiente de variação experimental e média geral de cada ensaio, 
fazendo-se QMR(j) =( CV/100)2, sendo Y- e CV referentes às 49 cultivares do
ensaio do ambiente j. O delineamento de cada ensaio corresponde a um látice simples 
7x7, com duas repetições, portanto, a cada quadrado médio residual estão associados 
36 graus de liberdade.
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O primeiro passo para a análise conjunta consiste em se verificar a 
homogeneidade dos quadrados médios residuais. A razão entre o maior e menor 
QMr é igual a 3,93 (QM /QM^ estando abaixo do limite máximo recomendado 
por Pimentel Gomes (1985), o que permite testar a interação sem necessidade de 
correção de graus de liberdade.

As somas de quadrados são calculados por:

SQTOTAL = 3,822 + 7,342 + ... + 7,962 - 12 x 10 x 5,838752 = 422,73 50

SQç = 10 x (5,6752 + 5,2002 + ... + 6,2602) - 40 90,9202 = 28,1908

SQt = 12 x (3,9362 + 7.4412 + ... + 7,3392) - 40 90,9202 = 323,19 1 2

= 422,7350 - 28,1908 - 323,1912 = 71,3529

Os resultados da análise de variância com o teste de F, encontram-se na Tabela
4. O valor de F para a interação é calculado dividindo-se o quadrado médio da 
interação pelo quadrado médio residual, independentemente de serem fixos ou 
aleatórios os efeitos principais. Para o cálculo de valores de F para genótipos e para 
ambientes há que se considerar a natureza fixa ou aleatória dos efeitos, o que interfere 
na esperança dos quadrados médios. Cruz & Regazzi (1994) apresentam as esperanças 
de quadrados médios para diferentes situações. No presente exemplo, o efeito de 
genótipos foi considerado fixo e o de ambientes aleatório. Assim, o valor de F para

TABELA 3. Produção média de grãos (t ha1) de cultivares de milho precoce, na Região Centro, do Brasil 
(Corrêa, 1998)

Cultivar
1 2

Ambientes

9 10

Média
(1/.)

Efeito 
Genotípico 

(r,)3 4 5 6 7 8■■ 3,82 7,34 3.85 8,35 4,42 4,30 6,27 6,19 5,57 6,64 5,675 -0,164

2 4,19 7,86 2,91 8,68 3.03 3.89 4,89 4,40 5,74 6,41 5,200 -0,639

3 3,73 4.94 6,00 7,50 3,78 3.96 4,45 6,46 5,00 7,15 5397 -0.542

4 4,13 7,06 2,89 8,88 3,81 5.01 6,26 5,77 6,50 7.19 5,750 -0,089

5 332 6,46 2.55 8,81 3,19 4.03 5,75 4,75 6,50 535 5.061 -0,778

6 2,89 7,47 4,78 9,72 4,21 5.27 4,28 6,00 7,43 9,21 6,126 0,287

7 4,32 8,75 3,68 10,33 3.71 3,92 7,84 4,85 6,43 7,93 6,176 0337

8 3,81 7,34 5,40 8,51 4,22 4,52 5,29 6,54 4,68 7,17 5,748 -0.091

9 4,86 8,70 5,62 10,22 5.21 5.06 6,28 537 634 8,34 6,600 0,761

10 3,04 5,29 5,56 9,08 4,53 4,10 7,00 5.10 6,02 6.70 5.642 -0,197

11 4,50 9,51 3,00 10,54 4,09 5,62 7,84 5,53 6,55 8,12 6,530 0,691

12 4,62 8,57 4,88 8,96 4,33 4,83 5,98 5,09 7.38 7,96 6,260 0,421

Média (F.) 3,936 7,441 4,260 9,132 4,044 4,542 6,011 5,504 6,178 7,339 5,83875 -

Efeito A
Ambiental j) -1,903 1,062 -1,579 3,293 -1,795 -1,297 0,172 -0,335 0,339 1,500 - -



684 Recursos Genéticos e Melhoramento - Plantas

TABELA 4. Análise conjunta da variância de dados de produção de grão (t ha1) de 12 cultivares de milho, 
em 10 localidades.

Fontes de Variação GL SQ QM F1'

Genótipos (G) 11 28,1908 2,5628 10,473’*

Ambientes (A) 9 323,1912 35,9101 146,752**

Interação (GxA) 99 71,3529 0,7207 2,945**

Resíduo médio/2 360 - 0,2447 -
‘'Considerando efeitos de genótipos fixos e de ambientes aleatórios, 
“significativo, pelo teste F, ao nível de 1% de probabilidade.

genótipos foi calculado dividindo-se o quadrado médio respectivo pelo quadrado 
médio da interação. O valor de F para ambientes foi encontrado dividindo-se o valor 
do quadrado médio correspondente pelo quadrado médio residual. Na realidade, a 
esperança do quadrado médio de ambientes inclui um termo referente à variância de 
fatores de controle local dentro de cada experimento (efeitos de repetições e de blocos). 
Como a partir dos dados disponíveis não foi possível recuperar estas fontes de variação, 
o valor de F para ambientes, como calculado, pode estar superestimado. Na prática isto 
não traz maiores problemas porque o efeito de ambientes costuma ser alto levando a 
valores tão elevados de F, que raramente haverá dúvidas quanto à sua significância. No 
presente caso, por exemplo, a soma de quadrados para ambientes representa 77% da 
soma de quadrados total com apenas 7,6% dos graus de liberdade. O quadrado médio 
residual foi dividido por 2, o número de repetições de cada ensaio, conforme já exposto.

As estimativas dos efeitos principais de genótipos ( £,■ ) e ambientes ( à- ) 
estão apresentadas na última coluna e na última linha da Tabela 3, respectivamente. 
A soma de quadrados de genótipos equivale a '«Êi.2 de forma que mgj corresponde 
à contribuição do genótipo i para a soma de quadrados. Da mesma forma a soma 
de quadrados de ambientes corresponde a , sendo nâj a contribuição do
ambiente j para a soma de quadrados deste fator.

Como era de se esperar, a amplitude de variação das estimativas dos efeitos 
ambientais foi bem maior que aquela das estimativas dos efeitos genotípicos. Isto se 
deve ao fato de que a amostragem ambiental procura atingir ambientes extremos em 
termos de solo, clima, latitude etc. Por outro lado, os genótipos representam apenas 
os melhores saídos dos programas de melhoramento. Os piores genótipos não chegam 
a esta fase final de avaliação.

Verificando-se as estimativas dos efeitos genotípicos constata-se que os híbridos 
duplos (genótipos 1 a 4) apresentam, todos, valores negativos. Para os híbridos triplos 
(genótipos 5 a 8) ocorreram dois valores positivos e dois negativos. Já para os híbridos 
simples (genótipos 9 a 12) ocorreu apenas um valor negativo.

As estimativas dos efeitos da interação para cada combinação de genótipos 
com ambientes estão apresentadas naTabela 5. Cada estimativa foi obtida tirando-se 
do valor observado Y as estimativas dos efeitos principais, e da média geral a partir 
da Tabela 3 e expressão (4). Assim, por exemplo, o valor da interação da cultivar 1 no 
local 1 foi estimado por:

( ga )H = 3,82 - (-0,164) - (-1,903) -5,839 = 0,048 ou,

( ga )n = 3,82 - 5,675 - 3,936 + 5,839 = 0,048
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TABELA 5. Estimativas dos efeitos da interação de genótipos com ambientes ( ga , relativas aos dados 
da Tabela 3.

Ambiente

Cultivar 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10

1 0,048 0,063 -0,246 -0,618 0,540 -0,079 0,423 0,850 -0,445 -0,5351

2 0,893 1,058 -0,711 0,187 -0,375 -0,014 -0,482 -0,465 0,200 -0,290
3 0,336 -1,959 2,282 -1,090 0,278 -0,041 -1,019 1,498 -0,637 0,3531

4 0,283 -0,292 -1,281 -0,163 -0,145 0,556 0,338 0,355 0,410 -0,060
5 0,162 -0,203 -0,932 0,456 -0,076 0,265 0,517 0,024 1,099 -1,311|

6 -1,333 -0,258 0,233 0,301 -0,121 0,440 -2,018 0,209 0,964 1,584
7 0,047 0,972 -0,917 0,861 -0,671 -0,960 1,492 -0,991 -0,086 0,2541

8 -0,035 -0,010 1,231 -0,531 0,267 0,068 -0,630 1,127 -1,408 -0,078

9 0,163 0,498 0,599 0,327 0,405 -0,244 -0,492 -0,895 -0,600 0,2401

10 -0,699 -1,954 1,497 0,145 0,683 -0,246 1,186 -0,207 0,038 -0,442
11 -0,127 1,378 -1,951 0,717 -0,645 0,386 1,138 -0,665 -0,320 0,0901

12 0,263 0,708 0,199 -0,593 -0,135 -0,134 -0,452 -0,835 0,780 0,200

Valores positivos e elevados de ( ga ) indicam uma boa adaptação relativa 
da cultivar i ao ambiente j, enquanto que valores negativos indicam uma má adaptação 
relativa da cultivar ao ambiente.

4. AVALIAÇÃO E RECOMENDAÇÃO REGIONALIZADAS

Qualquer programa de melhoramento possui, em princípio, uma região de 
abrangência, definida em função de fatores geográficos, tecnológicos, comerciais etc. 
Assim, por exemplo, uma instituição estadual restringiría sua área de atuação aos 
limites geopolíticos do Estado, enquanto uma empresa privada definiría sua área de 
atuação em função das possibilidades de mercado e do seu porte.

Uma vez definida a região de abrangência do programa, são planejados os 
ensaios de avaliação para seleção em etapas intermediárias do programa e a rede de 
ensaios para avaliação final. Neste último caso, existem, muitas vezes, redes 
coordenadas por instituições oficiais e que recebem materiais para teste, de diferentes 
programas. Em qualquer caso, considerações a respeito da interação de genótipos 
com ambientes são essenciais na escolha dos locais de avaliação e na definição da 
estratégia de recomendação de cada cultivar, se generalizada ou particularizada por 
sub-regiões.

Em uma condição inicial, quando não se dispõem de estudos sobre a interação 
de genótipos com ambientes para uma dada espécie cultivada em uma dada região, a 
escolha dos locais de teste é feita considerando-se técnicas de amostragem e aspectos 
econômicos. Uma boa amostragem é aquela que considera o maior número possível 
de locais, escolhidos de forma a representar convenientemente as variações ambientais 
da região. Os aspectos econômicos e práticos, geralmente, limitam a amostragem 
ideal, por questões de custo e falta de estrutura de experimentação em alguns locais 
que seriam escolhidos. Uma vez estabelecida a rede de ensaios é fundamental que os 
ambientes sejam caracterizados o melhor possível com relação a fatores de solo, clima, 
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tecnologias etc., para facilitar a interpretação dos resultados e possibilitar maior 
segurança nas extrapolações destes. Uma vez colhidos os resultados dos ensaios em 
rede, estes podem ser usados tanto na avaliação das cultivares, o que é função primeira 
dos ensaios, quanto para o planejamento dos ensaios futuros, principalmente quanto 
à escolha de locais de avaliação.

Feita a análise conjunta dos ensaios, conforme mostrado no Exemplo 1, caso 
não haja significância para a interação de genótipos com ambientes, a situação se 
tornaria simples. A recomendação de cultivares seria feita, apenas com base na média 
geral e o número de ensaios de avaliação poderia ser diminuído nas avaliações 
posteriores. Esta situação, no entanto, dificilmente ocorre, pelo menos para as grandes 
culturas.

Na presença de interação significativa, a primeira questão que geralmente 
ocorre é: a recomendação de cultivares deve ser generalizada, isto é, a(s) mesma(s) 
cultivar(es) para toda a região ou devem-se buscar recomendações particularizadas 
para ambientes ou sub-regiões? Neste último caso, como? A resposta a estas questões 
não é simples e diferentes alternativas de métodos de análise têm sido propostas para 
tentar esclarecê-la.

Uma primeira abordagem, bastante simples, que se poderia fazer sobre a 
questão levantada, diz respeito ao “prejuízo” ou perda de eficiência que se teria com 
a recomendação generalizada em relação àquela particularizada. Tomemos novamente, 
como exemplo, os dados da Tabela 3. As situações mais extremas seriam aquelas de: 
a) recomendar apenas uma cultivar para todos os ambientes com base na média geral 
ou; b) recomendar a melhor cultivar de cada ambiente. Esta última alternativa, embora 
inviável na prática, representa o referencial teórico se pudéssemos aproveitar totalmente 
os efeitos da interação. A cultivar mais produtiva na média dos dez ambientes foi a 
cultivar 9, com 6,600 t ha'1. Tomando-se o maior valor em cada ambiente, e 
calculando-se a média obtém-se um valor de 7,276 t ha'1. Dividindo-se o primeiro 
valor pelo segundo obtêm-se a eficiência relativa da recomendação generalizada, ou 
seja f = (6,600/7,276) = 0,907, mostrando que para toda a região a recomendação 
generalizada traria uma perda de produtividade de cerca de 10%, em relação à 
recomendação ideal. Se se observar pelo lado do agricultor, por outro lado, nota-se 
que em algumas situações, aqui representadas pelos ambientes 1 ou 5, não há qualquer 
perda, uma vez que a melhor cultivar naqueles ambientes coincidiu com a de maior 
média geral. Já no local 7, a perda seria de 20%, em relação a melhor cultivar naquele 
ambiente. A mesma abordagem poderia ser feita considerando duas ou mais cultivares 
a serem recomendadas.

Feita esta primeira análise se a perda representada pela recomendação 
generalizada for pequena o melhorista poderá optar por este tipo de recomendação, 
mesmo se a interação for significativa. Deve-se ressaltar que uma interação significativa 
não implica, necessariamente, em valores de interação de alta magnitude. A 
significância pelo teste F revela, apenas, que se tem razoável grau de certeza que a 
variância dos efeitos da interação não é nula.

Caso a recomendação generalizada represente uma perda considerável na 
eficiência da recomendação, uma abordagem que pode ser tentada diz respeito à 
regionalização da recomendação. O objetivo, neste tipo de abordagem, seria o de se 



Interação de genótipos com ambientes 687

determinar sub-regiões, relativamente homogêneas quanto à interação, passando a 
recomendação e, consequentemente, os esforços do melhoramento, a serem dirigidos 
para cada sub-região. Para que este objetivo seja alcançado é necessário que o 
agrupamento de ambientes mais homogêneos leve a conjuntos identificáveis em função 
de fatores previsíveis do ambiente como região geográfica, latitude, altitude, tipo de 
solo etc. Caso isso não ocorra o agrupamento representará, apenas, uma situação 
passada, sem possibilidade de utilização em planejamentos futuros.

Para a realização do zoneamento ecológico ou estratificação de ambientes, 
utilizam-se os próprios dados derivados dos ensaios de avaliação de cultivares nos 
diferentes ambientes. O pressuposto básico para este procedimento é o de que as 
diferenças entre ambientes não são totalmente aleatórias nem totalmente sistemáticas. 
Busca-se, então, determinar a estrutura desta variação, distribuindo-a entre e dentro 
das regiões.

O primeiro passo para a análise consiste em se medir a similaridade (ou 
dissimilaridade) entre ambientes, baseando-se na interação provocada com os 
genótipos. Horner & Frey (1957) foram os primeiros a propor um estudo desta 
natureza e utilizaram como medida da dissimilaridade entre locais o quadrado 
médio da interação de cultivares com ambientes da análise conjunta de variância 
dos locais, dois a dois. Brasil (1990) comparou alguns métodos de determinação 
da dissimilaridade entre locais, com base em ensaios de cultivares de milho. Em 
geral, as diferentes medidas levaram a classificações semelhantes das diferenças 
entre locais.

Após se determinar a matriz de distâncias entre os ambientes, o próximo 
passo consiste em uma análise de agrupamento, juntando-se por etapas, os locais 
mais similares, para formar sub-regiões mais homogêneas. Cruz & Regazzi (1994) 
mostram, com exemplo numérico, os passos necessários para a estratificação de 
ambientes ou zoneamento ecológico.

Uma vez obtido um padrão de regionalização, os resultados devem ser 
confrontados com fatores previsíveis do ambiente, como região geográfica, tipo de 
solo, altitude, latitude etc. A validação da regionalização obtida pode ser aferida 
comparando-se resultados de diferentes anos, para uma mesma amostragem de locais. 
Caso o padrão de agrupamento seja consistente entre anos, há uma maior segurança 
em se proceder à recomendação com base na regionalização obtida.

Alguns estudos têm mostrado uma dificuldade de se obterem regionalizações 
consistentes a partir da análise de agrupamento baseada na interação de genótipos 
com ambientes, particularmente, nas regiões tropicais (Brasil, 1990). Esta 
inconsistência se deve, provavelmente, a uma prevalência de fatores não previsíveis 
ou não controlados, na determinação das diferenças entre locais, havendo, muitas 
vezes, um confundimento de efeitos de locais e de épocas de plantio (Paterniani, 
1986). A interação tripla de genótipos com locais e anos pode ser uma outra causa da 
inconsistência nas regionalizações em diferentes anos. A possibilidade de sucesso em 
estudos de zoneamento ecológico, portanto, está na dependência de uma 
caracterização, o mais completa possível, dos ambientes dos ensaios, controlando o 
máximo de fatores. Em outras palavras, trata-se de tornar os efeitos de ambientes 
mais fixos e menos aleatórios.
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Mesmo que o padrão de agrupamento de ambientes não permita uma 
segurança na recomendação regionalizada de cultivares, o estudo da similaridade 
entre locais pode ser muito útil em futuras avaliações. Assim, caso ocorram pares de 
locais consistentemente similares quanto à interação, um deles poderia ser eliminado 
dos testes posteriores, permitindo incluir outros locais em regiões menos cobertas na 
amostragem. Este tipo de abordagem é referido como escolha de locais chave para 
avaliação de cultivares.

5. ADAPTABILIDADE E ESTABILIDADE FENOTÍPICAS

Os estudos de adaptabilidade e estabilidade fenotípicas, para fins de 
melhoramento, se referem à avaliação da resposta diferencial dos genótipos à variação 
das condições de ambiente. A maioria dos métodos utiliza técnicas de regressão, 
medindo a variação da produtividade ou qualquer outro caráter quantitativo, em 
relação a um índice ambiental. A diferenciação entre métodos se dá pelo modelo de 
regressão utilizado, pela forma de interpretação dos parâmetros do modelo e maneira 
de se determinar o índice ambiental. Uma outra abordagem em estudos de estabilidade 
fenotípica seria a avaliação da contribuição de cada genótipo para a interação total.

5.1 REGRESSÃO LINEAR SIMPLES

Pode-se verificar na Figura 2 que, para a situação simples de apenas dois 
ambientes, a ausência de interação é caracterizada por um paralelismo das retas que 
contêm os pontos referentes aos valores dos genótipos. Com mais de dois ambientes, 
seria necessário ajustar uma reta que melhor representasse os pontos observados. 
Para isto há a necessidade de que a qualidade dos ambientes seja quantificada. 
Ajustando-se uma reta por regressão linear, a soma de quadrados dos desvios dos 
valores observados em relação aos estimados pela equação da reta será minimizada. 
Desta forma, a interação de genótipos com ambientes se manifestará como uma 
heterogeneidade nos coeficientes de regressão de cada genótipo, na suposição de que 
as retas representam convenientemente a variação dos dados.

A utilização da técnica de regressão linear para estudo da resposta de cultivares 
à variação ambiental remonta ao trabalho de Yates & Cochram (1938). Neste trabalho 
os autores utilizam como medida da qualidade ambiental a produtividade média de 
todos os genótipos naquele ambiente, ajustando-se uma reta de regressão das 
produtividades de cada genótipo em relação a estas médias, tomadas como variável 
independente.

Finlay & Wilkinson (1963) relacionaram o coeficiente de regressão linear de 
produtividade de cada genótipo sobre a média geral dos genótipos em cada ambiente, 
com os conceitos de adaptabilidade e estabilidade fenotípica. Em seu estudo com 
277 variedades de cevada em sete ambientes (locais e anos) os autores analisaram os 
dados em uma escala logarítmica, com a finalidade de induzir uma maior linearidade 
de resposta das produtividades de cada genótipo, além de aumentar a homogeneidade 
do erro experimental. Para definir a estabilidade e adaptabilidade de cada genótipo, 
por este método, são considerados, conjuntamente, a média e o coeficiente de regressão 
linear. Coeficiente de regressão próximo de 1,0 indica estabilidade média. Quando 
associado com alto rendimento, caracteriza um genótipo com adaptabilidade geral. 
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Se associado com baixo rendimento, o genótipo é mal adaptado a todos os ambientes. 
Genótipos com valores significativamente maiores que 1,0 são especificamente 
adaptados a ambientes favoráveis e são pouco estáveis, enquanto que aqueles com 
valores significativamente menores que 1,0 são mais estáveis e se adaptam 
especificamente a ambientes desfavoráveis. Por este conceito de estabilidade fenotípica, 
um genótipo completamente estável seria caracterizado por um coeficiente de regressão 
igual a zero, o que foi posteriormente classificado por Becker (1981) como estabilidade 
no sentido biológico, ou seja, o genótipo seria insensível à variação ambiental.

Eberhart & Russell (1966) propuseram um modelo de regressão linear para 
estudo da estabilidade fenotípica de cultivares que se tornou o mais amplamente 
utilizado, em todo o mundo, neste tipo de estudo. Neste modelo, além da média geral 
e do coeficiente de regressão linear de cada genótipo, foi considerado como parâmetro 
de estabilidade a variância dos desvios da regressão de cada genótipo. Este tipo de 
abordagem foi classificado por Becker (1981) como estabilidade no sentido agronômico.

Os parâmetros para estudo de estabilidade fenotípica pelo método de Eberhart 
& Russell (1966) são definidos pelo modelo:

r. = n+p.z. + s.. (5)9 ” r< 7 >7

sendo Y a média do genótipo i, no ambiente j; (1 a média do genótipo i em todos os 
ambientes; p. o coeficiente de regressão que mede a resposta do genótipo i à variação 
ambiental; Io índice ambiental e S o desvio da regressão do genótipo i, no ambiente 
j. O índice ambiental é calculado pelo desvio da média de todos os genótipos naquele 
ambiente, em relação à média geral, isto é: I. = Yj — Y

Relacionando-se o modelo (5) com o modelo geral para estudo da interação 
(3), verifica-se que o índice ambiental I corresponde à estimativa do efeito ambiental, 
ou seja, I = àj . Fazendo p = 1 + a. e considerando que \L. = m + g. o modelo (5) pode 
ser reescrito como:

Y. = m + + a. + a a. + 8.. + e„-
'7 ) i j ij

incluindo-se o termo relativo ao erro experimental médio. Verifica-se, portanto, que 
o termo relativo à interação (ga).. fica subdividido em duas parcelas, uma (a <z) 
relativa à regressão linear sobre o efeito ambiental e outra (8p relativa aos desvios da 
regressão.

As estimativas dos parâmetros do modelo de Eberhart & Russell (1966) são 
obtidas para m ambientes por:

M. - r, ; ft- 6 « 'i - Q&- QM,! r

sendo QMR o quadrado médio residual da análise conjunta da variância, r no número 
de repetições de cada experimento e QMdi o quadrado médio dos desvios da regressão 
para o genótipo i calculado por:

QAÍí -^2 /'»)-(X, W2 'S/Jl > com m — 2 graus de

liberdade.
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Em termos de análise de variância, o modelo (5) permite a partição da soma 
de quadrados dos efeitos conjuntos de ambientes e da interação com n(m - 1) graus 
de liberdade em suas partes relativas aos efeitos de regressão linear e desvios da regressão, 
para cada genótipo ou cultivar.

Três tipos de comparações estatísticas são relevantes pelo modelo de regressão 
linear. A comparação entre médias, correspondente à hipótese de nulidade (HQ: |1; = 

= ... = pj pode ser feita por um teste de comparações múltiplas, como o teste de 
Tuckey, por exemplo. A diferença de resposta de um dado genótipo, em relação à 
média dos genótipos (HQ: p = 1,0) pode ser avaliada por um teste t calculado por:

r.= (A - l,0)/rw, sendo xw= (QMRlr ^,-1] )w> (Cruz & Regazzi, 1994).

O número de graus de liberdade para o teste t é aquele do quadrado médio 
residual da análise conjunta da variância.

A hipótese = 0 pode ser testada por um teste F, dividindo-se o quadrado médio 
dos desvios da regressão pelo quadrado médio do resíduo de análise conjunta de variância, 
este último, dividido pelo número de repetições (r), ou seja, F. = rQMdi / QMR ■

Os testes de t e F, assim efetuados são apenas aproximados, pelo fato de o 
índice ambiental I ser estimado dos próprios dados e conter um erro de estimação. 
Vários estudos têm mostrado, no entanto, que para um número elevado de genótipos, 
o erro nos testes pode ser negligenciado.

Para escolha dos melhores genótipos ou cultivares por este método considera- 
se, em primeiro lugar, a média geral. Dentre aqueles de médias adequadas, são 
considerados os demais parâmetros. O coeficiente de regressão linear (fj) define a 
adaptabilidade do genótipo. Assim, genótipos com £ significativamente superiores à 
unidade são considerados responsivos e especificamente adaptados a ambientes 
favoráveis. Aqueles com A inferiores estatisticamente à unidade são considerados 
mais rústicos, ou especificamente adaptados a ambientes desfavoráveis ou de estresse. 
Genótipos com b. que não diferem estatisticamente de 1,0 apresentam resposta média 
à variação ambiental e são mais adaptados a ambientes médios. Como a maior parte 
das condições de cultivo estão próximas das condições médias, costuma-se considerar 
que estes genótipos apresentam uma adaptabilidade mais geral.

A variância dos desvios da regressão ( ) define a estabilidade de resposta
do genótipo. Aqueles genótipos com valores que não diferem de zero são considerados 
com alta previsibilidade de resposta e, portanto, com maior estabilidade, no sentido 
agronômico. Valores de ( s2di ) significativamente diferentes de zero indicam que a 
regressão linear não representa, satisfatoriamente, a variação daquele genótipo nos 
diferentes ambientes, não permitindo uma boa previsibilidade de resposta do genótipo 
pelo modelo de Eberhart & Russell (1966).

A contribuição relativa da regressão linear e dos desvios da regressão para a 
variação dos dados de cada genótipo, nos diferentes ambientes, pode ser aferida pelo 
coeficiente de determinação do modelo ( R2) dividindo-se a soma de quadrados da 
regressão linear pela soma de quadrados total daquele genótipo. A contribuição dos 
desvios da regressão corresponde a 1 - R2. A utilização do coeficiente de determinação 
como parâmetro de estabilidade deve, contudo, ser evitada, uma vez que estes valores 
apresentam uma correlação intrínseca com os valores de b conforme demonstrado 
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por Duarte & Zimmerman (1995). Valores elevados de R2 estão, geralmente, 
associados a genótipos responsivos.

Exemplo 2. Análise de estabilidade e adaptabilidade fenotípicas pelo modelo de 
repressão linear de Eberhart & Russell (1966).

Considerem-se, novamente, os dados da Tabela 3. Os índices ambientais são 
calculados pela diferença da média de cada ambiente, em relação à média geral. Para 
o ambiente 1 temos:

I, = 3,9358 - 5,83875 = -1,90295

Na Tabela 6 encontram-se os índices ambientais assim calculados, com 
aproximação para três casas decimais.

Para o genótipo 1, os parâmetros do modelo, somas de quadrados e quadrados 
médios de interesse, são assim calculados:

a) Média:

M,. = Yx = 5,675

b) Coeficiente de regressão linear:

b = [3,82 x (- 1,903) + 7,34 x 1,602 + ... + 6,64 x l,500]/26,9338

b = 0,8635

c) Soma de quadrados total (ambientes/genótipo 1):

SQ*.  = 3,822 + 7,342 + ... + 6,642 - (3,82 + 7,34 + ... + 6,64)2 /10

= 21,7267, com m - 1 = 9 graus de liberdade.

d) Soma de quadrados da regressão linear:

sq=(E.k.z)2/s.z?

- [3,82 x (- 1,903) +7,34 x 1,602 +... + 6,64 x 1,500]2/26,9338 

SQKLi= 20,0847, com 1 grau de liberdade.

e) Soma de quadrados e quadrado médio dos desvios de regressão:

SQj! = 21,7267 - 20,0847 = 1,6420, com 8 graus de liberdade.

QMdI = 1,6420/8 = 0,2052

f) Variância dos desvios da regressão:

= 0,2052 - 0,2447 (vide Tabela 4)

= -0,0395
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O teste de t para comparação do valor do coeficiente de regressão linear em 
relação à unidade resulta em:

t= (0,8635-l,0)/0,0953

t = -1,432 com 360 graus de liberdade, sendo a diferença não significativa.

O teste F para a variância dos desvios da regressão é:

F = (0,2052/0,2447) = 0,839, não significativo

O coeficiente de determinação do modelo é dado por:

Portanto, para o genótipo 1:

R*  = (20,0847/21,7267) = 0,9244 ou 92,44%

Este valor corresponde ao quadrado do coeficiente de correlação entre os 
valores observados e aqueles estimados pelo modelo. A proporção da variação 
correspondente dos desvios da regressão, também chamado de coeficiente de não- 
determinação é dado por 1 - R2 = 0,0756 ou 7,56%.

Os valores dos parâmetros do modelo linear para todos os genótipos estão 
apresentados na Tabela 7. Dos 12 híbridos, apenas quatro apresentaram coeficientes 
de regressão estatisticamente diferentes de 1,0, sendo dois especificamente adaptados 
a ambientes desfavoráveis (genótipos 3 e 8) e dois especificamente adaptados a 
ambientes favoráveis (genótipos 7 e 11). Os quatro mostraram variâncias dos desvios 
de regressão significativas, indicando baixa estabilidade de resposta, o que implica 
em se interpretar com reserva sua adaptabilidade. A cultivar 7, apesar de apresentar 
um valor de Sj, significativo a 5% de probabilidade, mostrou um coeficiente de não 
determinação relativamente baixo (7,79%) e poderia ser recomendada para ambientes 
favorecidos, já que possui, também, uma boa produtividade média. Das cultivares 
com adaptabilidade média (ou geral) destaca-se a cultivar 9, com a maior média de 
produtividade, coeficiente de regressão próximo de 1,0 e variância dos desvios da 
regressão não significativa, encaixando-se no conceito de cultivar ideal segundo 
Eberhart & Russell (1966). A cultivar 12 se aproxima, também, deste conceito.
TABELA 6. índices ambientais para utilização nos modelos linear, linear segmentado e quadrático.

Ambientes m, .... / r
7

r
j----------------------

1- Barreiras -1,903 0 3,6214
2- Goianésia 1,602 1,602 2,5664
3- Itumbiara -1,579 0 2,4932 ■
4- Rio Verde 3,293 3,293 10,8438
5- Ponta Porã -1,795 0 3,2220 11
6- S. G. do Oeste -1,296 0 1,6796

' 7- Sidrolándia 0,172 0,172 0,0296 ■
8- Capinópolis -0,335 0 0,1122
9- Inhaúma 0,340 0,340 0,1156 ■
10- Uberlândia 1,500 1,500 2,2500
Total -0,001 6,907 26,9338
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TABELA 7. Estimativas dos parâmetros do modelo de regressão linear relativos aos dados da Tabela 3.

Genótipo Média (t ha1) b. á 1 - R2 (%)
■í 1 5,675 0,8635 -0,0395 7,56

2 5,200 1,0791 0,1307 8,74

BHSH 5,297 0,5627** 0,8908** 51,58
4 5,750 1,0003 0,0773 8,73

5,061 1,0230 ' 0,3057* 13,51
6 6,126 1,1738 0,8725** 19-,41

6,176 1,3394** 0,2653* 7,79
8 5,748 0,8036* 0,3164* 20,51

6,600 1,0215 0,0567 7,90
10 5,642 0,8155 0,7334** 30,40

6,530 1,3339** 0,4612**
12 6,260 0,9833 0,0730 8,89

*, ” - significativos a 1% c 5% de probabilidade, respectivamente, pelo teste t (Ho:£. = 1,0) ou F (Ho: ■ 0).

Pelo fato da variância dos desvios da regressão ser estimada pela diferença 
entre quadrados médios, podem ocorrer, ocasionalmente, estimativas negativas. É o 
que aconteceu com a cultivar 1, no exemplo da Tabela 7. Atribui-se este fato, a erros 
aleatórios de estimação, podendo-se considerar o valor negativo como zero.

Vale ressaltar que quaisquer conclusões a respeito da estabilidade e 
adaptabilidade fenotípicas são relativas ao grupo de cultivares sob análise, uma vez 
que os índices ambientais são estimados a partir do desempenho daquele grupo 
específico.

5.2 REGRESSÃO LINEAR SEGMENTADA

O método de Eberhart & Russell (1966) pode ser considerado conservador, 
em termos de seleção para adaptabilidade e estabilidade fenotípicas, uma vez que são 
favorecidos os genótipos com desempenho médio, em relação ao conjunto analisado.

Verma et al. (1978) consideram que um genótipo ideal seria aquele com alta 
resposta à melhoria das condições ambientais e, ao mesmo tempo, tolerante às 
condições de ambientes desfavoráveis. Para a identificação de um tal genótipo, os 
autores propuseram o ajuste de dois segmentos de reta, um relativo aos ambientes 
desfavoráveis e outro relativo aos ambientes favoráveis. Uma cultivar ideal seria aquela 
com coeficiente de regressão significativamente inferior a 1,0 no primeiro segmento 
e significativamente superior a 1,0 no segundo segmento. O ponto de segmentação 
seria aquele correspondente ao índice ambiental médio (Z. = 0).

Silva & Barreto (1985) propuseram um modelo de análise que considera, 
simultaneamente, os dois segmentos, ou seja:

<6>
O índice ambiental / é definido da mesma forma que no modelo de Eberhart 

& Russel (1966). O índice 7j é definido como 7j = 0 , se < 0 e , se > 0. 
O parâmetro Pfl, corresponde ao valor esperado da variável Y no ambiente médio 
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(I = 0); p;. corresponde ao coeficiente de regressão linear do primeiro segmento e 
mede a resposta do genótipo i, nos ambientes desfavoráveis; P?. mede a diferença de 
resposta do genótipo nos dois conjuntos de ambientes, sendo a inclinação do segundo 
segmento medida por p;; + P2.. Os desvios do modelo são medidos por ô,

Pelo modelo bissegmentado é considerado como genótipo ideal aquele com 
alta média geral, P; < 1,0 e P + P, > 1,0.

Os parâmetros do modelo são estimados por:

A>. - ^E^E?) ~E//,EZ2)1 s

A - ^[-«Ey^E,--E, W+tCKE,?? -rE,W ■

h - 3(E/>EA< -r,7)-'»EA7,EZ?l >

o=»E,^(E/J-E,^)-r.S/J
Neste caso os testes de hipótese mais relevantes, com relação aos parâmetros 

de adaptabilidade são:

Ho: Pi, = 1>°> testada por ; í = (Pb. - l,0)/jpI ;

Ho: 02,- = °> estada por ; t = fi2. /sp2 ;

Ho: 0.,- + 02,= 1>0’ testada por ; t = (01(. + 02i - 1,0)/s(Pi+(>2) sendo,

rrrfV T2\^^R

'».«-{HE/;-Eyí7)-r^}X-

A significância da variância dos desvios de regressão pode ser verificada pelo 
teste F, como no modelo linear. A soma de quadrados dos desvios do modelo é dada 
por:

SQjí= Ytj ~ ^oí Yi+ A, Y, + Pu Yj- tymm m “3 graus de liberdade.

O coeficiente de determinação do modelo é dado por:
«? = 1 - SQ^ / SQ*
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As fórmulas de estimação apresentadas são obtidas pelo processo de quadrados 
mínimos. Em notação matricial a estimação dos parâmetros se dá por:

P = CW(AT), sendo,

p A Al 
i A r2

X = a matriz informação e,

1 /_

o vetor de dados observados da variável Y no genótipo i.

X’ é a matriz transposta de X e (XX)'1 a inversa de XX. As variâncias associadas às 
estimativas são obtidas diretamente da matriz (XX)'1, multiplicando-se o elemento 
correspondente pela variância residual (QMR/r). Extraindo-se a raiz quadrada, 
encontram-se os erros padrão correspondentes.

A soma de quadrados do modelo, incluindo o efeito da constante Po, é dada 
por SQjj = P X’Y, com 3 graus de liberdade e a soma de quadrados dos desvios por 
SQ*  = Y’Y-p’X’Y.

Exemplo 3. Análise de estabilidade e adaptabilidade fenotípicas pelo modelo de 
regressão linear bissegmentada de Silva & Barreto (1985).

Considere-se, para exemplo, a cultivar 9 da Tabela 3 e os índices / e T da 
Tabela 6. O vetor Ye matriz Xcorrespondentes são:

4,86 1 -1,903 0'
8,70 1 1,602 1,602
5,62 1 -1,579 0
10,22 1 3,293 3,293
5,21 1 -1,795 0
5,06 x= 1 -1,296 0
6,28 1 0,172 0,172
5,37 1 -0,335 0
6,34 1 0,340 0,340
8,34 1 1,500 1,500
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A matriz XX resultante é:

m 0 T 10 0 6,907"
XX = 0 Z/y X/7 - 0 26,934 15,805

T. Yfí 6,907 15,805 15,805_

(XX)1 =

0,3711
0,2303

-0,3925

0,2303
0,2328

-0,3334

-0,3925"
-0,3334

0,5682

O vetor X’Ycorrespondente é:

Y, 66,0

AT= y yi.g j = 27,5064
y YT. 63,3376

O vetor das estimativas dos parâmetros é, portanto:

As variâncias e erros-padrão das estimativas são:

Vp0 = 0,3711 x 0,2447 = 0,0908 <=>í/5o =0,3013

= 0,2328 x 0,2447 = 0,0570 <=> =0,2387

Vp2 = 0,5682 x 0,2447 = 0,1317 <=> =0,3629

^1^2) = r/Ji+ + 2COVfh, jh = [°>2328 + °’5682 + 2 x (-0,3334)] x 0,2447

Vtfufar 0,0328 <=>í(^u^2)- 0,1812

O teste de ípara j5](g) em relação à unidade é:

t = (0,4865 - l,0)/0,2387 = -2,1512, com 360 graus de liberdade, sendo 
significativo a 5% de probabilidade. Pode-se, portanto, afirmar que a resposta da 
cultivar 9 aos ambientes desfavoráveis é significativamente menor que a média das 
cultivares, o que a torna bem adaptada a este conjunto de ambientes.

O teste para existência de uma segmentação na resposta é dado pela 
significância de /J2(9) (HQ:P2(9) = 0),
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t = 0,9128/0,3629=2,5153, com 360 graus de liberdade, sendo significativo 
a 5% de probabilidade. Portanto a inclinação do segundo segmento é 
significativamente maior que a do primeiro segmento.

A diferença de resposta aos ambientes favoráveis, em relação à média das 
cultivares é testada pelas diferenças de em relação à unidade, ou seja:

t=(1,3993- 1,0)/0,1812 = 2,2036, também significativo a 5% de probabilidade.
A soma de quadrados do modelo é dada por: 

5Q^(9) = [5,9673 0,4865 0,9128] x
66,0

27,5064
63,3376

= 465,0382, com 3 graus de

liberdade. A soma de quadrados dos desvios é:

>^0^(9) = (4,862 + 8,702 + ... + 8,342) — 465,0382 = 1,0784 com 7 graus de 
liberdade. Portanto,

= 1,0784/7 = 0,1541, não significativo pelo teste F, em relação ao 
quadrado médio residual da análise conjunta.

Com estes resultados pode-se afirmar que a cultivar 9 se enquadra dentro do 
conceito de genótipo ideal, por esta metodologia, por possuir alta média (6,60 t ha'1), 
coeficiente de regressão menor que 1,0 no primeiro segmento e maior que 1,0 no 
segundo segmento, além de desvios da regressão não significativos.

O coeficiente de determinação do modelo é:

= 1 - SQ^/SQ^ = 1-1,0784/30,5166 = 0,9647 ou 96,47%, resultando 
que 1— 7?(9) =3,53%. Comparando-se com os valores da Tabela 7, verifica-se uma 
redução de 7,90% para 3,53% na determinação dos desvios do modelo (coeficiente 
de não determinação), quando se passou do modelo linear para o modelo linear 
bissegmentado, para a cultivar 9.

As estimativas dos parâmetros do modelo para todas as cultivares encontram- 
se na Tabela 8.

TABELA 8. Estimativas dos parâmetros do modelo de regressão linear bissegmentada, relativos aos dados 
da Tabela 3.

Genótipo Média ftí + ^2. 4 1- A2(%)

■fe A 5,675 5,935 1,08 -0,38 0,71 -0,0473 630
2 5,200 4,961 0,88 0,35 1,22 0,1542 8,12

: 3 5,297 5,170 0,46* 0,18 0,64* 1,0446** 51,25 |
4 5,750 6,104 1,30 -0,51 0,79 0,0572 7,16

5,061 5,333 1,25 -039 0,86 0,3453* 12,67 ü
6 6,126 6,053 1,11 0,11 1,22 1,0293** 19,37

1 7 6,176 6,319 1,46 -0,21 1,25 0,3274* 7,64 |
8 5,748 5,499 0,59 0,36 0,95 0,3638* 19,46

6,600 5,968 0,49* 0,91* 1,40* -0,0906 3,53 1
10 5,642 5,714 0,88 -0,10 0,77 0,8704** 30,33

MM 6,530 6,721 1,50* -0,28 1,22 0,5427** 10,29 |
12 6,260 6,287 1,01 -0,04 0,97 0,1180 8,89

*, **significativos a 5% e 1% de probabilidade, respectivamente, pelo teste t (H0:Pn - 1,0; Pll+Pa-l,O) ou F (Ho: = »)•
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Cruz et al. (1989) propuseram uma modificação na metodologia de Silva & 
Barreto (1985) com o propósito principal de eliminar a interdependência das 
estimativas dos parâmetros e P . Esta modificação, entretanto, cria uma 
descontinuidade na curva de resposta de cada genótipo, no ponto correspondente ao 
índice ambiental zero. Isto dificulta a interpretação da resposta nos ambientes médios, 
quando a descontinuidade é considerável.

5.3 REGRESSÃO QUADRÃTICA

Uma forma alternativa para se investigar a resposta diferencial de um mesmo 
genótipo, em diferentes níveis de qualidade ambiental, é a utilização de uma função 
curvilinear. Neste caso, não há a necessidade de se arbitrar um ponto de segmentação, 
que represente uma mudança brusca no comportamento do genótipo. Por este 
conceito, admite-sè que a resposta do genótipo à variação ambiental é dinâmica e 
pode assumir valores diferentes em quaisquer ambientes.

Brasil (1990) e Brasil & Chaves (1994) apresentam a aplicação de tal conceito 
utilizando um modelo de regressão quadrática, definido por:

(7)

sendo, Pft o valor esperado da variável Ydo genótipo i no ambiente médio; P;. o 
coeficiente de regressão de primeiro grau e P?. o coeficiente de regressão quadrático. 
Os demais termos são definidos como no modelo de Eberhart & Russell (1966).

Por este modelo, define-se como genótipo ideal aquele com alta média média 
(K); coeficiente de regressão de primeiro grau (0J médio; coeficiente de regressão 
quadrática ((3^.) positivo e significativo e variância dos desvios da regressão ( )
nula.

As estimativas dos parâmetros do modelo são dadas por:

1 ; sendo,

As variâncias associadas às estimativas dos parâmetros são: 
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cujas raízes fornecem os erros apropriados para uso no teste t.

O desdobramento da soma de quadrados de ambientes dentro de genótipos 
pode ser realizada conforme apresentado na Tabela 9-
TABELA 9. Esquema de análise de variância de acordo com o modelo de regressão quadrática.

Fontes de variação GL SQ

Ambientes/Genótipos m(m - I)

Ambientes/gl m - 1 sQa/..
Linear 1 «Qau
Quadrático 1 ................ .,.S.S*£L
Desvios m - 3 SQn

Ambientes/g2 m - 1 SQ^

Resíduo médio/r
As somas de quadrados de ambientes dentro do genótipo i (SQ^) e da 

regressão linear são calculadas como no modelo de regressão linear simples.
A soma de quadrados da regressão quadrática é dada por:

O teste F do quadrado médio da regressão quadrática em relação ao quadrado 
médio residual fornece um teste de hipótese para a diferença de P2. em relação a zero, 
alternativamente ao teste t.

A soma de quadrados dos desvios da regressão é dada por: 

e o coeficiente de determinação do modelo por:

1Ç.1-SQ,/SQW
A detecção de significância para a regressão quadrática indica que o genótipo 

respectivo apresenta resposta variável à melhoria ambiental conforme a qualidade do 
ambiente. A resposta do genótipo no limite de um ponto /qualquer pode ser predita 
pela derivada de primeira ordem da função quadrática dada por:

f; = A, + PiJ

Genótipos com valores de j?2 positivos apresentam resposta crescente com a 
melhoria ambiental sendo, por conseguinte, tolerantes a ambientes desfavoráveis e 
responsivos a ambientes favoráveis.

Da mesma forma que para os demais modelos as estimativas dos parâmetros 
e somas de quadrados podem ser obtidas com operações de matrizes, conforme segue. 

Exemplo 4. Análise de estabilidade e adaptabilidade fenotípicas pelo modelo de 
regressão quadrática.
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Tomem-se novamente, como exemplo, os dados da cultivar 9 da Tabela 3 e 
os índices I e I2 da Tabela 6. O vetor Y e matriz X são:

j j

'4,86' ‘1 -1,903 3,6213
8,70 1 1,602 2,5666
5,62 1 -1,579 2,4925
10,22 1 3,293 10,8435
5,21 1 -1,795 3,2204
5,06 ; X= 1 -1,296 1,6803
6,28 1 0,172 0,0296
5,37 1 -0,335 0,1119
6,34 1 0,340 0,1153
8,34 1 1,500 2,2513

A matriz X’X é, portanto:

0 y .zf
a-ij J r 10 0 26,9326

0 y z?
t-tj 7 y z?■A 7 = 0 26,9326 24,4178

y.z? LA/ J
y z? y z?A 7j 26,9326 24,4178 161,7847

0,2081
0,0364

-0,0401

0,0364 -0,0401
0,0494 -0,0135

-0,0135 0,0149

O vetor X’Ypara a cultivar 9 é:

y. 66,0 '6,2938'

X’Y= y yi.o-aj <7 7 = 27,5064 , resultando que jj = 0,9184
y Y p.LA <7 7 J 210,3316 .0,1137.

As variâncias e erros-padrão das estimativas, obtidas a partir da matriz (XX)'X e 
do quadrado médio residual da análise conjunta são:

= 0,2081 x 0,2447 = 0,0509 <=> Sp0 = 0,2257

Vp{ = 0,0494 x 0,2447 = 0,0121 <=> = 0,1099

= 0,0149 x 0,2447 = 0,00365 ^>0604, todos com 360 graus de liberdade.

O teste ípara a diferença de p|(9) em relação à unidade é:

t= (0,9140— 1,0)70,1099 =—0,742, não significativo.
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A significância de P2(9) é testada por:

t = 0,1137/0,0604 = 1,882, com probabilidade entre 5% e 10%.

A partição da soma de quadrados de ambientes dentro do genótipo 9, resulta 
nos valores da Tabela 10.
Sendo,

= (4,862 + 8,702 + ... + 8,342 - 66,02/10) = 30,5 1 66

5Q^9 = [(EY.iyi 1.1] ] = (27,50642/26,9326) = 28,0924

SÇ) = [6,2938 x 66,0 + 0,9184 x 27,5064 + 0,1137x210,3316- (66,02/10)-28,0924] 
= 0,8749

O coeficiente de determinação do modelo é:

R*  = + = (28.0924 + 0,8749)/30,5166 = 0,949 ou 94,9% na

Tabela 11.

1 - 2? = 0,051 ou 5,1%

Os parâmetros do modelo quadrático para todas as cultivares estão 
apresentados na Tabela 11.

TABELA 10. Análise de regressão, pelo modelo quadrático, a partir dos dados do genótipo 9 da Tabela 3.

Fontes de variação GL SQ QM F
Ambientes/g, 9 30,5166 3,3907 13,86** ”^

Regressão Linear 1 28,0924 28,0924 114,81’*
Regressão quadrática 1 0,8749 0,8749 3,58ns
Desvios de regressão 7 1,5493 0,2213 0,90ns

Resíduo/r 360 - 0,2447
** - significativo ao nível de 1% de probabilidade; ns - não significativo.

TABELA 11. Estimativas dos parâmetros do modelo de regressão quadrática, relativas aos dados da Tabela 3.

Genótipo Média d 1 - (%)

|r i 5,675 5,803 0,91 -0,0477 -0,0334 6,81 H

2 5,200 5,106 1,05 0,0349 0,1727 8,50

■BHEHi 5,297 5,200 0,53“ 0,0360 1,0405“ 51,08 |

4 5,750 5,921 1,06 -0,0636 0,0846 7,81

HE» 5,061 5,080 1,03 -0,0072 0,3838* 13,50 H

6 6,126 6,202 1,20 -0,0283 1,0244** 19,29
6,176 6,250 1,36“ -0,0276 0,3309* 7,69 |

8 5,748 5,640 0,77* 0,0402 0,3811* 20,02

■ 9 6,600 6,294 0,92 0,1137 -0,0241 5,07 |

10 5,642 5,519 0,77* 0,0457 0,8530** 29,86
II!— 6,530 6,669 1,38** -0,0517 0,5364“ 10,21 |

12 6,260 6,380 1,02 -0,0445 0,0994 8,43
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5.4 PROPRIEDADES E LIMITAÇÕES

Conforme já explicitado, os estudos de resposta de genótipos às variações de 
ambientes, via regressão, promovem um detalhamento dos efeitos de ambientes dentro 
de genótipos, incluindo aí os efeitos de ambientes e da interação. Não são, portanto, 
estudos que detalham a natureza da interação como tal. Para que tais estudos sejam 
úteis na recomendação de cultivares dois requisitos básicos se fazem necessários. 
Primeiro, que se tenha uma boa medida de qualidade do ambiente para o qual se faz 
a recomendação e segundo, que o comportamento verificado dos genótipos, seja 
consistente em novas situações.

Uma vez que a maioria dos métodos de análise utiliza a produtividade média 
como índice ambiental, a maneira mais prática de se medir a qualidade de um ambiente 
não avaliado experimentalmente, seria a produtividade esperada. A previsão de 
produtividade, embora influenciada por variações erráticas principalmente do clima, 
é uma prática comum no planejamento dos próprios agricultores. Tal previsão é feita 
com base nos fatores conhecidos do ambiente, no nível de tecnologia adotado e, 
principalmente, na produtividade de anos anteriores, em condições similares. Assim, 
o conhecimento se uma dada cultivar é especificamente adaptada a ambientes 
favoráveis ou desfavoráveis, pode ser muito útil para a recomendação. É recomendável, 
ainda, a utilização de mais de uma cultivar, principalmente em áreas maiores, o que 
diminui o risco de erros de recomendação, trazendo maior estabilidade para o agricultor.

A segunda condição tem sido, em geral, mais difícil de ser atendida, 
particularmente nas condições tropicais. A premência na liberação de novas cultivares 
tem feito com que os testes sejam feitos em um número relativamente grande de 
locais, porém em um número reduzido de anos. Com isto não há, em geral, dados 
suficientes para se avaliar a estabilidade dos genótipos na dimensão temporal. E é 
justamente a resposta às variações de ano para ano que mais interessa ao agricultor. 
Uma alternativa seria a verificação da consistência dos parâmetros de estabilidade e 
adaptabilidade estimados entre locais, nos diferentes anos de teste. Brasil (1990) a 
partir de dados de produtividade de milho, fez uma comparação de parâmetros de 
diferentes modelos de regressão estimados com base na variação de locais, por seis 
anos consecutivos. Verificou que, de um modo geral, a consistência destes parâmetros 
foi baixa no decorrer dos anos. Alguns autores consideram que os modelos baseados 
em regressão funcionam bem como modelos descritivos, porém nem sempre são 
bons modelos preditivos. Paterniani (1986) recomenda que os ensaios de avaliação 
em rede sejam repetidos em diferentes épocas dentro de cada ano, como forma de 
simular uma variação entre anos, melhorando assim a recomendação de cultivares.

De qualquer forma, a observação do comportamento das cultivares em 
ambientes de lavoura, após o lançamento, deve ser utilizada como uma providência 
adicional para aferir os resultados experimentais.

6. UTILIZAÇÃO DE VARIÁVEIS AUXILIARES

A possibilidade de aproveitamento dos efeitos da interação de genótipos com 
ambientes no melhoramento, conforme já mencionado, está condicionada ao 
conhecimento de características dos genótipos e dos ambientes, relacionadas à 
manifestação da interação. A utilização de um índice ambiental medido pela 
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produtividade de cada ambiente, na forma descrita nos métodos de adaptabilidade e 
estabilidade, constitui uma maneira de se sintetizarem todas as informações sobre a 
qualidade ambiental em uma única variável. Contudo, quando outras variáveis, 
qualitativas ou quantitativas, associadas aos genótipos ou aos ambientes, são 
disponíveis, o efeito destas sobre a interação pode ser avaliado, em certas condições 
(Van Eeuwijk et al., 1996).

Variáveis qualitativas associadas aos genótipos podem ser, por exemplo, 
genealogia, origem geográfica, grupos de maturação, classes discretas de resistência a 
doenças e pragas etc. Exemplos de variáveis quantitativas associadas aos genótipos 
são, notas de resistência, precocidade medida em uma escala contínua, porte médio 
das plantas, entre outras. Da mesma forma, pode-se exemplificar com classes de 
solos, níveis de tecnologia, estações de cultivo (normal, safrinha), regiões geográficas 
etc., as variáveis qualitativas associadas aos ambientes. Altitude, íatitude, temperatura 
e níveis de elementos químicos no solo, são exemplos de variáveis quantitativas 
associadas aos ambientes.

Exemplo 5. Inclusão de uma variável qualitativa associada aos genótipos.

Informações a respeito de uma variável qualitativa podem ser obtidas agrupando- 
se os genótipos de acordo com as classes da variável. Assim, na análise conjunta da 
variância, as somas de quadrados de genótipos e da interação, são desdobradas nos 
efeitos dentro de cada classe e entre classes (ou grupos). Detalhes formais da inclusão 
da variável no modelo de análise são dadas por Van Eeuwijk et al. (1996).

Dos genótipos da Tabela 3, quatro são híbridos duplos (1 a 4), quatro híbridos 
triplos (5 a 8) e quatro híbridos simples (9 a 12), conforme já explicitado. O 
desdobramento dos efeitos de genótipos e da interação da análise de variância da 
Tabela 4, está apresentado na Tabela 12.

Para o cálculo das somas de quadrados de genótipos e da interação para cada 
grupo, basta realizar uma análise conjunta de variância, considerando-se, apenas, os 
genótipos daquele grupo. As somas de quadrados entre grupos podem ser obtidas 
por diferença ou a partir de uma tabela com as médias (ou totais) de cada grupo em 
todos os ambientes.

TABELA 12. Análise conjunta de variância referente aos dados da Tabela 3, com desdobramento dos 
efeitos de genótipos e da interação de genótipos com ambientes.

Fontes de Variação GL SQ QM F
Genótipos (G) 11 28,1908 2,5628 10,473**

Híbridos duplos (HD) 3 2,2281 0,7427 3,035*
>.'• Híbridos triplos (HD 3 7,9450 2,6483 10,823**

Híbridos simples (HS) 3 5,7041 1,9014 7,770**
Entrecruoos (E) 2 12,3136 6,1568 25,161**

Interação (G x A) 99 71,3529 0,7207 2,945**
g Híbridos duplos (HD x A) 27 18,8966 0,6999 2,860* ’

Híbridos triplos (HT x A) 27 25,7791 0,9548 3,902**
UI Híbridos simples (HS x A) 27 19,8939 0,7368 3,011**

Entregrupos (E x A) 18 6,7833 0,3768 l,540ns
Resíduo médio/r 360 0,2447

*,** - Significativos aos níveis de 5% e 1% de probabilidade, respectivamente; ns - não significativo.
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O desdobramento apresentado na Tabela 12 mostra diferença significativa 
entre os tipos de híbridos, quanto ao efeito principal de genótipos. Apesar disso, 
a interação de grupos com ambientes foi não significativa, indicando que outros 
atributos dos genótipos, que não o tipo do híbrido, foram os responsáveis 
pela interação. Em outras palavras, as interações significativas ocorreram entre 
híbridos e ambientes, dentro de cada grupo, para o conjunto de genótipos 
considerado.

A inclusão de uma variável qualitativa associada aos ambientes pode ser feita 
de forma similar. Neste caso, os ambientes seriam agrupados, realizando uma análise 
conjunta para cada grupo de ambientes.

Exemplo 6. Inclusão de uma variável quantitativa associada aos ambientes.

Considere-se uma variável Zfixa ou aleatória, utilizada para medir um atributo 
quantitativo do ambiente. Assim, Z. seria o valor da variável Zno ambiente j. Seja z. 
a mesma variável centrada, ou seja, z. = Z — Z . A inclusão da variável no modelo 
básico de estudo da interação resulta em:

Y. = m + g + a. + B z. + (ga)'.. + (8)

sendo, [3. um coeficiente de regressão que mede a resposta dos efeitos de interação do 
genótipo i à variável Z. Desta forma, a soma de quadrados devida à heterogeneidade 
de resposta dos genótipos representa a porção da soma de quadrados da interação 
explicada pela variável. A porção restante representa a soma de quadrados da interação 
remanescente ou residual, após eliminado o efeito da covariável Z. Esta porção 
remanescente é representada por (g»)7 no modelo (8).

Na Tabela 13 constam as altitudes dos dez locais de ensaios, considerados na 
Tabela 3. As estimativas de [3. são obtidas a partir da matriz de interações, ou seja, 
após retirados os efeitos principais de genótipos (g) e ambientes fiz). Para cada linha 
da matriz, estima-se o coeficiente de regressão por:

i j'° 'g j j j

Considerando-se os valores da interação da Tabela 5 e de z. da Tabela 13, 
temos para o genótipo 1:

bx = [0,048 x (-155,4) + 0,063 x (-79,4)+ ... +(-0,535) x 342,6]/[(-l 55,4)2 + 
(-79,4)2 + ... + 342,62]

bx = (-323,1854/224496,4) = -0,001440, em toneladas por metro.

Os valores de b para todas as cultivares estão mostrados na Tabela 14.
A soma de quadrados para o efeito da covariável Z sobre a interação é dada 

por:

SQz = EA2xKz2H^)y.Z;2/E.z.2
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Uma vez que os coeficientes de regressão são estimados após se estimarem os efeitos 
principais, esta soma de quadrados está associada a n - 1 graus de liberdade para n 
valores de b. (Van Eeuwijk et al., 1996).

Com os valores de b da Tabela 14 tem-se:t
SQZ= [(-0,001440)2 + (-0.000347)2 + ... + 0,0001862] x 224496,4 = 8,4539 

É sempre recomendável se trabalhar com um grande número de algarismos 
significativos a fim de não se introduzirem erros de aproximação nos cálculos.

A análise de variância correspondente está apresentada na Tabela 15.

TABELA 13. Altitude em metros dos locais dos ensaios da Tabela 3.

Local Altitude (Z) z = Z-Z
J 1

1- Barreiras 452 -155,4 mm

2- Goianésia 528 -79,4

3- Itumbiara 420 -187,4

4- Rio Verde 680 72,6

5- Ponta Porã 560 -47,4

6- São Gabriel do Oeste 640 32,6

7- Sidrolândia 484 -123,4

8- Capinópolis 620 12,6

9- Inhaúma 740 132,6

10- Uberlândia 950 342,6

Média 607,4 0

TABELA 14. Coeficientes de regressão linear das estimativas dos efeitos da interação de genótipos com 
ambientes, em função da altitude.

Genótipo b. Genótipo b.

1 -0,001440 7 0,000131
2 -0,000347 8 -0,001759

3 -0,001055 9 -0,000572

4 0,001020 10 -0,001523

5 -0,000695 11 0,000939
6 0,005114 12 0,000186

TABELA 15. Análise de variância considerando o efeito da altitude (Z) sobre a interação de genótipos
com ambientes.

Fontes de Variação GL SQ QM F

Interação (G x A) (n - l)(m - 1) - 99 71,3529 0,7207 2,945“

Altitude (Z) n- 1 = 11 8,4539 0,7685 3,141“

Interação residual (n - l)(m - 2) = 88 62,8990 0,7148 2,921”

Resíduo médio/r 360 - 0,2447 -
** - Significativo ao nível de 1% de probabilidade
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A altitude tem, portanto, um efeito significativo sobre a interação de genótipos 
com ambientes, para este conjunto de dados. A soma de quadrados relativa ao efeito 
da altitude representa 11,85% da soma de quadrados da interação, o que não é 
pouco em vista da multiplicidade de fatores que interferem na caracterização do 
ambiente. Outras covariáveis podem ser incluídas, se disponíveis, cada uma com n - 
1 graus de liberdade, desde que não fique comprometido o número de graus de 
liberdade para a interação residual. Esta abordagem corresponde à identificação de 
porções fixas ou previsíveis da interação, mesmo quando esta é aleatória.

A interpretação da contribuição de cada cultivar para a resposta dos efeitos 
de interação à variável considerada, é feita examinando-se os valores de b. Valores de 
b. positivos, indicam uma adaptação às maiores altitudes e vice-versa.

7. ANÁLISE AMMI

Uma alternativa para o detalhamento do efeito da interação de genótipos 
com ambientes é a utilização da chamada análise AMMI (Additive Main effects and 
Multiplicative Interactiori). Neste texto serão considerados apenas alguns princípios 
da técnica, com um exemplo numérico. Maiores detalhes sobre o tema podem ser 
encontrados nos trabalhos de Gauch & Zobel (1996) e Duarte & Vencovsky (1999).

A abordagem AMMI combina análise de variância e análise de componentes 
principais (ACP) em um único modelo, aditivo quanto aos efeitos principais de 
genótipos e ambientes e multiplicativo no detalhamento dos efeitos da interação. O 
modelo de análise passa a ser, então:

s
Y. = m + g + a. + k, J, CL , + p . + ê„

S J t=l * jt *9  >J (9)

fazendo-se
s

(ga)..= X A, y, a, + p .., a partir do modelo ( 3 ). Os efeitos m, g., a.e(ga).. lJ k—\ * ° 1]
são estimados conforme já apresentado na análise conjunta de variância ( 4 ). O 
novos termos do modelo são obtidos pela técnica de decomposição por valores 
singulares (DVS), a partir da matriz dos efeitos da interação (matriz GA). Desta 
forma, kK representa o k-ésimo valor singular da matriz GA; y representa o valor do 
k-ésjmo vetor singular (vetor coluna associado a A.*)  correspondente ao genótipo i e; 
CL.k representa o valor do k-ésimo vetor singular (vetor linha associado a Xk) 
cor respondente ao ambiente j. O índice k pode variar de 1 a p, sendo p o posto da 
matriz GA, correspondendo ao menor valor entre n - 1 e m - 1.

No modelo ( 9 ) s corresponde a um valor entre 1 e p. Desta forma, as p 
parcelas nas quais se pode decompor a interação são agrupadas em dois conjuntos. 
No primeiro grupo de s parcelas (k = 1 a s) procura-se detectar um padrão da variação 
de enquanto que as parcelas de s + 1 a p constituem o que se define como ruído 
presente nas estimativas da interação, representado por p no modelo. O quadrado 
de A.*  (Aj2) de corresponde à porção da variação explicada pela parcela k e corresponde 
ao k-ésimo autovalor da matriz (GA)(GA)’ ou (GA)’(GA) e Z À^= SQ&c Pelas 
propriedades da DVS, A,2 > A2 > ... > A2 de forma que as primeiras parcelas captam 
proporções maiores da variação contida na matriz de interações. Quando a matriz 
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GA possui um padrão de variação, uma grande parte da variação presente vai ser 
captada com poucas parcelas (na prática, s = 1 a 3), possibilitando a separação de 
padrão e ruído, com um modelo parcimonioso. Modelos com s = 1, 2, ..., p podem 
ser denotados por AMMI 1, AMMI 2, ..., AMMI p, respectivamente. Idealmente, 
quando um modelo AMMI 1 ou AMMI 2 é suficiente para detectar um padrão de 
variação nos dados, a técnica se torna muito útil por permitir a interpretação da 
interação em uma ou duas dimensões, livre de ruídos que afetam a compreensão do 
fenômeno. Neste caso, a média de um genótipo em um dado ambiente estimada 
pelo modelo AMMI pode ser mais precisa que a média observada, por levar em 
conta toda a matriz de dados na estimativa, ao invés das poucas repetições de um 
ensaio (Gauch & Zobel, 1996).

Exemplo 7. Aplicação da análise AMMI.

Representando as estimativas das interações de genótipos com ambientes da 
Tabela 5 em notação matricial, tem-se:

0,048 0,063 -0,246 -0,618 0,540 -0,079 0,423 0,850 -0,445 -0,535"
0,893 1,058 -0,711 0,187 -0,375 -0,014 -0,482 -0,465 0,200 -0,290
0,336 -1,959 2,282 -1,090 0,278 -0,041 -1,019 1,498 -0,637 0.353
0,283 -0,292 -1,281 -0,163 -0,145 0,556 0,338 0,355 0,410 -0,060
0,162 -0,203 -0,932 0,456 -0,076 0,265 0,517 0,024 1,099 -1.311

-1,333 -0,258 0,233 0,301 -0,121 0,440 -2,018 0,209 0,964 1.584
0,047 0,972 -0,917 0,861 -0,671 -0,960 1,492 -0,991 -0,086 0.254

-0,035 -0,010 1,231 -0,531 0,267 0,068 -0,630 1,127 -1,408 -0,078
0,163 0,498 0,599 0,327 0,405 -0,244 -0,492 -0,895 -0,600 0,240

-0,699 -1,954 1,497 0,145 0,683 -0,246 1,186 -0,207 0,038 -0,442
-0,127 1,378 -1,951 0,717 -0,645 0,386 1,138 -0,665 -0,320 0,090

0,263 0,708 0,199 -0,593 -0,135 -0,134 -0,452 -0,835 0,780 0,200

O posto da matriz GA, neste caso é p = 9, ou seja m - 1. Como primeiro 
passo, pode-se investigar que modelo AMMI (AMMI 1, AMMI 2,...) seria suficiente 
para detectar o padrão porventura presente na matriz GA. Isto pode ser feito 
multiplicando-se a matriz GA pela sua transposta (GA)’, ou vice-versa, encontrando- 
se os autovalores da matriz resultante. Vários pacotes estatísticos com procedimen tos 
para álgebra de matrizes estão disponíveis para tais cálculos, em computador. Os 
autovalores resultantes são:

35,7936"
13,0954
7,8556
6,9246

U _ 4,0078
1,5781
1,0105
0,7496
0,3399



708 Recursos Genéticos e Melhoramento - Plantas

O somatório dos valores de é 71,3552 e corresponde à soma de quadrados 
da interação da Tabela 4, salvo pequeno erro de aproximação. A determinação exata 
do número de graus de liberdade (GL) para cada parcela da interação, ou cada eixo 
da análise de componentes principais (IPCA^, não é simples. Uma boa aproximação, 
contudo, é dada por n + m - 1 - 2k, para o eixo k (Duarte & Vencovsky, 1999). No 
presente caso teríamos 19 GL para o primeiro eixo (IPCA^, 17 GL para o segundo 
eixo (IPCAp e assim por diante. A escolha do modelo pode ser feita testando-se 
seqüencialmente a significância, por um teste de F aproximado, o quadrado médio 
de cada eixo e o quadrado médio remanescente, correspondente ao ruído daquele 
modelo (Cornelius etal., 1996; Duarte & Vencovsky, 1999). O modelo mais adequado 
e parcimonioso seria aquele que alia significância para os eixos, com não significância 
para o ruído, consumindo uma porção não muito elevada de graus de liberdade.

Para o presente exemplo, o quadro de análise de variância está representado 
na Tabela 16.

Pelo critério da significância do quadrado médio do ruído do modelo, 
tomando-se o limite de 5% de probabilidade de erro, seriam necessários três eixos 
para captar o padrão de variação da matriz GA, o que levaria à escolha do modelo 
AMMI 3. É conveniente, entretanto, examinar a contribuição relativa de cada 
eixo na variação total. Na Tabela 17 estão representadas as proporções da 
variação explicada por cada eixo, o que corresponde a um coeficiente de 
determinação. A proporção acumulada equivale à determinação do modelo AMMI 
correspondente.

A interpretação dos resultados de uma análise multivariada, como neste 
caso, se torna relativamente simples quando o padrão é reduzido a uma ou duas 
dimensões. Com mais de dois eixos a representação gráfica dos resultados se torna 
mais difícil, bem como a associação dos escores dos eixos IPCA3 e superiores 
com atributos identificáveis dos genótipos e dos ambientes. Gauch & Zobel 
(1996) ressaltam, ainda, que estes eixos superiores são dominados por ruídos e 
não apresentam valor preditivo e interpretação biológica. Estes argumentos, 
aliados ao princípio da parcimônia, podem levar ao descarte de eixos com efeito 
significativo, se sua contribuição relativa para a interpretação dos resultados não 
for relevante.

TABELA 16. Análise de variância com detalhamento do efeito da interação pelo modelo AMMI.

Fontes de Variação GL SQ QM F
Genótipos (G) 11 - - 1
Ambientes (A) 9 - - -
Interação (GA) 99 71,3529 0,7207 2,945**  |

IPCA1 19 35,7936 1,8839 7,699**
£ Ruído 1 80 35,5593 0,4445 1,816**  1

IPCA2 17 13,0954 0,7703 3,148**
|Ht.‘ Ruído 2 63 22,4639 0,3566 1-457*  ■

IPCA3 15 7,8556 0,5237 2,140**
■Üfc Ruído 3 48 14,6083 0,3043 1,244ns |

Resíduo médio/r 360 - 0,2447 -
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TABELA 17. Contribuição relativa dos eixos de ACP, para a variação total.

Eixo SQ(Àf) % % acumulada Ruído %

■1 IPCA. 35.7936 50,16 50,16 49,84 g|
ipca2 13,0954 18,35 68,51 31,49

■MM 7,8556 11,01 79,52 20,48
ipca4 6,9246 9,70 89,22 10,78

MMMM 4,0078 5,62 94,84

ipca6 1,5781 2,21 97,05 2,95
■ IPCA, 1,0105 1,42 98,47 ■ ■M

IPCA, 0,7496 1,05 99,52 0,48
B IPCA, 0,3399 0,48 100,00 o V

Total 71,3552 100,00 - -

No presente exemplo, os dois primeiros eixos explicam 68,5% da variação
devida à interação, com um ruído remanescente de 31,5%. A escolha do modelo 
AMMI2, portanto, mostra-se adequada neste caso.

O próximo passo da análise consiste em se determinar os valores de X*,,  yjk e 
CL k do modelo, fazendo-se a decomposição por valores singulares (DVS) da matriz 
GA. Uma outra alternativa seria determinar os autovetores associados aos autovalores 
das matrizes (GA)’(GA) e (GA)(GA)’. Contudo, conforme advertem Duarte & 
Vencovsky (1999), este procedimento pode levar a escores com sinais invertidos, 
prejudicando a interpretação dos resultados.

A decomposição por DVS da matriz GA, de posto p, gera p valores singulares 
Xk; p vetores singulares tipo coluna relacionados com os genótipos (yj e p vetores 
singulares tipo linha relacionados com os ambientes ( CLjt). Arranjando-se os p valores 
singulares X*  em uma matriz diagonal S(p x p), os p vetores coluna y.k em uma matriz 
U(n x p) e os p vetores linha em uma matriz V’(p x m), tem-se que GA = USV’. No 
procedimento IML do SAS a decomposição por valores singulares da matriz GA é 
feita usando o comando “CALL SVD (U, S, V, GA)"(Duarte & Vencovsky, 1999).

Tomando-se apenas as duas primeiras linhas ou colunas, conforme o caso, 
das matrizes S, U e V’ (modelo AMMI 2), tem-se, para os dados deste exemplo:

X = 5,9828; X = 3,6188, que correspondem, obviamente, às raízes quadradas 
dos autovalores respectivos.

0,037632 0,214161'
-0,202458 -0,178302

0,614967 0,056831
-0,123239 0,049522
-0,175224 0,211694

0,165087 -0,712067
-0,367160 5 Ya = 0,163664

0,292671 0,011336
0,013302 -0,124798
0,263942 0,517981

-0,461137 0,021599
-0,057556 -0,231403
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cC, = [-0,070550 -0,490192 0,649525 -0,245199 0,182822 0,011072...
...-0,318078 0,336929 -0,135174 0,078844]

a'2= [-0,118529 -0,334256 0,070046 -0,008735 0,131248 -0,127227...
...0,0752662 0,071249 -0,199936 -0,473580]

Com base no modelo selecionado (AMMI 2) a média de um genótipo i em 
um ambiente j é estimada por:

^- = w + Í, + + \Y,7«2 •

Para o genótipo 1, no ambiente 1, utilizando-se as estimativas de m, g e a da 
Tabela 3, tem-se: = 5,839 + (-0,164) + (-1,903) + 5,9828 x 0,0376 x (-0,0706) 
+ 3,6188 x 0,2142 x 0,1185 = 3,848 t ha'1, sendo 3,772 t ha'1 representadas pela 
média e efeitos principais e 0,076 t ha'1 pela interação. Esta média predita pode 
representar melhor o verdadeiro desempenho da cultivar 1 no ambiente 1, que a 
própria média observada, que foi de 3,82 t ha'1 (Gauch & Zobel, 1996).

A interpretação dos resultados da análise AMMI é facilitada com a 
representação gráfica, no mesmo espaço, dos genótipos e dos ambientes. Isto é feito 
calculando-se os escores correspondentes a cada eixo, para os dois fatores. A relação 
GA=USV’ pode ser reescrita como GA=(USV4)(S!ÓV’) em que USW representa os 
vetores com os escores referentes aos genótipos e S^V’ os escores referentes aos 
ambientes. No presente exemplo os escores para os dois primeiros eixos relativos aos 
genótipos são dados por:

T ?
Eixo 1 Eixo 2 

Da mesma forma, os escores relativos aos ambientes são:

0,0920
-0,4952

0,4074’
-0,3392

1,5042 0,1081
-0,3014 0,0942

0,037632 0,214161’ -0,4286 0,4027
-0,202458 -0,178302

X
2,4460 0 0,4038 -1,3546

0 1,9023 -0,8981 0,3113
-0,057556 -0,231403 0,7159 0,0216

0,0325 -0,2374
0,6456 0,9854

-1,1279 0,0411

-0,1408 -0,4402

‘2,4460 0
1,9023

X
-0,070550 -0,490192

0,118529 -0,334256
••• 0,078844’

-0,473580 =
- 0

-0,173 -1,199 1,589 -0,600 0,447 0,027 -0,778 0,824 -0,331 0,193 <— Eixo 1
0,226 -0,636 0,133 -0,017 0,250 -0,242 1,432 0,136 -0,380 -0,901 <— Eixo 2
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A Figura 3 mostra a representação gráfica dos genótipos e dos ambientes 
(gráfico biplot), para os dados analisados. Genótipos posicionados próximo à 
origem dos eixos, contribuem pouco para a interação total em relação àqueles 
mais afastados da origem e podem ser considerados mais estáveis, por este critério. 
Podem também ser considerados de adaptabilidade mais geral, por interagirem 
menos com os ambientes. É o caso dos genótipos 1, 4 e 9 (Gl, G4 e G9), entre 
outros. Da mesma forma, ambientes posicionados próximos à origem, como os 
ambientes 1, 6 e 9 (Al, A6 e A9), por exemplo, podem ser considerados mais 
representativos das condições ambientais médias, com respeito aos fatores 
importantes para a interação. Este tipo de informação pode ser importante na 
escolha de locais chave para avaliação de genótipos, em um programa de 
melhoramento.

O valor estimado da interação, para uma combinação específica de genótipos 
com ambientes pode ser obtido multiplicando-se, para cada eixo, as coordenadas 
respectivas, somando-se os resultados dos dois eixos. Desta forma, combinações de 
genótipos com ambientes, afastados da origem e próximos entre si, mostram interação 
positiva, representando adaptações específicas. É o caso, por exemplo, do genótipo 3 
com o ambiente 3, ou do genótipo 6 com o ambiente 10. Ao contrário, combinações 
de genótipos e ambientes distantes entre si tendem a mostrar interação negativa, 
indicando má adaptação para aquela condição particular. O genótipo 6 e ambiente 
7, ou o genótipo 10 e ambiente 2, são exemplos de má adaptação de genótipos a 
ambientes específicos.

Para que a interpretação do gráfico de dispersão possa ser útil em situações 
futuras, é necessário que se busquem associações entre a posição dos pontos 
relativos aos ambientes e fatores detectáveis de variações ambientais. Isto porque 
neste tipo de análise os ambientes são tratados como fixos. No presente exemplo,

FIGURA 3. Representação gráfica da contribuição dos genótipos e dos ambientes para a interação, 
relativa aos dois primeiros eixos de ACP.
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não se dispõem de informações detalhadas acerca de variáveis ambientais, para 
permitir um exame mais acurado do padrão de dispersão, em função de 
características dos ambientes. Mesmo assim pode-se notar uma certa associação 
dos escores do eixo 1, com a produtividade média, medida pelo índice ambiental, 
como na análise de estabilidade fenotípica, com um coeficiente de correlação de 
-0,56. Da mesma forma, há uma associação dos escores do eixo 2 e altitude, 
estando os locais de menor altitude posicionados na parte superior do gráfico, 
resultando em um coeficiente de correlação de —0,63. Associações podem ser 
buscadas, também, de características dos genótipos com sua posição no gráfico 
de dispersão.

8. PERSPECTIVAS

As perspectivas de avanço nos estudos referentes à interação de genótipos 
com ambientes, poderíam ser enfocadas sob dois aspectos principais. Um primeiro 
aspecto diz respeito ao melhor entendimento das bases biológicas do fenômeno. 
Para tanto, há necessidade de intensificação dos estudos sobre a influência de genes 
específicos sobre a manifestação da interação em caracteres complexos, como a 
produção. Exemplos deste tipo de genes são aqueles que conferem resistência a 
fatores de estresse, como doenças, pragas, elementos tóxicos do solo etc. Um caso 
especial, que certamente poderá trazer muitos esclarecimentos sobre o fenômeno, 
é o estudo da interação de QTL’s (locos de caracteres quantitativos) com ambientes. 
Beavis & Keim (1996) apresentam as bases para este tipo de análise e mostram 
alguns dados da literatura que evidenciam a manifestação do fenômeno da interação, 
a este nível. Uma vez detectadas associações com caracteres agronômicos de 
importância, aqueles QTL’s mais estáveis em diferentes ambientes poderíam ser 
utilizados em um esquema de seleção assistida para estabilidade fenotípica (Kang, 
1998).

Um segundo aspecto se relaciona com os procedimentos estatísticos para a 
análise da interação. Pode-se notar, nos últimos anos, uma mudança importante nos 
modelos de análise que substituem o enfoque tradicional univariado, por métodos 
que incluem análise multivariada, no estudo e aproveitamento do fenômeno da 
interação de genótipos com ambientes (Duarte & Vencovsky, 1999), como é o caso 
da análise AMMI.

Em qualquer caso, o aprimoramento do conhecimento e utilização da 
interação está na dependência da qualidade dos dados experimentais disponíveis. 
Para isto, além da boa precisão experimental, são necessárias informações, o mais 
detalhadas possíveis, das variáveis ambientais de cada experimento, o que poderia 
permitir a extrapolação mais segura dos resultados para condições de campos de 
produção. Assim sendo, o aproveitamento dos efeitos da interação poderíam ser 
contabilizados no ganho de seleção, permitindo que programas de menor porte 
de desenvolvimento de cultivares possam ser competitivos em ambientes 
específicos. Esta estratégia seria especialmente interessante para empresas e 
instituições de âmbito regional, diante da tendência globalizadora atualmente 
verificada.
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1. IMPORTÂNCIA DAS DOENÇAS DE PLANTAS

Dos tempos bíblicos aos momentos atuais, as doenças de plantas têm sido 
responsáveis por grandes mudanças sociais, políticas, econômicas e científicas. Fatos 
importantes da saga do homem, frente às doenças de plantas, foram revistos por 
Holton etal. (1959) e Bergamin Filho & Kimati (1997). Desde o momento em que 
o homem passou a domesticar as plantas, nem sempre isso representou progresso. A 
agricultura é uma atividade dinâmica em que, no processo de produzir alimentos e 
matérias-primas para atender suas necessidades, o homem passou a ser o maior 
responsável pelo desequilíbrio ambiental. No lugar da vegetação que se desenvolveu 
por séculos ou milênios, a substituição da diversidade natural das plantas em milhares 
ou milhões de hectares, por uma ou poucas espécies geneticamente uniformes, tornou 
inevitável o surgimento ou o agravamento das doenças existentes. O homem aprendeu 
com os seus erros e os constantes desafios obrigaram-no a utilizar a inteligência para 
solucionar os problemas criados por ele.

Um exemplo clássico de desequilíbrio causado pelo homem e que teve 
consequência desastrosa, foi a falência do projeto de plantio de extensas áreas de 
seringueiras [Hevea brasiliensis (Willd. ex Adr. de Juss.) Muell. & Arg.j na década de 
1920, pela implantação da Fordlandia pela Ford Motor Company, no Estado do Pará. Esse 
projeto foi totalmente inviabilizado pelo mal-das-folhas, causado pelo fungo Microcyclus 
ulei (P Henn.) v. Arx [comb. nov. = Dothidella ulei P. Henn. = Melanpsamopsis ulei [P 
Henn.) Stahel) (Fusicladium macrosporum Kuyper). Resultados semelhantes foram 
observados em plantações de seringueiras no Panamá, Costa Rica e Colômbia (Thurston, 
1973). As seringueiras suscetíveis que vegetavam em ambiente natural, diluídas no meio 
de uma vegetação densa e diversificada, apresentavam a doença, porém, em níveis toleráveis. 
Contudo, quando expostas em ambiente favorável, em uma grande população exclusiva, 
a plantação foi devastada pelo mal-das-folhas. Atualmente, a seringueira é cultivada em 
diversas áreas da região Central do Brasil, onde a fase vulnerável (vegetativa) das plantas 
ocorre quando as condições climáticas são desfavoráveis ao patógeno. O controle do mal- 
das-folhas através de resistência genética tem sido possível, porém, ainda apresenta 
limitações. O fungo M. ulei apresenta grande variabilidade patogênica, com 22 raças 
conhecidas no Brasil (Trindade & Furtado, 1997).

História semelhante ocorreu com o cultivo da batata na Europa, de 1845 a 
1846 (Stackman, 1959). Originada das Américas (Guatemala, México, Peru), onde 
a cultura convivia com o fungo Phytophthora infestans (Mont.) de Bary, ao ser 
introduzida na Europa e cultivada em grandes extensões, foi devastada pelo patógeno 
que encontrou excelente ambiente para se multiplicar. O resultado foi a morte, por 
inanição, de 1,5 milhão de pessoas na Irlanda, pela falta do principal alimento que 
era a batata. A requeima da batata forçou também a migração dos sobreviventes para 
os Estados Unidos, onde uma nova nação estava em formação. A requeima da batata 
não só mudou o destino de um povo mas trouxe profundas contribuições cientificas 
e sociais, sendo fundamental para o desenvolvimento de um novo ramo da ciência. 
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Nascia a Fitopatologia moderna. No campo científico, a identificação da causa da 
requeima da batata (2? infestans) por de Bary, consolidou o fato de que organismos 
microscópicos eram capazes de causar doenças em plantas.

No campo socioeconômico, os danos causados pela requeima da batata 
permitiram derrubar as leis protecionistas que impunham pesadas taxas de importação 
de cereais na Irlanda, as quais favoreciam os ricos produtores locais a um custo 
exorbitante para a população. A requeima da batata e sua conseqüência social, foram 
os argumentos para a derrubada das leis que restringiam a importação de grãos, 
permitindo, dessa forma, aliviar a falta de alimento causada pela escassez da batata e 
fez com que a Grã-Bretanha ingressasse no livre comércio mundial (Stackman, 1959).

A fome de Bengala {The Great BengalFamine) foi outro episódio na recente 
história da humanidade em que a epidemia de mancha parda do arroz, causada por 
Helminthosporium oryzae Breda de Haan/Cochliobolus miyabeanus (Ito & Kuribayashi) 
Drechsler & Dastur, resultou em mais de dois milhões de pessoas mortas por fome, 
em Bengala, em 1942 e 1943. Historicamente, esse deve ser o maior dano que uma 
doença de planta já causou à humanidade (Padmanabhan, 1973).

A ferrugem do cafeeiro, causada pelo fungo Hemileia vastatrix Berk & Br., 
teve tamanho impacto sobre a cultura que mudou o hábito de tomar café dos burgueses 
britânicos que viviam na antiga colônia do Ceylon, hoje Sri Lanka. Devastada pela 
ferrugem e praticamente falida, a colônia substituiu o café pelo chá e estabeleceu um 
novo e agradável hábito de tomar o chá das 11 horas que denominaram de elevenses- 
tea (Horsfall & Cowling, 1978). No Brasil, a ferrugem do cafeeiro, com toda certeza, 
foi um importante fator na mudança do panorama agrícola do país, principalmente 
nas regiões de cultivo tradicional do Sul. A substituição dessa cultura perene por 
culturas anuais e mecanizadas, trouxe problemas sociais com o agravamento do 
desemprego no meio rural. Por outro lado, expandiu as áreas de plantio, 
principalmente nos Cerrados, introduziu profundas mudanças no sistema de cultivo, 
nos tratos fitossanitários e na colheita, melhorando a qualidade desse importante 
produto de exportação brasileiro.

O agente causai da ferrugem do cafeeiro, com suas 32 raças (as raças I, II, III 
e XV são as mais importantes), está hoje firmemente estabelecido em 13 países do 
hemisfério ocidental: Brasil, Paraguai, Argentina, Bolívia, Peru, Equador e Colômbia, 
na América do Sul; Nicarágua, El Salvador, Honduras e Guatemala, na América 
Central; e México, na América do Norte (Godoy et al., 1997). No Brasil (Bahia), a 
ferrugem foi identificada em janeiro de 1970. Na maioria das áreas de cultivo, o 
controle da ferrugem do cafeeiro ainda é feito com o uso de fungicidas cúpricos ou 
sistêmicos (triadimefon, triadimenol e propiconazole), porém, já é possível contar 
com cultivares resistentes. O controle através da resistência genética é a forma mais 
eficiente e econômica, porém, exige um contínuo trabalho de melhoramento para 
fazer frente à variação genética do patógeno.

A podridão parda do cacaueiro, presente na Bahia desde 1917, é causada 
por distintas espécies de Phytophthora: P. palmivora (Butler) Butler, P capsici Leonian, 
P. citrophthora (Smith) Leonian e P heveae, sendo a P. citrophthora, a mais virulenta. 
Apesar de toda a pesquisa que tem sido desenvolvida sobre essa doença, ela ainda é 
responsável por perdas de 25% a 30% da produção. Seu controle é um exemplo 
da integração de diversas práticas como a poda, a remoção dos frutos doentes, o 
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uso de cultivares resistentes e o controle químico. Uma alternativa de controle, na falta 
de material com bom nível de tolerância é a utilização de táticas de fuga da doença: 
selecionar cultivares cujo pico de produção não coincida com as épocas de maior 
incidência de podridão parda (Dali Pria & Camargo, 1997). Atualmente, a maior 
ameaça ao cacaueiro é a doença chamada vassoura-de-bruxa, causada pelo fungo 
Crinipellis perniciosa Stahel (Singer) (Sin. Marasmius perniciosus Stahel). Conhecida 
desde 1898 na região Amazônica, foi introduzida no Estado da Bahia em 1989 e constitui 
hoje a maior ameaça à cacauicultura desse Estado que responde por 85% da produção 
brasileira (Dali Pria & Camargo, 1997). Essa doença é o maior problema socioeconômico 
da região cacaueira do Estado da Bahia, chegando a causar perdas de até 80% da 
produção anual das plantações infectadas (Albuquerque et al., 1999).

O melhoramento para resistência à vassoura-de-bruxa tem sido feito no centro 
de pesquisa do cacaueiro (CEPLAC/ERJOH, Itabuna, BA) por seleção e propagação 
de clones resistentes e por avaliação de progênies oriundas de polinizações controladas 
ou abertas, entre clones e matrizes selecionadas como resistentes, em plantações 
altamente infectadas pelo patógeno (Albuquerque et al, 1999; Silva & Luz, 1998; 
Luz & Silva, 1999). A semelhança da podridão parda, o controle da vassoura-de- 
bruxa exige medidas integradas de controle, envolvendo a poda fitossanitária, a 
remoção dos frutos infectados, o enterrio dos restos vegetais e aplicação de fungicidas 
(Dali Pria & Camargo, 1997). Cultivares ou clones resistentes estão ainda em fase de 
desenvolvimento.

Em 1970 e 1971, outra doença devastadora afetou a produção mundial de 
milho. Foi a helmintosporiose, causada pela raçaT do fungo Helminthosporium maydis 
Nisik. [Cocliobolus heterostrophus (Drechs.) sin. Bipolaris maydis (Nisik.) Shoemaker], 
que devastou os híbridos originados de cruzamentos com germoplasma com gene 
para macho-esterilidadeT, de herança citoplasmática. Cerca de 15% de todo o milho 
cultivado nos Estados Unidos, no ano de 1970 foi destruído, equivalendo a perda de 
30 bilhões de hamburguers (quarter-pounder = Big Mac), se o milho perdido fosse 
convertido em carne. Na Inglaterra, cita-se que o custo da cevada para whisky teve 
um aumento de preço em 30%, em virtude da escassez do milho e sua substituição 
pela cevada na alimentação do gado. Esse foi um exemplo de vulnerabilidade genética 
onde todo o programa de melhoramento de milho dos Estados Unidos (Horsfall & 
Cowling, 1978) e de inúmeros outros países dependia de um citoplasma macho- 
estéril.

Entre as frutíferas perenes, os citros (Citrus spp.), pela sua importância 
econômica e extensão de cultivo, têm sido a mais afetada por doenças de difícil 
controle. Entre as diversas doenças, a tristeza, causada pelo “citrus tristeza vírus” - 
CTV, observada pela primeira vez no Brasil em 1937, o cancro cítrico, causado pela 
bactériaXanthomonas axonopodis Vauterin etal. (1995), identificada em 1957, apesar 
do vasto montante de recursos e esforços já despendidos, continuam a causar danos 
à cultura. Atualmente, a clorose variegada dos citros (CVC), causada pela bactéria 
Xylella fastidiosaWeWs etal. (1987) e constatada pela primeira vez no Brasil em 1987, 
é o principal problema de laranjas doces enxertadas nos principais porta-enxertos 
utilizados no país. Não foi ainda encontrada em tangerinas Cravo e Poncan, tangor 
Murcote, limões verdadeiros e lima ácida Galego (Feichtenberger et al., 1997). Para 
essa doença não há fonte de resistência; as medidas de controle têm efeitos parciais e 
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os pomares exigem constante monitoramento, medidas profiláticas e contínuo 
investimento na pesquisa.

Entre as culturas anuais, geralmente o controle das epidemias é mais fácil do 
que em culturas perenes. No caso da soja, as doenças como a mancha “olho-de-rã”, 
causada por Cercospora sojina Hara (Yorinori, 1989), e o cancro da haste [Phomopsis 
phaseoli (Desm.) Sacc. f. sp. meridionalis Morgan-JoneslDiaporthephaseolorum (Cke. 
& Eli.) Sacc. f.sp. meridionalis Morgan-Jones (Yorinori, 1996), apesar de terem causado 
grandes perdas, foram controladas com relativa facilidade. As perdas estimadas em 
cada caso foram, respectivamente, de US$100 milhões (Yorinori, 1989) e US$500 
milhões (Yorinori, 1996). Em ambos os casos, a existência de fontes de resistência, 
com dominância completa e um forte programa de melhoramento, permitiu rápida 
troca das cultivares suscetíveis por resistentes.

Epidemias como as citadas acima, estão sempre sujeitas a ocorrerem e a maior 
ou menor perda na agricultura dependerá do grau de preparo técnico e científico do 
país na defesa contra as doenças.

2. ESTRATÉGIAS DE CONTROLE DAS DOENÇAS

As doenças constituem os principais fatores limitantes do rendimento e da 
qualidade da produção e, também, são os que exigem maior conhecimento técnico 
para controle. A estratégia mais eficaz e econômica de controle de doenças é o uso de 
cultivares resistentes, porém, nem sempre a solução é tão simples. Para um grande 
número de doenças, o grau de resistência é insuficiente para evitar perdas ao nível de 
dano econômico e pode exigir a adoção de medidas complementares como rotação/ 
sucessão de culturas, aplicação de fungicidas, manejo da população e espaçamento 
de plantio, alteração da época de semeadura (ex. Septoria glycines Hemmi — mancha 
parda ou septoriose da soja, Fusarium solani f.sp. glycines — podridão vermelha da raiz 
da soja — PVR ou síndrome da morte súbita — SDS), poda e diversas medidas 
profiláticas (Crinipellis perniciosa — vassoura-de-bruxa do cacaueiro; Phytophthora 
palmivora — podridão parda do cacaueiro). Para outras, para as quais existem fontes 
de resistência, estas podem ser efêmeras, pela habilidade do patógeno em desenvolver 
novas raças ou biótipos, a cada vez que é desafiado com um novo gene de resistência 
na cultura. Esses casos exigem monitoramento contínuo do quadro de raças e 
desenvolvimento de novas cultivares (ex. P. infestans - requeima da batata, Puccinica 
recôndita Rob. ex Desm. f.sp. tritici Eriks. & Henn - ferrugem da folha do trigo; 
Puccinia graminis Pers. f.sp. tritici Eriks. & Henn - ferrugem do colmo do trigo, H. 
vastatrix - ferrugem do cafeeiro, Pyricularia grisea (Cooke) Sacc. (sin. P. oryzae 
Cav.)[teleom. Magnaporthe grisea (Hebert) Barr] - brusone do arroz e do trigo, 
Heterodera glycines Ichinohe - nematóide de cisto da soja).

A resistência estável e permanente é menos freqüente, porém, quando existe, 
é a forma mais eficiente e econômica de controlar as doenças. Exemplos desse tipo 
são a helmintosporiose do milho, causada por H. maydis raça T, e para cancro da 
haste da soja, causada por P p. f.sp. meridionalisID. p. f.sp. meridionalis. No caso da 
mancha “olho-de-rã” em soja, apesar da variabilidade relativamente alta do fungo, 
com pelo menos 25 raças no Brasil (Yorinori & Klingelfuss, 1999), os genes de 
resistência utilizados (ex. da cultivar Davis) têm sido bastante estáveis.
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Em função das alterações climáticas, que influem decisivamente na 
ocorrência das doenças, e das diversidades genéticas das culturas e dos patógenos, 
nunca se pode confiar demais em uma única estratégia de controle. Assim, para 
que a agricultura não esteja sujeita a constantes alterações, é fundamental adotar a 
estratégia de controle integrado, onde a resistência genética é um dos elementos do 
conjunto de medidas a serem adotadas. O controle integrado de doenças baseia-se 
na utilização de todos os fatores de produção, na melhor combinação de qualidade, 
quantidade e no momento oportuno, para que o efeito das doenças sobre a cultura 
seja o menor possível, propiciando o máximo de produtividade, estabilidade e 
rentabilidade. No caso da soja, a falta da adoção rotineira dessas medidas é 
responsável por perdas anuais estimadas em US$ 1,3 bilhão (Wrather et al., 1997). 
Todavia, para que as medidas de controle de doenças sejam adotadas com mais 
facilidade, é também necessário que haja disponibilidade de tecnologias de controle, 
pesquisa e assistência técnica dinâmica e capacitada, mecanismos de transferência 
de tecnologia hábil e eficiente e, finalmente, mercado e preços adequados para as 
culturas alternativas que devem fazer parte da rotação/sucessão de culturas, no 
caso das culturas anuais.

3. MELHORAMENTO PARA RESISTÊNCIA A DOENÇAS E 
ALCANCE DOS RESULTADOS AO NÍVEL DO PRODUTOR

O controle de doenças através da resistência genética é a forma mais econômica 
e eficaz, porém, para a maioria das doenças a resistência genética não existe, existe 
em nível baixo ou a resistência é quebrada por variabilidade genética/patológica do 
agente causai, exigindo maior participação das práticas culturais para um controle 
duradouro.

Para que um programa de melhoramento visando resistência a doenças seja 
justificado e atinja seus objetivos, é necessário satisfazer os seguintes requisitos: a) 
que seja relevante e economicamente importante; b) detecção do problema na fase 
inicial ou da sua identificação como problema potencial; c) disponibilidade de fonte(s) 
ou gene(s) de resistência; d) disponibilidade de um banco de germoplasma, com 
grande variabilidade genética; e) disponibilidade de métodos de melhoramento para 
o desenvolvimento de cultivar resistente; f) patógeno pouco ou não variável ou gene 
de resistência estável; g) condições adequadas de laboratório e de casa de vegetação; 
h) condições adequadas para pesquisas a campo; i) cooperação estreita entre o 
melhorista e o fitopatologista; j) disponibilidade de metodologia de inoculação e de 
avaliação das reações das plantas inoculadas; k) disponibilidade de pessoal de apoio 
para a produção de inóculo e de inoculação de grande número de linhagens; 1) 
capacidade do programa em expor as linhagens melhoradas à maior diversidade de 
ambiente e de variabilidade patogênica.

O presente capítulo aborda os procedimentos mais simples e exequíveis de 
melhoramento para resistência a doenças, de baixo custo, e que ainda é a solução 
para a maioria das doenças, deixando de lado o uso da biologia molecular e plantas 
trangênicas. Atualmente, a genética molecular ou a engenharia genética, prometem 
avançar ainda mais o processo de desenvolvimento de plantas com características 
específicas através de alterações no genoma da planta (Lambais, 1995). Todavia, até 
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que isso aconteça, o controle eficaz e duradouro das doenças de plantas ainda depende 
da adoção do manejo integrado da cultura, no qual a resistência genética é um dos 
componentes do sistema de produção. O desenvolvimento de plantas transgênicas 
ou transformadas, podará ser a solução para diversas doenças de difícil controle como 
a podridão vermelha da raiz da soja (PVR), a vassoura-de-bruxa do cacaueiro, da 
brusone do arroz, das ferrugens da folha e do colmo do trigo, da requeima da batata, 
e de tantas outras, cujos patógenos são variáveis e o controle exige o uso de grandes 
quantidades de produtos químicos. No caso do trigo, o uso de genes estranhos (alien 
genes) tem sido considerado como uma forma de melhoramento para resistência 
mais duradoura às ferrugens (Jones et al., 1995).

A eficiência na solução de um problema de doença através da resistência 
genética depende do atendimento dos seguintes requisitos: a) da agilidade no 
desenvolvimento de cultivares resistentes; b) da capacidade de produção de semente 
genética, básica e certificada, para atendimento adequado da demanda criada pela 
doença; c) da eficiência e abrangência do marketing da nova cultivar, pelos órgãos de 
pesquisa, de extensão e assistência técnica; d) da capacitação técnica, da agilidade e 
da eficiência da assistência técnica no convencimento dos produtores quanto à 
importância da doença a ser controlada e da necessidade de substituir a cultivar 
suscetível pela resistente; e) da rapidez de uso da nova cultivar pelos produtores, 
antes que sejam motivados por severas perdas.

4. MÉTODOS DE MELHORAMENTO

O desenvolvimento de cultivares resistentes a doenças segue os mesmos 
procedimentos de um programa de melhoramento convencional, com a diferença de 
que, a cada etapa do melhoramento, são realizados testes de inoculações artificiais ou 
exposição das linhagens em avanço de gerações aos patógenos específicos para os 
quais se quer melhorar. O processo passa pela seleção de plantas resistentes em meio 
a uma população suscetível e evolui para cruzamentos específicos para agregação 
dessa característica em cultivares já melhoradas. No melhoramento para resistência a 
doenças, o que há a mais, é a ênfase que é dada na escolha específica dos parentais, 
que devem ter a(s) fonte(s) de resistência à doença que se deseja controlar e a avaliação 
da reação das progênies frente aos patógenos, através de inoculações artificiais ou 
submetendo-as a ambientes onde os patógenos ocorrem naturalmente. Geralmente, 
em programas de melhoramento genético, os testes para reação às principais doenças 
são realizadas simultaneamente com o avanço das gerações. Paralelamente devem ser 
realizados os estudos da variabilidade patogênica, quando o agente causai apresenta 
variabilidade.

Detalhes sobre procedimentos específicos de melhoramento para resistência 
a doenças das culturas de importância econômica já foram abordados por diferentes 
autores, cuja leitura é recomendada (Browning et al., 1977; Camargo & Bergamin 
Filho, 1995; Deadman, 1998; Fehr, 1987; Poehlman & Sleper, 1995; Van der Plank, 
1968; Walker, 1959; 1966). No presente capítulo são abordados os aspectos práticos 
que devem ser considerados em um programa de melhoramento para resistência a 
doenças, principalmente para as condições brasileiras. Ainda hoje, as mais antigas 
doenças de plantas, como as ferrugens do trigo, que afligem a humanidade há mais 
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de 2.000 anos, ainda exigem medidas simples como melhoramento genético 
convencional, controle químico e, principalmente, acompanhamento do que ocorre 
ao nível de campo.

Os métodos de melhoramento utilizados dependem dos objetivos e dos 
métodos de inoculação a serem utilizados para avaliar a expressão dos sintomas que 
permitam diferenciar a reação dos genótipos em estudo. Assim, para doenças cuja 
resistência é oligogênica e controlada por genes dominantes, os métodos mais simples 
de combinação ou transferência (cruzamentos) de genes permitem rápido avanço de 
gerações e obtenção de novas cultivares. Por outro lado, para doenças em que a 
herança da resistência é mais complexa como resistência horizontal, poligênica, 
tolerância (Jones, 1998), como a grande parte das doenças radiculares, causadas por 
fungos e nematóides, os cruzamentos são complexos e os avanços de gerações 
dependem de seleções dentro de populações de progênies, do tipo seleção de plantas 
e seleção massal. Nestes casos, a eficiência da seleção pode ser muito baixa devido à 
grande influência que o ambiente pode ter na severidade da doença.

De modo geral, são dois os principais objetivos do melhoramento genético:
a) correção de defeitos (ex. suscetibilidade a doenças) de uma cultivar comercial e b) 
criação de novas cultivares, com finalidades diversas. No caso da correção de defeitos, 
são feitos retrocruzamentos para introdução de um ou mais genes de resistência em 
uma cultivar comercial de alto valor. Para que a escolha da(s) fonte(s) de resistência 
seja a melhor possível, é necessário conhecer a herança da resistência, a variabilidade 
do patógeno e a resistência ou suscetibilidade da fonte a outras doenças importantes 
da cultura. Com base no conhecimento da herança da resistência é definido o 
procedimento a ser adotado no melhoramento. Além da variabilidade patogênica, a 
durabilidade de uma cultivar depende também da capacidade do programa em expor 
essa cultivar ou linhagem à maior variabilidade possível de ambientes onde a mesma 
possa ser adaptada.

Os métodos mais comuns de melhoramento de plantas autógamas são: a) 
introdução de germoplasma; b) seleção massal de plantas resistentes; c) seleção de 
linhas puras; d) método genealógico; e) métodos SSD {single seed descent) e MSSD 
(modified single seed descent)-, f) método das populações segregantes {bulks)-, g) método 
do retrocruzamento; h) método da seleção recorrente.

Apesar da grande variabilidade patogênica do fungo C. sojina (mais de 25 
raças no Brasil) que causa a doença mancha “olho-de-rã” em soja, a resistência à 
doença é controlada por poucos genes (resistência oligogênica) dominantes. Esses 
genes têm sido estáveis, com raros casos de quebra de resistência. Um exemplo de 
quebra de resistência ocorreu com a cultivar Santa Rosa que se tornou suscetível com 
o surgimento da raça Cs-15 de C. sojina. A cultivar de soja BR-27 (Cariri), 
desenvolvida a partir do cruzamento das cultivares Bragg (S-suscetível) com a Santa 
Rosa (R-resistente), foi dizimada no primeiro ano de sua multiplicação, pela raça 
Cs-15 de C. sojina (Yorinori etal., 1989). A cultivar Santa Rosa manteve-se resistente 
à mancha “olho-de-rã” por mais de 20 anos (até 1988/89) e, devido à sua rusticidade 
e ampla adaptação, foi fonte de resistência durante muito tempo, dando origem a 
diversas cultivares de soja. A seguinte sequência de retrocruzamento e cruzamento 
triplo, foi utilizada:
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BRAGG (S) x SANTA ROSA (R)

BR 78-22043 (F,) x [BRAGG (2X) x IAC 73-2736]

Avanço de gerações com autofecudanção, inoculação e 

seleção de plantas resistentes (até Fg). Ft) - Fn: testes de 

,rendimento e multiplicação.

BR 27( Cariri) (1988)

BR 27 (Cariri): resistente a 21 das 22 raças e suscetível à raça Cs-15, detectadas em 
Balsas-MA e Tangará da Serra-MT. Retirada de recomendação no primeiro ano de 
lançamento e multiplicação.

A resistência ao nematóide de cisto da soja (Heterodera glycines) e à podridão 
radicular de Phytophthora (/? megasperma f. sp. glycinea) são de relativa curta duração, 
devido à grande variabilidade e virulência dos patógenos. No caso do nematóide de 
cisto da soja, a expressão de danos por uma determinada raça, na realidade, indica a 
predominância da raça em uma população heterogênea. Quando se controla a doença 
através de uma cultivar resistente, específica à raça dominante, o tempo de vida dessa 
cultivar, no caso de monocultivo, dependerá do tempo que irá levar para a multiplicação 
da população da raça capaz de causar níveis de danos econômicos na nova cultivar.

4.1 TIPOS DE HERANÇA DE RESISTÊNCIA

a) Herança simples, com dominância completa para resistência (ex. mancha “olho- 
de-rã”, cancro da haste, podridão radicular de Phytophthora em soja):
3 R (resistente) : 1 S (suscetível)

b) Herança simples, com resistência recessiva (ex. pústula bacteriana)
3 S (suscetível) : 1 R (resistente)

c) Herança com dois ou mais locos envolvidos na resistência:
9:3:3: 1 = genes independentes
9:6:1 = epistasia
9 : 7 = epistasia

15 : 1 = epistasia*
*=Herança da resistência ao cancro da haste na cv. Tracy-M, com dois genes dominantes 

Ex. Dois locos: AB, Ab, aB, ab.

Epistasia: modificação na proporção (herança) genética básica devido à 
interação entre genes não alélicos que afetam o mesmo caráter fenotípico (Poehlman 
& Sleper, 1995).

4.2 TIPOS DE CRUZAMENTOS PARA TRANSFERÊNCIA DE CENES DE RESISTÊNCIA

a) Cruzamentos simples:
b) Cruzamentos duplos:
c) Cruzamentos triplos:

R x S ou S x R 
(R, x S, ) x (Rj x S2)
S x (R x S); R x (R x S); S x (R x R)

d) Cruzamentos múltiplos: Diversas combinações para incorporação de distintos 
genes de resistência a uma ou mais doenças.

e) Retrocruzamentos (melhoramento corretivo)
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4.3 MÉTODOS MAIS COMUNS DE MELHORAMENTO PARA RESISTÊNCIA Á 
DOENÇAS, PARA LECUMINOSAS

Herança oligogênica dominante

a) Retrocruzamento (backcross)
b) Método genealógico
c) SSD (single seed descent)
d) MSSD (modified sigle seed descent)
e) Bulk

a) Retrocruzamento (melhoramento corretivo)
O melhoramento através do retrocruzamento é conhecido como um método 

corretivo, no qual, corrige-se o defeito de uma cultivar já melhorada (ex. suscetibilidade à 
doença mancha “olho-de-rã” na cultivar BR-4). O retrocruzamento é usado principalmente 
para transferir características controladas por poucos genes (resistência oligogênica).

Um exemplo de melhoramento para resistência à doença com resistência simples, 
dominante, através do retrocruzamento (RC) foi o desenvolvimento da cultivar 
EMBRAPA-4, resistente à mancha “olho-dc-rã” (C. sojina). Nesse método, a cultivar 
resistente (Davis) foi cruzada com a cultivar suscetível (BR-4), cuja característica se 
desejava manter com a adição da resistência à mancha “olho-de-rã”. A progênie resistente 
desse cruzamento foi novamente cruzada com a BR-4 e selecionada nova linhagem 
resistente. Esse procedimento foi seguido com cinco retrocruzamentos (RC5), quando 
praticamente todas as características agronômicas da cultivar Bragg tinham sido 
restauradas na nova linhagem resistente. A cada etapa foi feita a inoculação de C. sojina' 
para seleção da linhagem (Rr) retrocruzada (RC) com a cv. BR-4 (rr).

DAVIS (R = resistente) x BR-4 (S=suscetível) 
RR / rr

RC] F2: (75% BR-4)(25% Davis) rr*, Rr x rr (BR-4) (inoculação)

Fl: (50% BR-4) (50% Davis) Rr x rr (BR-4)

(50%) (50%) /
rc2 F3: (87,5% BR-4) (12,5% Davis) rr*, Rr x rr (BR-4) (inoculação)

rc3 (93,75% BR-4)(6,25% Davis) rr*, Rr x rr (BR-4) (inoculação)

rc4 (96,88% BR-4)(3,12% Davis)
rr*, Rr x/r (BR-4)

(inoculação)

rc5 (98,44% BR-4)(1,56% Davis) rr*, Rr x r/(BR-4) (inoculação)

RC, F, (98,44% BR-4)(1,56% Davis) Autofecundação (inoculação)

EMBRAPA-4 (RR)
(= Cv. BR-4 resistente à mancha “olho-de-rã”) 

*Plantas suscetíveis descartadas.
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Após RC5, segue-se o avanço de gerações por autofecundação, continuando 
as inoculações e eliminação das eventuais plantas suscetíveis.

OBS: Nos retrocruzamentos foram utilizadas as plantas Rr (resistente heterozigota) como parentais 
masculinos. A cultivar recorrente (BR-4) foi utilizada como parental feminina.

Em cada etapa (RCs) foram feitas inoculações com C. sojina para eliminação das 
plantas suscetíveis (rr) e seleção das plantas resistentes (Rr), estas utilizadas como 
parentais masculinos no retrocruzamento.

b) Método genealógico {pedigree)

Cruzamento: S (cv. suscetível) x R (cv. resistente) 
Gerações: F( .... Semear e selecionar 5-20 plantas Fr

F2 .... Semear espaçadas de modo a ter 2.000-3.000 plantas. Inocular e 
colher plantas resistentes, com características superiores. 
F3 a F5 .... Semear espaçadas as sementes de cada planta em linhas 
individuais, de modo a distinguir as linhas superiores. Em cada 
linha superior selecionada, coletar 3-5 melhores plantas resistentes. As 
sementes das 3-5 plantas de cada linha são identificadas e mantidas 
separadamente, de modo a constituir uma “família”. Ao final da geração 
F5, deverá haver 25 a 50 famílias.
Ffi ....Semear as famílias com as respectivas plantas selecionadas 
em linhas (3-5). As melhores linhas são colhidas, formando linhagens 
experimentais.
F ... Semear cada linhagem em parcela para avaliação de rendimento, 
comparando com uma cultivar padrão.
Fgfi a F]0 .... Seguir com os ensaios de rendimentos, em vários locais, 
comparando com uma cultivar padrão comercial.

c) Método SSD {single seed descent) — descendência de uma semente
Nesse método, de cada planta F2, resultante de um cruzamento, é tomada 

uma semente a qual é semeada na safra seguinte e novamente tomada uma semente 
de cada planta selecionada. Esse procedimento é repetido até a geração F5, quando 
então, são selecionadas e colhidas plantas. As sementes de cada planta são semeadas 
em linhas individuais. Em F , as linhas selecionadas são colhidas separadamente, 
cada linha constituindo novas linhagens. As linhagens selecionadas farão parte do 
primeiro ensaio preliminar. Nos dois anos seguintes, serão realizados ensaios de 
rendimento em diferentes localidades. As melhores linhagens terão suas sementes 
multiplicadas e serão liberadas como novas cultivares.

OBS: No procedimento usando o método “SSD”, a cultivar pode ser originada da primeira 
semente tomada de uma vagem e suas gerações cultivadas continuamente em linhas separadas, 
mantendo-se sua identidade original, como descrita acima (Poehlman & Sleper, 1995). Na 
Embrapa Soja, Londrina, esse método foi ligeiramente modificado e poderia ser denominado de 
SSD — bulk. De cada planta resultante da combinação de um cruzamento, é tomada uma vagem. 
As sementes assim obtidas, de várias plantas de um cruzamento, são misturadas e semeadas nas 
gerações futuras, colhendo as plantas em bulk, em cada avanço de geração. De modo geral, em 
cada geração são obtidas cerca de 2.000 plantas. A partir da geração F6, são selecionadas as 
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melhores plantas, as quais são trilhadas e suas sementes plantadas em linhas que são identificadas 
como novas linhagens. A partir da geração F6> as linhagens selecionadas farão parte do primeiro 
ensaio de competição de rendimento. Segue-se daí, o procedimento normal, com testes de 
rendimento, avaliação das demais características agronômicas, lançamento como nova cultivar 
e multiplicação de semente.

d) MSSD = SSD modificado
De cada planta F2, resultante de um cruzamento, é obtida uma vagem com 

duas ou três sementes. Nesse caso, diferente do procedimento de SSD, não se garante 
que as plantas em gerações avançadas se originam, cada uma, de uma planta F? 
diferente. As gerações seguintes (F3 e FJ terão uma população de aproximadamente 
2000 plantas. Na geração F5, são selecionadas as melhores plantas e suas sementes 
semeadas em linhas individuais. As melhores linhas serão selecionadas e suas sementes 
farão parte do primeiro ensaio de competição de rendimento. Segue-se daí o 
procedimento normal até o lançamento de uma nova cultivar.

e) Bulk
Nesse método, as sementes Fj (50-100 sementes) de um cruzamento ( ex. cv. 

A x cv. B) são reunidas (bulked) e semeadas em linhas ou parcelas. Em F2 as sementes 
de todas as plantas de um cruzamento são novamente semeadas,em quantidade que 
permita ter 3000-5000 plantas. Em F3 e F4, repete-se o procedimento. Em F5 são 
semeadas 3000-5000 sementes da geração bulk-Y, com espaçamentos mais amplos, 
de modo a facilitar a seleção das melhores plantas. Na colheita, selecionar 300 a 500 
plantas e manter as sementes de cada planta separadamente. Em F6, as sementes de 
cada planta são semeadas em linhas individuais e as melhores selecionadas. No ano 
seguinte é realizado o primeiro ensaio preliminar de rendimento. Após três anos de 
ensaios de rendimento em várias localidades, as melhores linhagens são multiplicadas 
para futuro lançamento como novas cultivares.

No programa de melhoramento da Embrapa Soja, em Londrina, segue-se o 
mesmo procedimento descrito acima, com a diferença de que, cada população em 
bulk, pode ser constituída da reunião de vários cruzamentos, perdendo-se a identidade 
genealógica da cultivar.

5. INOCULAÇÃO PARA AVALIAÇÃO DA RESISTÊNCIA A 
DOENÇAS

A partir da geração F2, em cada uma das etapas, poderão ser feitas as 
inoculações para seleção das plantas resistentes à doença em estudo. Quanto mais 
cedo (gerações iniciais) forem realizadas as inoculações e selecionadas as melhores 
plantas resistentes, maior será a chance de obter plantas resistentes, com as 
características agronômicas desejadas e com menor custo do programa de 
melhoramento.

6. MÉTODOS DE AVALIAÇÃO DA RESISTÊNCIA

O primeiro passo para se iniciar um programa de melhoramento de plantas 
visando ao controle de doenças através da resistência genética, é conhecer o quadro de 
doenças que afetam a cultura em questão, as fontes e a herança da resistência para cada 



1T1Melhoramento de plantas visando resistência a doenças

doença. Para isso, inicialmente, deve-se recorrer as literaturas disponíveis, que hoje são 
bastante fartas, atendendo a praticamente todas as espécies de importância econômica, 
como o algodão (Watkins, 1981), o amendoim (Porter etal., 1984), a batata (Hooker, 
1981), a ervilha (Hagedorn, 1985), a cevada (Mathre, 1987), o feijão (Hall, 1994; 
Sartorato & Rava, 1994; Zaumeyer & Meiners, 1975; Zaumeyer & Thomas, 1957; 
Zimmerman et al., 1988; Yorinori, 1984), o milho (Shurtleff, 1980), a soja (Gazzoni 
& Yorinori, 1995; Sinclair & Backman, 1989; Hartman etal., 1999; Tisselli, 1980; 
Yorinori, 1984; 1994), o sorgo (Frederiksen, 1996), o trigo (Mehta, 1993; Wiese, 
1991), e diversas outras culturas (Kimati etal., 1997; Vale & Zambolim, 1997).

Para cada tipo de patógeno (bactéria, fungo, vírus, nematóide, micoplasma) 
deve-se conhecer a sua forma de multiplicação, ter as metodologias de produção de 
inóculo, de inoculação e de avaliação dos sintomas expressos, que permitam distinguir 
entre os diferentes graus ou níveis de severidade da doença entre o germoplasma em 
estudo. Para isso, é fundamental a existência de infra-estruturas (ex. laboratório, casa 
de vegetação), recursos humanos e locais adequados (campo experimental ou lavouras) 
onde o ambiente seja propício para a execução dos testes necessários.

Patógenos necrotróficos (fungos e bactérias) que afetam a parte aérea das 
plantas e que produzem propágulos (conídios, ascosporos, células bacterianas) com 
facilidade em meios artificiais, geralmente são os mais fáceis de manipular. Uma vez 
produzido o inóculo, basta aspergir ou causar ferimento no tecido das plantas em 
estudo e ter ambiente adequado para reprodução dos sintomas. Por outro lado, diversos 
fungos necrotróficos [ex. Phaeosphaeria maydis, espécies de Alternaria, Corynespora 
cassiicola (Berk. & Kurt.) Wei], não esporulam com facilidade em meios artificiais. 
Nestes casos, é essencial que as avaliações das linhagens, quando em grande número, 
sejam feitas em áreas ou regiões onde as doenças ocorrem naturalmente.

Patógenos biotróficos, como os fungos das ferrugens, do oídio e do míldio, 
não são passíveis de cultivo em meios artificias e as inoculações são feitas com esporos 
coletados de plantas suscetíveis, previamente infectadas, ou através da exposição das 
linhagens em ambiente onde as doenças ocorrem naturalmente. Diversos patógenos 
(fungos) que afetam o sistema radicular (Rhizoctonia solam, espécies de Fusarium, de 
Phytophthora e de Roselliniã) são facilmente multiplicados em laboratório, porém, 
não reproduzem os sintomas com muita facilidade em ambientes de casa de vegetação, 
necessitando, freqüentemente, complementar os testes a campo, onde as doenças 
ocorrem naturalmente. Todavia, nem sempre os resultados obtidos são confiáveis. 
De modo geral, a distribuição da população do patógeno não é uniforme e a ocorrência 
da doença e sua severidade são afetadas pelas condições climáticas da safra. Nesse 
caso, deve-se selecionar locais onde a doença costuma ocorrer naturalmente e semear 
a mesma coleção de linhagens nessas áreas.

O critério de avaliação da reação das doenças pode variar de acordo com os 
órgãos afetados das plantas. No caso das doenças foliares, normalmente a avaliação é 
feita pela severidade expressa em porcentagem da área foliar infectada ou pelo número 
e tamanho das manchas. Quando são afetados os órgãos de reprodução (vagens ou 
frutos), as avaliações são baseadas na proporção (número) de órgãos afetados ou na 
severidade dos danos causados. No caso de doenças radiculares, a avaliação da 
severidade da doença pode ser baseada na porcentagem de plantas mortas ou no grau 
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de necrose ou dano nas raízes. Freqüentemente, os dados de severidade das doenças 
são comparados com dados de rendimento. Em todos os casos, a discriminação dos 
níveis de resistência ou suscetibilidade é baseada na comparação com padrões resistente 
ou suscetível (James, 1971).

Para doenças causadas por nematóides (ex. nematóides de galhas e nematóides 
de cisto), os nematóides são multiplicados em hospedeiros suscetíveis e as inoculações 
são feitas com quantidades definidas de ovos ou larvas. No caso dos nematóides de 
galhas, as reações das linhagens são baseadas na severidade de galhas ou na taxa de 
reprodução, comparando com padrões resistentes e suscetíveis. No caso do nematóide 
de cisto da soja, a avaliação da reação das linhagens é feita em torno de 28-30 dias 
após a semeadura/inoculação, fazendo-se a contagem do número de cistos (fêmeas) 
visíveis nas raízes das plantas. A definição da reação de cada linhagem é baseada na 
comparação do número de cistos entre padrões suscetíveis e resistentes (Dias et al., 
1999; Riggs & Wrather, 1995).

Para as viroses, os métodos de inoculação e avaliação da reação dos genótipos 
podem variar grandemente, dependendo da forma de inoculação. No caso do mosaico 
comum da soja (SMV) e do mosaico comum do feijoeiro (VMCF), por exemplo, os 
vírus são facilmente transmitidos mecanicamente e através de pulgões {Aphis gossypii, 
Myzuspersicae e outros). A avaliação da reação das linhagens pode ser baseada no grau 
de severidade dos sintomas de mosaico, pela porcentagem de sementes manchadas 
(semente “café” no caso da soja) e pela transmissibilidade do vírus através das sementes. 
Os vírus da queima do broto da soja (VQBS) e do mosaico dourado do feijoeiro 
(VMDF) não são transmitidos mecanicamente, podendo os sintomas serem 
reproduzidos somente através da inoculação com seus vetores naturais. No caso da 
soja, o VQBS é transmitido por trips (Thrips tabaci e Frankliniella occidentalis) (Almeida, 
1994) e o VMDF, pela mosca branca, Bemisia tabacci (Sartorato & Rava, 1994).

Dependendo da dimensão do programa de melhoramento, do número de 
doenças para as quais se deseja introduzir resistência e da abrangência geográfica da 
cultura, o volume de trabalho demandado pode ser bastante grande e oneroso. No 
programa de melhoramento da Embrapa Soja, em Londrina, são consideradas como 
doenças prioritárias a mancha “olho-de-rã” (C. sojina), o cancro da haste (7?p. f.sp. 
meridionalis! D. p. f.sp. meridionalis), a mancha alvo (C. cassiicola] e a podridão 
vermelha da raiz (PVR/SDS). Somente para cancro da haste são avaliadas, anualmente, 
cerca de 10.000 linhagens, inoculadas pelo método do palito-de-dente. Para mancha 
“olho-de-rã”, cerca de 25 ha de linhagens são inoculadas por aspersão na área 
experimental da Embrapa Soja. Paralelamente, linhagens em gerações avançadas são 
avaliadas para rendimento e reações de doenças a campo, em cerca de 20 localidades, 
envolvendo os Estados do Paraná, Goiás, Minas Gerais, Mato Grosso e Bahia, com o 
envolvimento de diversas instituições: Fundação MT (Rondonópolis), Fundação Goiás/ 
Embrapa Cerrados - CPAC (Brasília), Fundação Bahia (Barreiras), FUNAP/EPAMIG 
(Uberaba) e participação de cooperativas e Associações de produtores de sementes.

7. PERSPECTIVAS FUTURAS

Na agricultura, a batalha entre a planta e o patógeno é uma luta contínua em 
que, para seu equilíbrio, exige um esforço conjunto, multidisciplinar. Os 
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conhecimentos acumulados em mais de 100 anos de pesquisas sobre controle das 
doenças das plantas cultivadas não conseguiram evitar o pesado fardo imposto pelos 
patógenos na produção de alimentos e matérias-primas. Apesar do grande avanço da 
Ciência Agrícola, cujo nome já é considerado ultrapassado e pejorativo em muitos 
países desenvolvidos, com os novos conceitos de soluções modernas que preferem 
denominar de biotecnologia, biologia molecular ou engenharia genética, as velhas 
doenças como a ferrugem do trigo, a requeima da batata e tantas outras, ainda exigem 
ou são controladas com os velhos métodos do melhoramento convencional e químicos 
tradicionais. O avanço da ciência nos países desenvolvidos e a tendência do 
patenteamento e cobrança de direitos de propriedade sobre genes descobertos em 
germoplasma selvagem, poderá dificultar o acesso a materiais essenciais para solução 
de futuros problemas em países que fazem pouco investimento em pesquisa agrícola. 
Nesses países, como no Brasil, onde pouco se investe na busca e preservação de 
germoplasma, a solução de problemas de doenças poderá ser cada vez mais onerosa e 
difícil. A modernização é essencial como parte da evolução, porém, é fundamental 
que ela esteja apoiada em alicerces firmes, bem fundados, do conhecimento básico 
da epidemiologia, da genética e da interação planta-patógeno-ambiente.

Nem sempre o desenvolvimento científico e a geração de conhecimentos 
representam progresso na agricultura. Freqüentemente, a falta de mecanismos ou 
condições para disseminar os conhecimentos e torná-los de uso rotineiro, tornam 
inúteis os investimentos realizados e as perdas seguem ocorrendo nas lavouras. O 
mesmo ocorre com a sociedade humana, onde o desenvolvimento científico e 
tecnológico nem sempre reflete no bem estar da população. O Brasil é, 
reconhecidamente, um dos países onde a medicina está em níveis mais avançados, 
porém, é também, um dos países onde a população como um todo, menos se beneficia 
dessa situação. A agricultura de países ricos, que dispõem da tecnologia e a utilizam 
adequadamente, tem menos problemas do que os países, onde, mesmo tendo acesso 
às tecnologias, negligenciam o seu uso.

Com o aumento da população mundial e a migração da população rural para 
os grandes centros urbanos, cada vez mais, menos pessoas estarão sendo responsáveis 
pelas atividades de produção de alimentos e matérias-primas no campo. Nesse processo, 
torna-se inevitável o aumento do risco de ocorrência de epidemias capazes de dizimar 
lavouras inteiras, até que novas fontes de resistência ou estratégias de controle sejam 
incorporadas para contra-atacar o novo patógeno ou raça surgida. A grande questão 
é quem terá mais agilidade para vencer: o homem, com sua inteligência e 
desenvolvimento científico, porém, muitas vezes distante da realidade do campo, ou 
os patógenos que seguem as leis da natureza e não estão interessados em política e 
nem em meios escusos para desvio das verbas, mas encontram terreno fértil e vicejante 
a cada vez que novas cultivares desafiam sua sobrevivência. O contra-ataque a uma 
epidemia, seja em seres humanos, animais ou plantas, exige ação rápida, infra-estrutura, 
conhecimento da causa, treinamento especializado e um eficiente meio de 
comunicação. Nesse jogo da vida, é fundamental que o País seja dotado de instituições 
de pesquisa competentes e bem estruturadas, com pessoal científico e técnicos 
treinados, em todos os níveis, da ciência mais sofisticada ao nível do produtor. O que 
normalmente acontece, é a falta de técnicos treinados e motivados no campo, a 
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ausência de recursos no momento oportuno e os produtores demoram a responder 
ao chamado de adotar as tecnologias preconizadas, mesmo quando disponíveis. De 
modo geral, as ações curativas são adotadas de acordo com o montante do estrago 
ocorrido e não para evitar o desastre.

A fim de que as perdas de rendimento por doenças sejam minimizadas, é 
importante que sejam fortalecidos os programas de pesquisa e desenvolvimento 
científico, de ensino e assistência técnica, com maior interação pesquisa-ensino- 
extensão, maior empenho governamental e da iniciativa privada no estímulo à 
diversificação agrícola, viabilizando o sistema de produção (rotação-sucessão de 
culturas e pecuária); maior dotação de infra-estrutura no meio rural, e, 
principalmente, determinar o uso adequado dos recursos disponíveis para que a 
pesquisa básica esteja sempre a serviço da solução dos problemas e não puramente 
a serviço da ciência, pela ciência. Todo recurso, público ou privado, deve ter sempre 
uma finalidade social.

A diversidade genética é a maior garantia da estabilidade de produção, da 
produtividade e da sobrevivência da humanidade, porém, a evolução da produtividade 
agrícola tem sido baseada, principalmente, na uniformidade genética, colocando a 
atividade agrícola em situação de contínua vulnerabilidade genética e risco de perdas 
por doenças. Ao nível mundial, a cada ano, menos agricultores estarão envolvidos na 
produção de alimentos e matérias-primas para um maior contingente urbano; e a 
agricultura estará cada vez mais especializada e cultivando plantas geneticamente 
mais uniformes. Nesse cenário, a sobrevivência da humanidade dependerá da existência 
de uma estrutura de pesquisa capaz de reagir prontamente ao surto de novas epidemias. 
A natureza é muito mais sábia do que se imagina e a cada momento pode surpreender 
com novos biótipos ou raças capazes de causar grandes estragos. O melhoramento 
genético, sem considerar a variabilidade patogênica pode levar à perda de genes de 
resistência, resultando na erosão genética. Por outro lado, o contínuo melhoramento 
para resistência vertical, por sua facilidade de identificação, de manipulação e 
incorporação em novas cultivares, e pelo alto nível de resistência, pode conduzir à 
perda da resistência horizontal, o que foi denominado de “efeito Vertifolia”, em alusão 
à cultivar de batata Vertifolia, selecionada para resistência vertical e que, no processo, 
perdeu a resistência horizontal. A resistência horizontal enfatiza a resistência vertical 
(Van der Plank, 1963).

O melhoramento contínuo para produtividade e demais características 
agronômicas, sem levar em conta os testes contra doenças de importância econômica, 
pode, ao longo do tempo, eliminar os genes de resistência. Isso é o que, provavelmente, 
ocorreu com os híbridos e cultivares de milho que, durante décadas estiveram 
confinados nas regiões Sul e Sudeste do Brasil. À medida que o milho se expandiu 
para as regiões Central e Norte do País, onde as condições climáticas são mais favoráveis 
aos patógenos, passou a ser severamente afetado pelas ferrugens (Puccinia sorghi Schw 
e P. polysora Underw.), pela mancha foliar de Phaeosphaeria [7? maydis (P. Henn.) 
Rane, Payak & Renfro] e a mancha foliar de Helminthosporium [H. turcicum Pass. 
(syn. Exserohilum turcicum (Pass.) Leonard & Suggs] (Shurtleff, 1980).

A recente epidemia de mancha de Cercospora no milho (Cercospora zeae- 
maydis Tehon & Daniels e Cercospora sorghi var. maydis Eli. & Ev.) pode ser um 
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novo exemplo de perda de resistência e de variação patogênica de fungos que, 
durante muito tempo, foram considerados como de pouca importância econômica 
e para os quais, não se deu a devida importância nos programas de melhoramento 
do milho.

Na cultura da soja, o Brasil necessita estar preparado para a ferrugem 
(Phakopsorapachyrhizi Syd & P. Syd.) (Bromfield, 1984), ausente apenas no continente 
americano (Sinclair & Hartman, 1995), e para a mancha vermelha (red leafblotch) 
[Pyrenochaeta glycines RlR.Stewartl Dactuliochaeta glycines (R.B. Stewart) Hartman 
& Sinclair], presentes em alguns países da África, principalmente na Zambia e no 
Zimbábue (Datnoff et al., 1987; Hartman etal., 1987). Essas duas doenças, para as 
quais não há resistência vertical, poderão causar perdas significativas à soja brasileira, 
principalmente na região dos Cerrados.

Uma afirmação que continua válida após mais de 40 anos, foi feita por Waíker 
(1959): “O sucesso final da resistência como medida de controle depende da busca 
contínua de informação básica, da contínua busca de germoplasma e da integração 
contínua em um amplo programa de melhoramento da cultura considerada”.

8. BANCOS MUNDIAIS DE CERMOPLASMA

Os bancos de germoplasma têm a finalidade de coletar, identificar, conservar 
e colocar à disposição da pesquisa e da sociedade o acervo genético da flora mundial, 
em benefício da humanidade. Lamentavelmente, o que se observa, é a rápida 
devastação dos recursos genéticos mundiais, em conseqüência do aumento 
populacional e ocupação das áreas agricultáveis. Esse problema é mais grave nas regiões 
tropicais onde há maior densidade populacional, maior devastação dos recursos 
naturais, maior índice de pobreza, menor investimento em pesquisa, porém, é 
justamente onde está concentrada a maior biodiversidade. A seguir são listadas as 
principais fontes de germoplasma disponíveis no mundo.

I. Bancos naturais - Centros de origem das espécies cultivadas (Lenné & Wood, 
1991; Leppik, 1970):

Culturas: Amendoim - Brasil e países vizinhos
Arroz - Ásia
Batata - Guatemala, México, Peru
Cacau - Amazônia 
Girassol - América do Norte 
Milho - México, Peru e Colômbia 
Seringueira - Amazônia 
Soja - China (Ásia) 
Trigo - Oriente Médio

II. Bancos de conservação de germoplasma naturais e/ou introduzidos (artificiais)

1. ASIAN VEGETABLE RESEARCH AND DEVELOPMENT CENTER - AVRDC 
Tainan, República da China (Taiwan).
Culturas: Feijão mungo (Mungbean), soja, arroz, feijão, caupi, trigo, milho, 
essências nativas e hortaliças (batata-doce, tomate, hortaliças folhosas e outras).
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2. EMBRAPA RECURSOS GENÉTICOS E BIOTECNOLOGIA - CENARGEN 
Brasília, DF (Brasil)
Culturas: Espécies de importância econômica para o País e essências nativas.

OBS. Além do acervo geral localizado no CENARGEN, os Centros Nacionais de 
Pesquisa por Produtos (por exemplo: Embrapa Arroz e Feijão, Goiânia-GO; Embrapa 
Milho e Sorgo, Sete Lagoas-MG; Embrapa Soja, Londrina-PRetc.) mantêm os Bancos 
Ativos de Germoplasma (BAGs), que é a parte do acervo utilizada nos programas de 
melhoramento de cada Unidade da Embrapa.

3. CENTRO NACIONAL DE PESQUISA DO ALGODÃO - Embrapa Algodão 
Campina Grande, Paraíba
Cultura: algodão

4. CENTRO NACIONAL DE PESQUISA DE ARROZ E FEIJÃO - Embrapa 
Arroz e Feijão
Goiânia, Goiás
Culturas: arroz, feijão, caupi

5. CENTRO NACIONAL DE PESQUISA DE SOJA - Embrapa Soja 
Londrina, PR
Culturas: soja e girassol

6. CENTRO NACIONAL DE PESQUISA DE MILHO E SORGO - Embrapa 
Milho e Sorgo
Sete Lagoas, Minas Gerais
Culturas: milho e sorgo

7. CENTRO NACIONAL DE PESQUISAS DE HORTALIÇAS - Embrapa 
Hortaliças
Brasília, DF
Culturas: hortaliças diversas

8. CENTRO INTERNACIONAL DE AGRICULTURA TROPICAL - CIAT Cali, 
Colômbia.
Culturas: Arroz, feijão e mandioca.

9. INSTITUTO AGRONÔMICO DE CAMPINAS - IAC
Campinas, São Paulo
Culturas: algodão, amendoim, café, citrus, mamona, milho, soja e outras espécies.

10. INTERNATIONAL CENTER FOR AGRICULTURAL RESEARCH IN DRY 
AREAS - ICARDA
Síria
Culturas: lentilhas e favas.

11. INTERNATIONAL CROPS RESEARCH INSTITUTE FOR THE SEMI- 
ARID TROPICS - ICRISAT
índia
Culturas: guandu, milheto e sorgo
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12. CENTRO INTERNACIONAL DE MEJORAMIENTO DE MAIZ YTRIGO
- CIMMYT
México
Culturas: milho e trigo.

13. INTERNATIONAL RICE RESEARCH INSTITUTE - IRRI
Los Bafios, Filipinas.
Cultura: arroz

14. DELTA BRANCH EXPERIMENT STATION
Stoneville, Mississippi
Culturas: soja dos grupos de maturação V às mais tardias:

15. NATIONAL SOYBEAN RESEARCH LABORATORY - NSRL
University of Illinois, Urbana-Champaign, Illinois.
Cultura: soja de todos os grupos de maturação

16. NATIONAL SEED STORAGE LABORATORY - Fort Collins, Colorado.
Culturas: feijão e as principais culturas de interesse dos Estados Unidos

17. PLANT INTRODUCTION STATION
Pullman, Washington.
Culturas: feijão, trigo e diversas espécies.

18. PLANT GENETICS AND GERMPLASM INSTITUTE
Beltsville, Maryland
Culturas: diversas espécies cultivadas

19. BANCO MUNDIAL DE GERMOPLASMA
Mantida pela Comissão Internacional para Preservação de Recursos Genéticos, 
da qual o Brasil faz parte.
Genebra, Suíça.
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1. INTRODUÇÃO

O modelo de agricultura atual apresenta uma série de problemas, destacando- 
se entre os mais importantes o ataque de pragas e doenças responsável por perdas de 
cerca de um quinto da produção agrícola. Outro problema, associado ao primeiro, 
refere-se às perdas pelo uso inadequado de inseticidas e fungicidas químicos, que 
oneram em milhões de dólares a cada ano, a produção mundial de alimentos. Nos 
países industrializados, o uso de alguns tipos de agroquímicos aumentou cerca de 
dez vezes desde a Segunda Guerra Mundial. A produção agrícola aumentou 
consideravelmente, porém, mesmo com o incremento no uso de inseticidas e 
fungicidas, a severidade dos danos das pragas e doenças aumentaram também 
(Robinson, 1996).

Esses problemas se tornam ainda mais graves quando são confrontados com 
o crescimento populacional. Estima-se que entre os anos de 1995 e 2020, a população 
mundial crescerá 35%, o que corresponde a 7,7 bilhões de pessoas (UN, 1996), ou 
seja, cerca de 80 milhões de pessoas por ano. O atual modelo de agricultura, 
considerando a tecnologia disponível, não garantirá a produção de todo o alimento 
necessário para o ano de 2020, segundo Pinstrup-Andersen & Pandya-Lorch (1997). 
De acordo com esses autores, as instituições nacionais e internacionais de pesquisa 
em agricultura devem direcionar seus esforços para desenvolver tecnologias e práticas 
agrícolas otimizadas, entre elas, a redução na aplicação de produtos químicos e a 
preservação do ambiente.

Não há atualmente uma quantificação exata dos prejuízos causados por pragas 
e doenças nas culturas exploradas comercialmente, em função das dificuldades de 
mensuração desse parâmetro. Muitos pesquisadores, entretanto, aceitam a estimativa 
de que esses organismos destroem cerca de 20% da produção agrícola mundial 
(Robinson, 1996), sem considerar os danos pós-colheita, o que permitiría alimentar 
cerca de um bilhão de pessoas. Esse problema fica mais evidente quando se leva em 
conta que isso ocorre mesmo com o uso de inseticidas e fungicidas.

Ainda considerando o atual modelo de agricultura, uma maior produção de 
alimentos só poderá ser obtida com o aumento das áreas de plantio, o que implica 
num avanço das fronteiras agrícolas para áreas selvagens, ou com o aumento da 
produtividade, o que corresponde a um aumento proporcional no uso de insumos e, 
dentre eles, inseticidas e fungicidas mais potentes e em maior quantidade. Essas duas 
alternativas certamente contribuirão para um maior risco de contaminação e 
degradação do ambiente. Por outro lado, no atual modelo, a redução do uso desses 
produtos químicos, provocará um aumento nas perdas devido ao ataque de pragas e 
doenças. Esse dualismo cria, segundo Robinson (1996), um grande dilema que os 
agricultores, pesquisadores e ambientalistas nem sempre têm plena consciência: “a 
escolha entre alimento-poluição e fome-preservação.” A maioria dos centros nacionais 
e internacionais de pesquisa tem como meta principal encontrar uma solução para 
este dilema através da busca de métodos alternativos de controle que, se não podem 
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substituir totalmente os produtos químicos tradicionais, ao menos podem ser utilizados 
em associação a estes, permitindo a redução das dosagens ou do número de aplicações.

Dentre os vários métodos alternativos de controle de pragas e doenças, inclui- 
se o que se utiliza de resistência varietal obtida através de melhoramento genético. 
Basicamente os objetivos principais do melhoramento genético vegetal são: aumento 
da produção, melhoria da qualidade e das características agronômicas e obtenção de 
resistência a pragas e doenças. Desde os primeiros trabalhos de melhoramento genético 
de plantas, têm sido obtidos excelentes resultados, principalmente em relação aos 
primeiros objetivos. Contudo, a obtenção de resistência a pragas e doenças tem 
apresentado resultados esporádicos, o que pode ser justificado em parte pela 
complexidade das pesquisas nessa área.

No que se refere aos insetos, são necessários muitos conhecimentos prévios 
antes de se iniciar qualquer programa de melhoramento visando à obtenção de 
resistência varietal. Essas informações são relativas tanto aos insetos quanto às plantas 
hospedeiras, bem como às interações entre praga e planta, e são obtidas em programas 
de pesquisa específicos, tornando imprescindível a associação entre entomologistas, 
melhoristas e pesquisadores de áreas afins. Além disso, mesmo com um programa 
bem planejado e uma equipe multidisciplinar de pesquisadores, a obtenção de uma 
variedade resistente pode levar anos, devido ao fato do caráter resistência estar, muitas 
vezes, em uma variedade selvagem, sem valor comercial, sendo necessários métodos 
especiais para a introdução do caráter resistência em variedades melhoradas. 
Atualmente, a resistência de plantas a insetos vem crescendo de importância dentro 
dos programas de melhoramento de plantas o que leva a prever que brevemente essa 
técnica deverá ser definitivamente incorporada nos programas de controle de pragas.

1. RESISTÊNCIA DE PLANTAS A INSETOS

O emprego da resistência varietal é normalmente considerado o método ideal 
de controle de pragas pela possibilidade de se manter a população desses organismos 
abaixo do nível de dano econômico, sem causar distúrbios ou prejuízos ao ambiente 
e, ainda, sem trazer ônus adicional ao agricultor. Além disso, pela facilidade de 
utilização, não interferência nas demais práticas culturais e pelo fato de normalmente 
apresentar compatibilidade com outros métodos de controle, torna-se uma técnica 
adequada para ser incorporada em programas de manejo integrado de pragas. Apesar 
dessas vantagens, o emprego dessa técnica tem sido restrita por alguns fatores limitantes 
como: a) o longo tempo necessário para obtenção de variedades resistentes e, ao 
mesmo tempo, produtivas; b) a especificidade dos fatores de resistência que, em 
alguns casos, atuam contra apenas uma espécie de inseto, podendo mesmo aumentar 
a população de outras pragas; c) a possibilidade de perda de resistência pela adaptação 
do inseto ao material resistente.

Particularmente no Brasil, a demora para obtenção de genótipos resistentes 
se deve a diversos fatores como: a) reduzido número de pesquisadores especializados 
na área; b) falta de intercâmbio entre entomologistas, melhoristas, bioquímicos, 
botânicos e outros pesquisadores de áreas afins, dificultando a formação de equipes 
multidiciplinares de pesquisa; c) dificuldade para obtenção e principalmente 
manutenção de coleções de germoplasma; d) dificuldade para obtenção de insetos 
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em número adequado para a realização de experimentos; e) falta de conhecimentos 
sobre fitoquímica e de infra-estrutura para a obtenção dessas informações; f) 
descontinuidade das pesquisas. Considerando-se que os projetos visando à obtenção 
de resistência varietal a insetos são planejados para desenvolvimento a longo prazo, o 
corte de verbas e/ou a não renovação de financiamentos são fatores limitantes que 
também dificultam o sucesso na obtenção de materiais resistentes.

2.1 HISTÓRICO

O relato de Havens, em 1782, a respeito da resistência da cultivar Underhillde 
trigo à mosca de Hesse (Mayetiola destructor), é normalmente considerado o primeiro 
registro de um genótipo resistente a inseto. Entretanto, apenas algumas décadas após 
é que foi notificado o emprego dessa técnica para controle de um inseto, com a 
utilização da cultivar Winter Majetin de maçã resistente ao pulgão lanígero (Eriosoma 
Lanigerum). O caso clássico de sucesso no controle de praga através de resistência de 
plantas refere-se à filoxera Phylloxera vitifoliae, praga que, no final do século XIX, 
causou enormes prejuízos na Europa, principalmente na França, onde, em menos de 
10 anos, destruiu mais de 1.200.000ha de videira (mais de um terço da área cultivada), 
provocando prejuízo superior a 2 bilhões de dólares. A filoxera ataca tanto as raízes 
como as folhas, mas os maiores danos decorrem do ataque às raízes, onde se formam 
tuberosidades que se rompem, permitindo a entrada de microrganismos do solo, o 
que leva ao apodrecimento das raízes e morte da planta. Nas folhas, o ataque produz 
galhas em reação às picadas, mas de modo geral, não afeta a produção. A partir do 
conhecimento do hábito alimentar da praga, foi possível estabelecer o controle através 
de enxertia, utilizando-se, como porta-enxerto, variedades americanas altamente 
resistentes (ainda que produtoras de uvas e vinhos de qualidade inferior) e, como 
enxerto, variedades européias suscetíveis, que já eram tradicionalmente cultivadas 
pelas suas boas qualidades agro-industriais. Desse modo, foi possível o controle dessa 
praga, sendo esta técnica, bastante simples, utilizada até hoje, cerca de 100 anos após 
ter sido empregada pela primeira vez (Ortman & Peters, 1980; Panda & Khush, 
1995).

As primeiras pesquisas visando à obtenção de variedades resistentes a insetos, 
foram iniciadas, em 1881, no Estado da Califórnia (EUA), onde, num período de 
cerca de 10 anos, mais de 100 cultivares de cereais (principalmente trigo) foram 
expostas ao ataque da moscaM. destructor-, os resultados foram registrados mas o trabalho 
não teve continuidade. Foi no período 1920/30 que o aprimorarrtento das técnicas de 
melhoramento de plantas tornou possível aplicar essa informação visando à incorporação 
de fatores genéticos de resistência a genótipos de trigo. Provavelmente, os primeiros estudos 
de herança da resistência tenham sido feitos nos anos de 1916/17, envolvendo a resistência 
de algodão à cochonilha Saissetia nigra e ao ácaro Eriophiesgossypii. Estudos em condições 
de campo e casa de vegetação, iniciados na Estação Experimental de Kansas (EUA), em 
1914, visando obter variedades de trigo resistentes à mosca de Hesse permitiram a liberação 
dos primeiros materiais resistentes em 1931 (Panda, 1979).

O estudo da resistência de plantas como ciência propriamente dita 
geralmente é dividido em três períodos: a) período anterior à 2a Guerra Mundial, 
em que a evolução da pesquisa nessa área ocorria de forma relativamente lenta, em 
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função da evolução nas pesquisas na área de Genética; b) período imediatamente 
posterior à 2a Guerra Mundial, em que a resistência de plantas, juntamente com os 
demais métodos alternativos de controle, foi relegada a plano secundário, em função 
da descoberta das propriedades inseticidas do DDT e BHC, que pareciam ser a 
solução para controle de todas as pragas, e c) período atual (após 1960), em que 
ocorreu novo incremento no estudo de plantas resistentes devido basicamente aos 
problemas decorrentes do uso de inseticidas, principalmente o surgimento de insetos 
resistentes e a poluição ambiental (Ortman & Peters, 1980). A obtenção de plantas 
transgênicas resistentes a insetos, através dos recursos de engenharia genética está, 
sem dúvida, marcando o início de um novo período de pesquisas com resistência 
de plantas.

2.2 CONCEITOS

A resistência de plantas é definida como a soma relativa de qualidades 
hereditárias apresentadas pela planta as quais influenciam a intensidade do dano 
provocado pelo inseto (Painter, 1951), o que na prática agrícola, representa a 
capacidade de certas variedades apresentarem maior quantidade de produtos de boa 
qualidade que as demais, num mesmo nível de população do inseto. Assim, pode-se 
considerar que uma planta ou variedade é resistente quando, devido a sua constituição 
genotípica, ela é menos danificada que outras em condições de igualdade para o 
ataque da praga.

Levando-se em conta esses conceitos, algumas considerações são necessárias: 
a) a resistência é relativa, não existindo uma escala objetiva para medi-la, o que torna 
necessário, para sua caracterização, a comparação do genótipo avaliado com outros 
genótipos; b) a resistência é hereditária, ou seja, as progênies de uma variedade 
resistente devem manter o seu comportamento quando testadas nas mesmas condições 
em que a resistência foi constatada; c) a resistência é específica, já que uma variedade 
resistente a uma praga normalmente é suscetível a outras pragas; d) a variedade 
resistente é aquela menos danificada e não, necessariamente, menos atacada, pois 
um genótipo pode ser mais atacado que outro, e ainda assim ser menos danificado 
(resistente) por apresentar tolerância; e) a resistência ocorre em determinadas 
condições, podendo ou não ser mantida quando as condições são alteradas; f) a 
resistência pode ocorrer tanto em materiais comerciais como em selvagens ou não 
cultivados; em alguns casos, a resistência nos materiais comerciais em relação aos 
selvagens passa despercebida pela falta de comparações entre eles.

A comparação de um grupo de genótipos em relação ao ataque de uma praga 
evidencia diferentes níveis de respostas, o que caracteriza os diferentes graus de 
resistência: a) imunidade, quando o genótipo não sofre qualquer dano do inseto 
(não é consumido e nem injuriado) sob quaisquer condições; b) alta resistência, 
quando, sob determinadas condições, o genótipo sofre pequeno dano em relação ao 
dano médio apresentado pelos demais genótipos; c) resistência moderada, quando o 
dano sofrido pelo genótipo é um pouco menor que o dano médio sofrido pelos 
demais; d) suscetibilidade, quando o genótipo sofre um dano semelhante ao dano 
médio apresentado pelos demais; e) alta suscetibilidade, quando o dano sofrido pelo 
genótipo é maior que o dano médio sofrido pelos demais.
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2.3 PARÂMETROS E TÉCNICAS PARA AVALIAÇÃO

Embora o que interessa ao produtor, usuário final da variedade resistente, é 
dispor de um material que apresente, em relação aos demais, menor redução na 
produção quando atacado por uma praga, as pesquisas visando à obtenção de 
resistência varietal não devem se restringir apenas ao parâmetro produção. 
Primeiramente porque, em alguns casos, como, por exemplo, quando a praga ataca a 
fase inicial da cultura e provoca a morte da planta, é desnecessário esperar até a 
colheita, uma vez que a avaliação da infestação ou dos sintomas de ataque já permite 
a caracterização da resistência, com ganho de tempo e mão-de-obra, por possibilitar 
vários ciclos de seleção num mesmo ano agrícola. Um outro aspecto é que, 
trabalhando-se com áreas (parcelas) relativamente pequenas - o que, na maioria das 
vezes, é uma necessidade em função do elevado número de genótipos testados 
simultaneamente — os dados de produção dificilmente serão confiáveis, o que fica 
caracterizado quando os mesmos são extrapolados para áreas maiores. Além disso, se 
for avaliada apenas a diferença na produção, não poderão ser determinados os 
mecanismos de resistência envolvidos, os quais são importantes para o estabelecimento 
de um programa de melhoramento visando à obtenção de resistência varietal a pragas. 
Desse modo, além da redução da produção, podem e devem ser avaliados outros 
parâmetros, procurando-se, através de um melhor conhecimento da relação inseto- 
planta, aumentar a probabilidade de obtenção de materiais resistentes. Além disso, 
deve-se considerar que quanto maior o número de parâmetros avaliados, maior será 
a confiabilidade dos dados obtidos.

A avaliação dos parâmetros visando à seleção de variedades resistentes pode 
ser feita em condições de campo, casa de vegetação (ou telado) e laboratório. 
Normalmente, quando nada se conhece a respeito da relação inseto-planta, são feitas 
seleções iniciais no campo, incluindo, sempre que possível, padrões resistente e 
suscetível, visando selecionar os materiais mais promissores. Quando a população da 
praga não ocorre naturalmente em densidade suficiente, deverão ser providenciadas 
infestações artificiais com ovos, larvas ou ninfas, ou mesmo adultos. O tipo mais 
comum de infestação artificial é aquela feita com ovos ou larvas recém-eclodidas que 
são misturados em material inerte (sabugo de milho moído, por exemplo) e 
distribuídos nas plantas com equipamentos apropriados, sendo um dos mais comuns 
o conhecido por bazuca (Wiseman et al., 1980). Apesar dos bons resultados 
normalmente obtidos com infestação artificial, não será possível, com esse 
procedimento avaliar a preferência para oviposição desse inseto, importante 
mecanismo de resistência varietal.

A partir das informações obtidas no campo, os materiais deverão ser avaliados 
em laboratório ou casa de vegetação, com o objetivo de obter informações sobre os 
mecanismos de resistência, o que permitirá uma melhor definição dos tipos de ensaios 
a serem utilizados e dos fatores de resistência envolvidos. Dependendo do número 
de genótipos promissores e do programa de melhoramento, os estudos poderão se 
alternar ou se desenvolver simultaneamente em condições de campo e em condições 
de laboratório ou casa de vegetação. De qualquer forma, independente dos tipos de 
ensaios e dos parâmetros utilizados, os estudos finais que precederão a liberação dos 
materiais resistentes para cultivo, deverão ser efetuados obrigatoriamente no campo, 
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em condições semelhantes (região, época de plantio, tratos culturais, adubação etc.) 
àquelas em que será feito o cultivo comercial.

Considerando-se, por outro lado, os diversos parâmetros que podem ser 
utilizados para a discriminação de variedades resistentes, os mesmos podem ser 
divididos em parâmetros relativos ao inseto e parâmetros relativos à planta.

2.3.1 PARÂMETROS RELATIVOS AO INSETO

Diferença na população — Determinada através da avaliação do número de indivíduos 
(no estágio imaturo e/ou na fase adulta) em cada genótipo estudado. Para isso, é 
necessário que seja previamente estabelecido o tipo de amostragem e a época e número 
de avaliações, o que irá depender do período de suscetibilidade da cultura.
Diferença na oviposição — Avaliada no campo de modo semelhante à população. 
Também pode ser avaliado em casa de vegetação, liberando-se os insetos em gaiolas 
(ou telados) contendo os genótipos em teste. As dimensões das gaiolas irão depender 
do tamanho e principalmente do comportamento do inseto nas atividades de 
acasalamento e postura. Nos casos em que os ovos são pouco visíveis, em função da 
cor, tamanho e localização (no interior dos tecidos vegetais), é recomendado o 
tratamento da parte vegetal a ser avaliada com corantes.
Diferença na alimentação — Avaliada diretamente através da quantificação da área 
ou peso do alimento ingerido ou do tempo que o inseto permanece se alimentando 
ou indiretamente, principalmente no caso de insetos sugadores, através da quantidade 
de resíduos fecais produzidos (honeydew) durante o período de alimentação. Deverá 
ser caracterizado como resistente, o genótipo menos consumido.
Diferença no peso e tamanho — A avaliação é feita após a manutenção do inseto se 
alimentando nos diferentes genótipos por um tempo determinado. De modo geral, os 
materiais que propiciarem menor peso e tamanho deverão ser considerados resistentes. 
Diferença na duração do ciclo biológico — Avaliada através da comparação dos tempos 
que o inseto permanece em cada fase do seu ciclo quando criado nos diferentes 
genótipos em teste. Há necessidade de que as fases imaturas do inseto (ovo, larva ou 
ninfa e pupa) sejam avaliadas separadamente das fases adultas (pré-oviposição, 
oviposição e pós-oviposição), já que enquanto para a fase imatura é o prolongamento 
da fase que caracteriza uma variedade resistente, para a fase adulta ocorre exatamente 
o inverso, ou seja, é o encurtamento dessa fase que caracteriza a variedade resistente. 
Desse modo, caso as duas fases sejam consideradas em conjunto, há uma tendência 
de que os efeitos sejam neutralizados dificultando a discriminação das variedades.
Diferença na mortalidade — A avaliação da mortalidade das fases de ninfa, larva e 
pupa é um dos parâmetros mais importantes para a definição de uma variedade 
resistente a um inseto, já que o aumento na porcentagem de indivíduos mortos é um 
forte indicativo de resistência. Esse parâmetro pode ser avaliado ao final de cada 
instar ninfal ou larval, ao final das fases ninfal, larval ou pupal, ou durante um 
período pré-determinado. Na avaliação da sobrevivência da fase adulta, é necessário 
que os indivíduos sejam criados numa variedade comum (padrão suscetível) e 
posteriormente os adultos sejam mantidos sobre as variedades testes, durante um 
intervalo de tempo menor que o tempo normal de vida (longevidade) do inseto 
nessa fase.
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Diferença na fecundidade - Pode ser medida através do número total ou diário de 
ovos produzidos por fêmea, caracterizando-se como resistentes os genótipos que 
propiciarem insetos menos fecundos. Nos testes para avaliação da fecundidade, é 
imprescindível que se utilize o mesmo substrato de postura para todos os tratamentos 
(grupos de casais provenientes de cada genótipo em teste). Caso sejam utilizadas as 
respectivas variedades onde as fêmeas se desenvolveram, os resultados podem ser 
mascarados por fatores varietais (morfológicos e químicos, principalmente) que 
influenciam na preferência para oviposição. Por outro lado, como normalmente há 
variabilidade relativamente elevada nos dados, há necessidade de utilização de um 
grande número de repetições (no mínimo, 15 a 20 casais).

2.3.2 PARÂMETROS RELATIVOS À PLANTA

Diferença na mortalidade — O número ou a porcentagem de plantas mortas é um 
parâmetro que pode ser utilizado para avaliação de variedades resistentes 
principalmente com plantas em estágios iniciais de desenvolvimento, casos em que o 
ataque do inseto chega a provocar a morte das mesmas, como pode ocorrer, por 
exemplo, com pulgões em sorgo, trigo, alfafa etc. Os testes podem ser feitos em 
condições de campo com infestações naturais do inseto ou em condições de casa de 
vegetação quando as plantas são submetidas à infestação artificial.
Diferença na destruição dos órgãos vegetais - Avaliada através do número ou da 
área dos órgãos vegetais destruídos ou danificados por um número determinado ou 
indeterminado de indivíduos. Em função das dificuldades para determinação direta 
da área destruída, principalmente no caso de insetos sugadores, em muitos casos, são 
utilizadas escalas de notas para a quantificação dos danos (Tabela 1). O sistema de 
notas tem a desvantagem de ser subjetivo, sendo necessário, por isso, um perfeito 
conhecimento, por parte do avaliador, do tipo de dano causado pela praga. Por isso, 
é interessante que, no mínimo, duas pessoas façam a avaliação estabelecendo-se, como 
nota final, a média entre essas notas.
Diferença na produção - A avaliação desse parâmetro é feita diretamente através da 
comparação da produção nas parcelas infestadas e não infestadas (testemunhas) das 
diversas variedades. Pode-se trabalhar com infestações naturais ou artificiais. Deve-se 
evitar parcelas muito pequenas, já que isso aumenta a probabilidade de erros no 
cálculo da redução da produção. Quando o ataque do inseto se dá no fruto e este 
representa o produto final, a diferença na produção pode ser avaliada pela porcentagem 
de frutos atacados nas diferentes variedades, considerando-se, nesse caso, fruto atacado 
como fruto perdido. No caso de produtos armazenados, a perda será determinada 
pela diferença de peso de amostras de cada variedade antes e após a infestação com 
um determinado número de insetos. É imprescindível, nesse caso, que se faça a correção 
do peso em função de eventuais alterações devido à variação da umidade no ambiente, 
o que pode ser feito através de pesagem de amostras não infestadas (alíquotas), no 
início e no final do ensaio.
Diferença na qualidade do produto - Em alguns casos, embora a redução de produção 
seja semelhante nas diversas variedades, pode haver diferença na qualidade do produto 
obtido (teores de óleo, aminoácidos, proteínas etc.). Nesses casos, a diferença na 
qualidade do produto pode ser avaliada através de testes semelhantes àqueles utilizados 



Melhoramento para resistência a insetos 745

para avaliar a diferença de produção, comparando-se, então parcelas infestadas e não 
infestadas em relação ao caráter qualitativo afetado.

2.4 MECANISMOS DE RESISTÊNCIA

Analisando-se os meios pelos quais uma planta ou variedade apresenta 
resistência ao ataque de uma praga, verifica-se que, na maioria das vezes, esse fenômeno 
envolve a alteração do comportamento ou da biologia do inseto, enquanto, em outros 
casos, a resistência se deve à reação da planta que em nada afeta o inseto. Estes 
mecanismos são governados geneticamente e o conhecimento deles pode ser de grande 
importância em programas de melhoramento por: a) auxiliar na identificação das 
fontes de resistência; b) orientar o programa de cruzamentos e seleção de progênies; 
c) aumentar a base genética das variedades resistentes; d) permitir o desenvolvimento 
de linhagens isogênicas empregadas no estudo dos fatores de resistência.

2.4.1 TIPOS DE RESISTÊNCIA

Estudando os mecanismo através dos quais as plantas apresentam resistência 
aos insetos, Painter (1951) classificou a resistência em três tipos: não-preferência 
(antixenose, segundo Kogan & Ortman, 1978), antibiose e tolerância.
Antixenose ou não-preferência — Ocorre quando a planta ou variedade é menos 
utilizada pelo inseto para alimentação, oviposição ou abrigo, que outras variedades 
ou plantas em igualdade de condições, ou seja, a variedade ou planta provoca uma 
resposta negativa do inseto durante o processo de seleção hospedeira para alimentação, 
oviposição ou abrigo.

TABELA 1. Exemplos de escalas de notas para a avaliação de danos causados por insetos.

Inseto Cultura Escala de nota Referência

Cigarrinhas

■

Pastagens 0 = ausência de cigarrinhas
1= presença de cigarrinhas, ausência de danos
2 » pontuação ou listras cloróticas nas folhas
3 - áreas cloróticas nas folhas
4 » folhas com a ponta seca
5 = folhas inteiramente secas

Cosenza (1981)

Diabrotica 
spp. (larva)

Milho
(raiz)

1 = sistema radicular pouco desenvolvido ... até
5 = sistema radicular muito desenvolvido

Wilson & Peters (1973)

Frankliniella 
fusca

Amendoim 
(folha)

1 = 10% de dano ... até
10 = 100% de dano

Leuck et al. (1967)

Schizaphis 
graminum

Sorgo 
(planta)

0 = nenhum dano
1 = 1 a 10% de necrose nas plantas ... até 
9 = 81 a 100% de necrose nas plantas

Teetes (1980)

Spodoptera 
frugiperda

Milho
(cartucho)

0 = folhas sem dano
1 « folhas raspadas
2 = folhas furadas
3 = folhas com lesões
4 = cartucho com lesões
5 - cartucho destruído

Carvalho (1970)

Thrips tabaci Cebola
(folha)

1 a 3 = dano leve ... até
7 a 9 = dano severo

Coudriet et al. (1979)
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A seleção hospedeira ocorre através de uma cadeia de estímulos onde podem 
ser caracterizados três estágios: a) orientação para o hospedeiro, b) início da 
alimentação ou oviposição e c) manutenção da alimentação ou oviposição. Estas 
etapas apresentam uma sequência contínua e as respostas do inseto variam de acordo 
com os estímulos positivos ou negativos produzidos pela planta Estes estímulos podem 
ser de natureza química, física ou morfológica, podendo um determinado fator 
(substância, cor, pilosidade etc.) atuar como um estímulo independente dos demais 
ou provocar mais de uma reação no inseto. Além disso, no caso de substâncias 
químicas, tanto os estímulos positivos como os negativos podem ocorrer numa mesma 
planta, de tal modo que a resposta do inseto, irá depender daquele que estiver 
predominando. Comparando-se as três modalidades de antixenose, a que se refere ao 
abrigo parece ser a menos importante e certamente é a menos estudada.

A antixenose para oviposição pode ser determinada através de testes com e sem 
chance de escolha pelo inseto. Os testes com chance de escolha podem ser realizados 
em condições de campo, casa de vegetação ou laboratório. No campo, as variedades 
ficam sujeitas à infestação natural do inseto, enquanto que, em casa de vegetação, as 
plantas dc cada variedade, cultivadas em vasos, são distribuídas ao acaso e sujeitas aos 
insetos liberados mediante infestação artificial. Testes com insetos pequenos e pragas 
de produtos armazenados geralmente são feitos em laboratório, utilizando-se partes 
vegetais (discos foliares, botões florais, pedaços de raiz ou grãos) mantidos em placas 
(arenas) ou outros recipientes fechados onde são liberados insetos adultos. A contagem 
dos ovos é feita após períodos variáveis (desde algumas horas em laboratório até vários 
dias em campo), dependendo do inseto e das demais condições do teste. Nos testes em 
confinamento, em casa de vegetação, cada genótipo (representado por uma ou mais 
plantas) é isolado numa gaiola, onde é liberado um número de casais preestabelecido. 
Em laboratório, a parte vegetal de cada genótipo é mantida no interior de uma placa, 
gaiola, caixa plástica ou outro recipiente qualquer, onde são liberados os adultos. 
Igualmente, a contagem dos ovos é feita após períodos variáveis. Ao contrário do teste 
com livre escolha em que o número e a idade dos insetos liberados em cada bloco pode 
sofrer alguma variação, nos testes em confinamento, estas condições devem ser bem 
padronizadas nos diversos tratamentos. Na avaliação da antixenose para oviposição, os 
adultos devem ser provenientes de substratos alimentares diferentes daqueles em que 
estão sendo testados para evitar que haja efeito na condição fisiológica dos insetos, 
mascarando, conseqüentemente, a avaliação da antixenose.

A antixenose para alimentação pode ser avaliada pela diferença no número 
de insetos que é atraído para as diversas variedades ou pela diferença no consumo 
(com ou sem chance de escolha) nas variedades em teste. No primeiro caso, o inseto 
deve apresentar boa capacidade de dispersão para que possa dirigir-se ao material 
preferido em função da atratividade deste. Testes com pulgões ápteros e lagartas, por 
exemplo, deverão ser realizados em recipientes pequenos em laboratório ou casa de 
vegetação, pois embora tenham boa mobilidade, esses insetos percorrem pequenas 
distâncias. Os testes com insetos que se dispersam pelo vôo, como os besouros, 
percevejos e pulgões alados, podem ser feitos no campo e em casa de vegetação 
considerando-se sempre que, no campo, serão válidos apenas os dados obtidos antes 
que os insetos atraídos tenham tido o seu desenvolvimento e reprodução afetados
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pela planta. Em laboratório, as diversas variedades (representadas pelas estruturas 
utilizadas pelo inseto para alimentação) são distribuídas numa arena em pontos 
eqüidistantes entre si e à mesma distância de um ponto central onde são liberados os 
insetos, procedendo-se, após certo tempo, a contagem destes em cada material vegetal. 
No caso de lagartas, deve-se dar preferência para insetos recém-eclodidos pela facilidade 
de colocação de um grande número de indivíduos na arena e porque, geralmente, é 
nessa fase que o inseto, no campo, seleciona o hospedeiro.

A diferença de consumo pode ser avaliada através de testes com e sem chance 
de escolha, porém as técnicas variam bastante em função do hábito alimentar do 
inseto. Para insetos mastigadores que se alimentam de folhas, pode-se avaliar 
diretamente a área ou peso do alimento consumido. Já para insetos mastigadores que 
se alimentam de outras estruturas vegetais como frutos, raízes, vagens, sementes etc., 
o consumo pode ser avaliado de forma indireta através de extratos dessas estruturas 
impregnados em papel filtro ou em folhas de um hospedeiro alternativo ou mesmo 
através da contagem do número de puncturas de alimentação. Para insetos sugadores 
em que, na maioria das vezes, não é possível determinar diretamente a quantidade de 
alimento ingerido, essa estimativa também é feita de forma indireta através da 
quantificação do honeydew, do tempo de alimentação, do número de picadas etc. 
Antibiose. Ocorre quando o inseto se alimenta normalmente da planta ou variedade, 
mas esta exerce um efeito adverso sobre a sua biologia. A antibiose pode ser 
caracterizada por diversos parâmetros do inseto como: prolongamento do período 
de desenvolvimento, redução do tamanho e peso, mortalidade da fase imatura, redução 
da fecundidade, fertilidade e período de oviposição etc.

Esse tipo de resistência pode ser causado por fatores como: presença na planta 
de alomônios (metabolitos tóxicos) que provocam intoxicação aguda ou crônica do 
inseto; antimetabólitos que tornam indisponíveis certos nutrientes essenciais ou atuam 
como inibidores enzimáticos; enzimas que inibem ou reduzem os processos normais 
de digestão do alimento; compostos que interferem na reprodução; impropriedade 
nutricional (deficiência qualitativa e quantitativa de nutrientes) da planta para o 
inseto etc. (Whittaker & Feeny, 1971; Kogan, 1975; Lara, 1991; Panda & Khush, 
1995). Nem sempre é fácil distinguir entre um elevado grau de antixenose para 
alimentação e antibiose, já que a redução da alimentação também pode provocar 
alterações significativas na biologia do inseto.
Tolerância. É definida como o tipo de resistência em que a planta ou variedade é 
menos danificada que as demais, sob um mesmo nível de infestação do inseto, sem 
que haja efeito no comportamento ou biologia deste. Isso ocorre quando o genótipo 
apresenta capacidade de tolerar o ataque da praga, o que leva a uma menor redução 
na quantidade e ou qualidade de sua produção. Esse tipo de resistência depende 
exclusivamente da planta e não atua sobre o inseto. Os estudos visando à obtenção 
de variedades tolerantes requerem um bom conhecimento do comportamento do 
inseto, bem como das reações fisiológicas das plantas para evitar o dano. Entre as 
causas da tolerância podem ser citadas: a) maior capacidade da planta compensar a 
área destruída através do crescimento ou regeneração dos tecidos ou mesmo formação 
(mais rápida que nas não tolerantes) de novas folhas, raízes ou perfilhos; b) menor 
retirada de hormônios de crescimento das plantas por insetos sugadores; c) maior 
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capacidade de degradação das substâncias injetadas por insetos toxicogênicos; d) 
maior vigor ou área foliar; e) maior rigidez dos colmos reduzindo a possibilidade de 
acamamento ou quebra por ocasião do ataque de insetos broqueadores etc.

A melhor forma de determinar a tolerância é através da avaliação, nas diversas 
variedades, da redução de produção em parcelas infestadas em comparação às não 
infestadas (tratadas), cuidando-se sempre de utilizar parcelas com tamanho adequado 
para avaliação desse tipo de parâmetro. Quando os danos visuais se refletem 
diretamente na produção, especialmente quando o ataque se dá na fase inicial do 
desenvolvimento da planta, a tolerância também pode ser determinada pela diferença 
de altura e do peso fresco ou seco entre plantas infestadas e não infestadas, ou mesmo 
com base nos sintomas (notas de dano) situação em que não haverá necessidade de 
plantas testemunhas (não infestadas).

A resistência governada por genes e, conseqüentemente, herdável, é geralmente 
denominada resistência genética em oposição à resistência ecológica (Kogan, 1975; 
Panda & Khush, 1995) também denominada pseudo-resistência em que, sob 
determinadas condições, uma planta ou variedade se apresenta pouco danificada, 
embora não seja resistente. Existem duas modalidades principais de resistência 
ecológica: a evasão hospedeira e a resistência induzida. A evasão hospedeira (ou 
assincronia fenológica, segundo Kogan,1975) ocorre quando a planta passa 
rapidamente pela sua fase de maior suscetibilidade ou essa fase coincide com uma 
baixa densidade populacional da praga. Isso pode ocorrer quando são avaliados 
genótipos com diferentes durações de ciclo vegetativo. Em sorgo, por exemplo, 
variedades suscetíveis precoces pouco danificadas pela mosca-do-sorgo podem ser 
erroneamente consideradas resistentes quando na realidade o menor dano foi devido 
à baixa população da praga por ocasião do florescimento dos referidos materiais. A 
resistência induzida é uma manifestação temporária da resistência, resultante de 
condições especiais da planta ou ambiente, que quando cessadas, a planta retorna a 
sua condição de suscetibilidade. Mais recentemente, esse tipo de resistência tem sido 
considerado como resultante do processo de ativação qualitativa e quantitativa dos 
mecanismos responsáveis pela produção de substâncias químicas de defesa da planta 
(fitoalexinas) através de fatores extrínsecos (bióticos e abióticos), chamados de 
indutores de fitoalexinas. Anteriormente, considerava-se que a produção de fitoalexinas 
ocorria apenas a partir do aparecimento de doenças. Atualmente, incluem-se também 
os insetos como fatores bióticos e a temperatura, umidade, luz ultravioleta, certos 
nutrientes etc. como fatores abióticos. No caso dos insetos, os ataques iniciais 
provocariam, através de um processo semelhante ao de imunização dos mamíferos, a 
proteção posterior da planta (Kogan & Paxton, 1983). Pode ocorrer ainda um tipo 
de pseudo-resistência denominado escape em que a planta ou variedade não é infestada 
por mero acaso. Embora mais comum sob baixa infestação da praga, o escape também 
pode ocorrer sob alta infestação; normalmente é detectado nas repetições dos 
experimentos ou em testes de progênie.

2.4.2 CAUSAS DA RESISTÊNCIA

As interações dos insetos fitófagos com as plantas hospedeiras são o resultado 
de um longo e contínuo processo evolutivo. Nesse processo, os fatores de resistência 
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da planta tendem a provocar uma pressão de seleção sobre os insetos, os quais, 
através de recombinação gênica ou mutação, tornam-se aptos a neutralizar tais 
fatores. Esta quebra da resistência, por sua vez, aumenta a pressão de seleção dos 
insetos sobre a planta, fazendo com que esta, também por recombinação genética 
ou mutação, produza novos mecanismos de defesa e, assim, sucessivamente. Desse 
modo, a relação inseto-planta não é um processo estático, mas dinâmico, em que, 
para cada adaptação da planta, tende a ocorrer, uma contra-adaptação do inseto. 
Estes fatores representam as causas da resistência que são classificadas em físicas, 
morfológicas e químicas.
Causas Físicas - São representadas basicamente pelas cores do substrato vegetal que, 
em muitos casos, afetam não apenas a seleção hospedeira para alimentação e oviposição, 
mas também a biologia do inseto. As cores são resultantes da absorção e reflexão 
seletiva, por um substrato qualquer, de radiação eletromagnética que se propaga no 
ambiente em diferentes comprimentos de onda.

Têm sido citados diversos casos de diferença de ataque de insetos em função 
da cor do substrato vegetal, como, por exemplo, o menor ataque do bicudo 
Anthonontus grandis em genótipos de algodoeiro com folhas vermelhas comparado 
àqueles de cor verde (Jones & Brand, 1981; Jones etal., 1987) e a menor oviposição 
de Pieris rapae em variedades avermelhadas de repolho em relação às esverdeadas 
(Radcliffe & Chapmann, 1966; Shelton et al., 1988). A maioria dos autores, 
entretanto, não considera essas situações como sendo casos concretos de resistência 
já que essa menor preferência só se manifesta em condições de múltipla escolha entre 
os genótipos com diferentes cores, o que, de certa forma, limita a sua utilização. 
Causas Químicas — São representadas basicamente por substâncias químicas que 
atuam no comportamento ou metabolismo do inseto e por impropriedades 
nutricionais da planta.

A alteração do comportamento do inseto ocorre principalmente durante a 
seleção hospedeira para alimentação e oviposição e resulta na resistência por antixenose. 
As substâncias responsáveis pelas interações químicas entre organismos são 
denominadas aleloquímicos. Segundo Whittaker & Feeny (1971), dois tipos de 
aleloquímicos são de interesse particular para as relações inseto-planta: os alomônios 
que tendem a conferir uma vantagem adaptativa ao organismo produtor (no caso, a 
planta hospedeira) e os cairomônios que tendem a conferir uma vantagem adaptativa 
ao organismo receptor (no caso, o inseto fitófago). Assim, numa relação inseto-planta, 
os alomônios são desfavoráveis aos insetos e os cairomônios, favoráveis. Kogan (1975) 
resumiu as principais classes de aleloquímicos de plantas (Tabela 2), citando que a 
resistência varietal devido ao comportamento do inseto pode ocorrer devido à presença, 
na planta, de repelente, estimulante locomotor, supressor ou deterrente, ou à ausência 
de atraente, arrestante, incitante ou estimulante.

O efeito no metabolismo é decorrente principalmente da ingestão pelo 
inseto de alomônios (metabolitos tóxicos, inibidores enzimáticos, inibidores 
reprodutivos, etc.) ou da impropriedade nutricional da planta (deficiência qualitativa 
ou quantitativa de nutrientes), resultando na resistência por antibiose. Citações de 
aleloquímicos com os respectivos efeitos sobre insetos são frequentes na literatura 
(Tabelas 3 e 4).
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TABELA 2. Principais classes de aleloquímicos das plantas e efeitos correspondentes no comportamento 
do inseto.

Aleloquímicos Efeito nos insetos

FavorávelCairomônios

Atraente Orienta em direção à planta

Arrestante Pára ou torna vagaroso o movimento

Incitante Induz à picada, mordida, penetração ou início da oviposição

Estimulante Promove a continuidade da alimentação ou oviposição

Alomônios Desfavorável

Repelente Orienta em direção contrária à planta

Estimulante locomotor

Supressor

Deterrente

Inicia ou acelera o movimento

Inibe a picada, mordida, penetração ou início da oviposição 

Impede a manutenção da alimentação ou oviposição.

Fonte: Kogan (1975)

IABELA 3. Aleloquímicos produzidos por plantas que afetam o comportamento de insetos.

Aleloquímicos Planta Efeito' Inseto afetado
Ácidos fenólicos Sorghum spp. Da Schizaphis graminum

a-conidendrina Ulmus spp. Ea Scolytus multistriatus

a-pineno Pinus silvestris R Blastophagus piniperda

a-pineno Pinus taeda At Dendroctonus frontalis

Amônia Gossypium spp. At Anthonomus grandis

Citral Morus spp. At Bombyx mori

Cucurbitacinas Cucurbitáceas At, Ar, Ea Diabrotica spp.

Demissina Solanum spp. Da Leptinotarsa decemlineata

DIMBOA Zea mays Da Ostrinia nubilalis

Ergosterol Morus spp. Ea B. mori

Florizina Malus spp. Da Myzus persicae

Furfural Pinus spp. Da Cupins

Geraniol Andropogon nardus At Dacus dorsalis

Gossipol Gossypium spp. Da Epicauta spp.

Limoneno Gossypium spp. At A. grandis

Maisina Z. mays Da Helicoverpa zea
óleo de mostarda Crucíferas At, Ea Pieris brassicae, Pieris rapae

Orizina Oryza sativa At Chilo suppressalis

Sinigrina Crucíferas At, Ea M. persicae, Plutela maculipennis

Solanina Solanum spp. Da L. decemlineata

Terpentina Pinus spp. R Liparis monarcha

3-careno P. silvestris R B. piniperda

Vapores de monoterpenos Abies grandis R Scolytus ventralis

'Ar ■ Arrcstante; At = Atraente; Da = Deterrente de alimentação; Ea = Estimulante de alimentação; R = Repelente. 
Fontes: Norris & Kogan (1980) e Lara (1991)
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TABELA 4. Aleloquímicos produzidos por plantas que afetam o metabolismo de insetos.

Aleloquímicos Planta Efeito1 Inseto afetado

DIMBOA Zea mays Id Ostrinia nubilalis

Gossipol Gossypium spp. Id Heliothis spp., Lygus hesperus

Quercetina Gossypium spp. Id Heliothis spp., Schizaphis graminum, 
Pectinophora gossypiella

Ed Anthonomus grandis

Pinicol Glycine max Id Helicoverpa zea

Sesamina Magnolia kobus Id Bombyx mori

Solanina Solanum spp. Id Leptinotarsa decemlineata

Tomatina Lycopersicon spp. Id H. zea, Spodoptera exigua

2- Tridecanona Lycopersicon spp. Id H. zea, Manduca sexta, Aphis gossypii

1 Ed « Estimulante do desenvolvimento; Id = Inibidor do desenvolvimento 
Fontes: Norris & Kogan (1980) e Lara (1991)

Causas Morfológicas - Os fatores morfológicos de resistência são representados por 
diversas características da planta que podem ser agrupadas basicamente em fatores 
estruturais e fatores da epiderme. Os fatores estruturais estão relacionados à dimensão 
e à disposição das estruturas vegetais. Verifica-se em gramíneas, por exemplo, que 
órgãos vegetais com menor comprimento, largura e diâmetro bem como plantas 
mais baixas têm sido associados, em alguns casos, com menor infestação e menor 
dano por insetos e, desse modo, considerados como causa de resistência (Lara et al., 
1979; Martins et al., 1981; Lourenção et al., 1982; Ukwungwu & Odebiyi, 1985). 
Entretanto, além dos resultados nem sempre concordantes, normalmente tais fatores 
de resistência são agronomicamente indesejáveis, o que limita a sua utilização no 
melhoramento vegetal. Em relação à disposição das estruturas vegetais, a compressão 
ou compactação das folhas tem sido bastante estudada, tendo-se verificado, por 
exemplo, menor ataque da broca-da-cana Diatraea saccharalis em variedades de cana- 
de-açúcar com bainhas foliares mais compactadas (“agarradas”), já que isso dificulta 
a penetração das lagartas no colmo (Agarwal, 1969; Macedo, 1978). A compressão 
das palhas que protegem os estilos-estigmas em milho, dificultando a penetração 
larval também é um fator de resistência a Helicoverpa zea (Linduska & Harrison, 
1977; Wiseman & Isenhour, 1992; 1994). Em algodoeiro, as brácteas levemente 
retorcidas e perpendiculares ao eixo das flores e maçãs, não as recobrindo totalmente 
(bráctea “frego”) têm sido consideradas causa de resistência ao bicudo A. grandis já 
que inibe a oviposição do inseto (Mitchell et al., 1973; Smith, 1992). A disposição 
da pálea e lema da casca dos grãos de arroz pode constituir causa de resistência a 
Sitophilus spp. e Sitotroga cerealella, uma vez que grãos íntegros são menos atacados 
que aqueles com defeito na casca (fenda lateral ou ponta aberta) (Link & Rossetto, 
1972; Vendramim etal., 1989; Nunes etal., 1992).

Os principais fatores de resistência vegetal relacionados à epiderme são 
espessura, dureza, textura, cerosidade e pilosidade. Epidermes mais espessas 
normalmente afetam negativamente os insetos reduzindo a alimentação 
(principalmente insetos sugadores), impedindo ou dificultando a penetração de insetos 
minadores ou dificultando a oviposição endofítica, constituindo-se assim em fatores 
de resistência. Um exemplo disso ocorre em tomateiro selvagem, em que o maior 
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espessamento do córtex do caule confere resistência ao pulgão Macrosiphum euphorbiae 
já que impede que o aparelho bucal do inseto atinja o tecido vascular (Quiras et al., 
1977). Cultivares de trigo apresentando caules com maior solidez (maior compactação 
de tecidos internos), por outro lado, têm sido freqüentemente referidas como 
resistentes a insetos que atacam o caule dessa planta (Wallace et al., 1973; Miller et 
al., 1993; DePauw et al., 1994).

Epidermes com textura mais dura, devido à disposição dos tecidos e deposição 
de sílica e lignina, também constituem barreiras mecânicas para algumas espécies, 
como tem sido constatado em sorgo onde as variedades com maiores quantidades de 
sílica e lignina são menos atacadas pela mosca Atherigona varia soccata (Blum, 1968). 
A correlação negativa entre a quantidade de sílica e o ataque de insetos tem sido 
observada em diversas culturas, como em arroz em relação à diversas espécies de 
brocas-do-colmo (Djamin & Pathak, 1967; Ukwungwu & Odebiyi, 1985; Sudhakar 
et al., 1991) e em batata atacada pelo besouro Cylasformicarius (Singh et al, 1993). 
Correlação semelhante tem sido verificada entre a quantidade de lignina e o ataque 
de pragas em feijoeiro e alfafa (Springer et al., 1990; Cipollini Jr., 1997). A maior 
dureza da casca do internódio em cana-de-açúcar, por outro lado, é fator de resistência 
à broca (Martin et al., 1975). Diversos outros casos de resistência associada à dureza 
dos órgãos vegetais têm sido citados envolvendo diversas espécies de insetos (Ramalho 
et al., 1976; Azhar & Long, 1996; Howard & Giblin-Davis, 1997).

A textura da epiderme dos grãos pode afetar o comportamento do inseto, 
principalmente a oviposição, tendo sido constatado que as fêmeas de Callosobruchus 
spp. preferem ovipositar em sementes lisas, evitando as superfícies rugosas (Nwanze 
et al., 1975; Nwanze & Horber; 1976; Ahmed etal., 1993).

A cerosidade das folhas causa efeitos diferenciados dependendo da planta e 
do inseto. Assim, enquanto em Brassica oleracea var. itálica a cerosidade confere 
resistência ao besouro Phyllotreta albionica, ela é fator de suscetibilidade de Brassica 
oleracea var. acephala ao pulgão Brevicoryne brassicae e à mosca branca Aleurodes brassicae 
(Norris & Kogan, 1980).

Outro fator da epiderme que afeta o comportamento e a biologia dos insetos 
é a pilosidade que, em alguns casos, é fator de suscetibilidade e, em outros, de 
resistência. A pilosidade pode atuar diretamente sobre o inseto, afetando a oviposição, 
alimentação, locomoção ou indiretamente através dos exsudatos secretados por 
tricomas glandulares. Um dos efeitos mais marcantes dos tricomas é observado na 
oviposição do inseto. Para alguns insetos, eles provocam a redução da oviposição, 
podendo-se citar, como exemplos, Empoasca spp. e Spodoptera littoralis em algodoeiro, 
Oulema melanopus e M. destructor em trigo, Chilo suppressalis em arroz, Epilachna 
varivestis em sorgo, enquanto para outros a pilosidade estimula a oviposição, como 
por exemplo, para H. zea em milho e A. grandis, Heliothis spp. e Trichoplusia ni em 
algodoeiro (Norris & Kogan, 1980). Os tricomas podem também dificultar a 
locomoção dos insetos, o que ocorre, principalmente, com densa pubescência (Smith 
et al., 1975; Cosenza, 1981; Ramalho et al., 1984). Esta dificuldade se torna mais 
acentuada nos casos em que os tricomas, por apresentarem forma de gancho, capturam 
insetos pequenos como pulgões e cigarrinhas (Johnson, 1954; Pillemer &Tingey, 
1976, 1978; Quiring et al., 1992; Park et al., 1994). As exsudações produzidas por 
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tricomas glandulares, presentes em diversas plantas como, por exemplo, tomate e 
batata também são importantes fatores de resistência, já que podem dificultar a locomoção 
do inseto, provocar repelência; reduzir a oviposição e causar aderência do inseto à superfície 
vegetal, além de ocluir o aparelho bucal, levando o inseto à morte por inanição (Tingey & 
Gibson, 1978;Tingey etal., 1982; Neal etal., 1989; Museti &Neal, 1997).

3. GENÉTICA DA RESISTÊNCIA DE PLANTAS A INSETOS

O desenvolvimento de variedades resistentes deve sempre envolver 
considerações sobre a variabilidade genética das populações da praga e da cultura 
(Hooker, 1983). A resistência de muitas variedades é efetiva somente por um período 
de tempo devido ao desenvolvimento de novos biótipos da praga, aos quais as 
variedades resistentes são suscetíveis. A durabilidade do caráter resistência em uma 
variedade é uma consideração importante dentro do melhoramento de plantas visando 
à resistência a insetos e depende fundamentalmente de seu controle genético.

A resistência de plantas a insetos pode ser considerada tanto um caráter 
qualitativo como quantitativo. A resistência que é controlada efetivamente por um 
ou poucos genes, resultando em classes distintas de fenótipos, em termos de presença 
ou ausência do caráter, sem estágios intermediários, é denominada de resistência 
vertical ou específica. Esse tipo de resistência ocorre quando o ataque em uma série 
de variedades de uma espécie vegetal, infestada por uma série de biótipos de um 
inseto, apresenta interação diferencial. A resistência vertical é controlada por genes 
maiores ou oligogenes; é mais fácil de ser incorporada em novas variedades e, 
geralmente, de alto nível. A maior desvantagem é que este tipo de resistência pode 
ser o ponto de partida para a seleção de novos biótipos, os quais podem ser capazes 
de atacar as variedades resistentes. A resistência controlada por vários genes, 
apresentando distribuição contínua e ocorrendo em vários níveis entre um máximo 
e um mínimo, é denominada resistência horizontal ou geral. Esse tipo de resistência 
ocorre quando o ataque de uma série de variedades de uma espécie vegetal, infestada 
por uma série de biótipos de um inseto, não apresenta interação diferencial. A 
resistência horizontal apresenta um controle genético poligênico, é mais estável, porém 
de nível inferior em relação à resistência vertical e geralmente com baixa herdabilidade, 
o que resulta em maior dificuldade de incorporação no material vegetal.

Embora o controle genético seja bem diferenciado entre resistência horizontal 
e vertical, uma espécie de planta pode apresentar ambas para uma mesma praga, ou 
ser específica e diferencial para os diferentes insetos que danificam a cultura (Tabela 5).

3.1 RESISTÊNCIA VERTICAL

A resistência que é qualitativamente herdada é normalmente denominada de 
resistência específica (Fehr, 1987) ou vertical (Van der Plank, 1963) e é controlada 
por um ou poucos genes, que resultam em classes distintas de plantas resistentes e 
suscetíveis, sem estágios intermediários. A resistência vertical está relacionada com a 
capacidade de genes maiores da planta controlarem raças específicas (biótipos) da 
praga. Os alelos individuais de um gene maior podem ser prontamente identificados 
e transferidos de um genótipo para outro. A segregação de um gene maior pode ser 
prevista facilmente com base nos genótipos dos parentais de um cruzamento. Além
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Fontes: 'Pathak (1970); 2Kilen & Lambert (1998); JVerulkar et al. (1997); <Kenty et al. (1996); 5Mutschler er al. (1996), 6Mihm et al. 
(1994).

TABELA 5. Herança e tipo de ação gênica envolvidos na resistência a insetos em algumas culturas.

Cultura Inseto Natureza da Resistência

Arroz Chilo suppressalis
Nephotettix impicticeps
Nilaparvata lugens

Poligênica; Monogênica-dominante1
Monogênica-dominante1
Poligênica; Monogênica-dominante1

Sogatella furáfera Monogênica-dominante'
Cevada Mayetiola destructor Monogênica-dominante1

Genes complementares1
Feijão-guandu Helicoverpa armigera

Melanagrtomysa obtusa
Monogênica-dominante’
Poligênica; Monogênica-dominante3

Milho Diabrotica speciosa
Diatraea saccharallis
Elasmopalpus lignosellus 
Helicoverpa zea

Sitophilus zeamais 
Spodoptera frugiperda

Poligênica-aditiva6
Poligênica-aditiva6
Poligênica6
Poligênica-aditiva e não-aditiva6;
Monogênica dominante6
Poligênica-aditiva6
Poligênica-aditiva6;
Monogênica-dominante6

Soja Pseudoplusia incltukns Poligênica-aditiva2’4
Sorgo Atherigona varia soccata

Rhopalosiphum maidis
Poligênica-aditiva; Efeitos epistáticos1 
Monogênica- dominante'

Tomate Macrosiphum euphorbtae Poligênica; Efeitos epistáticos5
Trigo M. destructor

Oulema melanopus 
Schizaphis graminum
Diuraphis noxia

Poligênica; Monogênica-dominante'
Poligênica-aditiva'
Monogênica-dominante'
Poligênica; Efeitos epistáticos;
Monogênica dominante'

disso, a presença do alelo em um genótipo pode ser determinada expondo uma planta 
em particular ou sua progênie a um biótipo específico da praga. A primeira 
desvantagem da resistência vertical é sua vulnerabilidade a novos biótipos da praga. 
Quando uma variedade com um gene maior para resistência é exposta a uma população 
geneticamente variável da praga, normalmente é suscetível a um ou mais biótipos. 
Porém, estes últimos ocorrem com frequências muito baixas dentro da população da 
praga, causando danos não mensuráveis na variedade. O uso contínuo dessa variedade 
resistente pode resultar em um aumento na frequência de biótipos aos quais essa 
variedade é suscetível e a praga pode então, causar prejuízos maiores.

Uma característica importante da resistência vertical é que existem genes 
específicos de resistência na planta, assim como a praga também tem genes específicos 
para a capacidade de ataque. Este é um fenômeno conhecido como relação gene-a- 
gene. Esta teoria foi apresentada por Flor (1942), pesquisando o fungo Melampsora 
lini, causador da ferrugem no linho. Esse pesquisador demonstrou que, para cada 
gene de resistência no hospedeiro (planta), há um gene correspondente no parasita. 
Pode-se afirmar que essa relação gene-a-gene funciona como um sistema de chave e 
cadeado (Robinson, 1996). Cada gene de resistência no hospedeiro corresponde a 
um cadeado e cada gene de agressividade no parasita, a uma chave. Quando um 
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parasita ataca o hospedeiro, sua chave pode ou não servir no cadeado da planta. Caso 
sirva, o ataque tem sucesso, porque a porta da resistência foi aberta. Quando isso 
ocorre, a resistência vertical foi quebrada. Caso a chave do parasita não abra o cadeado 
da planta hospedeira, o ataque é barrado.

O conceito gene-a-gene foi idealizado para a ferrugem no linho e algumas 
considerações devem ser adicionadas na teoria, em relação ao ataque de insetos. A 
chave do inseto quando abre o cadeado possibilita o ataque à planta. Não há alteração 
em sua biologia e o ataque causa danos apenas na planta. Quando a chave não serve 
ainda assim podem ocorrer alguns danos na planta hospedeira, porém são bem 
inferiores aos da condição anterior e o inseto é afetado negativamente em sua biologia. 
Diehl & Bush (1984) questionam a aplicabilidade dessa teoria em todos os sistemas 
inseto-planta, porém, Robinson (1996) relatou que em todos os casos de resistência 
vertical existe a relação gene-a-gene. Em outras palavras, a resistência vertical é o 
resultado de uma relação gene-a-gene (Panda & Khush, 1995).

Um exemplo da teoria gene-a-gene em insetos pode ser representado pela 
relação mosca de Hesse e trigo (Panda & Khush, 1995). As larvas dessa praga se 
alimentam do trigo suscetível resultando em folhas reduzidas, mal formadas, de 
coloração verde-escura. As folhas novas de plantas atacadas não se formam. As plantas 
resistentes permanecem verde-claras, assim como as plantas suscetíveis não atacadas. 
As larvas que se alimentam de plantas resistentes geralmente morrem. O pequeno 
número que sobrevive apresenta um período larval mais longo que o normal e não causam 
sintomas de ataque na planta. Devido a essa última caracterísúca, larvas agressivas - 
aquelas que conseguem sobreviver e causam danos às plantas - podem ser diferenciadas 
das não agressivas pela reação da planta, ou pela reação do inseto em plantas de genótipo 
conhecido. A distinção do genótipo, portanto, é baseada na agressividade/não agressividade 
das larvas a diferentes genótipos de trigo com genes conhecidos de resistência. Um biótipo 
pode ser agressivo a uma linhagem específica, enquanto que outro biótipo pode ser não 
agressivo. Portanto os termos agressividade e não agressividade descrevem a reação do 
inseto à planta, enquanto que resistência e suscetibilidade descrevem a reação da planta 
ao inseto. O biótipo pode ser determinado pelo ranking da reação da planta às larvas da 
praga e a habilidade das mesmas em sobreviver.

A partir dessa relação de ataque do inseto e resposta da planta, foram 
identificados cinco locos para agressividade (r, s, m, k e a) e oito biótipos na mosca de 
Hesse (Gallun, 1977). Esses cinco locos de agressividade da praga correspondem a 
cinco genes de resistência no trigo. A agressividade de um biótipo do inseto em uma 
variedade de trigo é condicionada pela homozigosidade de um alelo recessivo para 
agressividade em um loco específico, que corresponde a um gene dominante específico 
do trigo que condiciona resistência. Portanto, um biótipo de mosca de Hesse pode 
ser agressivo a uma variedade específica de trigo somente se este biótipo for homozigoto 
para alelos recessivos agressivos em todos os locos, os quais correspondem aos locos 
em que as plantas de trigo devem possuir alelos dominantes para condicionar a 
resistência. Assim, os caracteres agressividade nos biótipos e suscetibilidade nas 
variedades são recessivos e, consequentemente, a não agressividade e a resistência, 
dominantes. Na Tabela 6 são apresentados oito biótipos de mosca de Hesse e a 
expressão do caráter resistência em relação a cinco cultivares de trigo.
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Cultivares de trigo

TABELA 6. Biótipos da mosca de Hesse e a expressão da resistência em cinco cultivares de trigo.

Biótipos Turkey Seneca Monon Knox 62 Abe

■fe GP tt S_ M_ K A-
A tt ss M K A

■Bül tt ss mm K

c tt ss M kk A

■' D tt ss mm kk

E tt s mm K A
tt s mm kk ÜMNHH

G tt s mm kk A
Biótipos homozigotos para alelos recessivos são cultivares de trigo que possuem pelo menos um alelo dominante no loco correspondente 
que condiciona resistência.
Fonte: Panda & Khush (1995)

A cultivar de trigo Turkey é suscetível a todos os biótipos porque não tem 
nenhum gene de resistência. As cultivares Seneca, Monon, Knox 62 e Abe são 
resistentes ao biótipo GP, porque o mesmo possui, no mínimo, um alelo dominante 
para não agressividade nos locos correspondentes aos locos do trigo, que possuem 
alelos dominantes que condicionam resistência. A capacidade de agressividade ocorre 
somente quando há homozigosidade recessiva para os alelos agressivos em um loco 
do biótipo que corresponde ao loco para resistência na planta. Dessa forma, o 
biótipo A, além de ser agressivo a cultivar Turkey, também é agressivo a cultivar 
Seneca, porque apresenta homozigosidade recessiva para o gene agressivo s, que 
corresponde a um gene de resistência dominante em Seneca. Porém, é não agressivo 
às cultivares Monon, Knox 62 e Abe porque possui alelos não agressivos dominantes 
nos locos correspondentes aos que carregam alelos dominantes para resistência nas 
cultivares. O biótipo D é homozigoto recessivo para os alelos nos locos agressivos 
s, m e k e portanto é agressivo as cultivares Seneca, Monon e Knox 62, assim como 
para Turkey. Porém, é não agressivo a Abe’ porque o biótipo possui um alelo não 
agressivo dominante no loco A, que corresponde ao gene de resistência dessa cultivar. 
Nesse exemplo, para uma correta interpretação, assume-se que quando ocorre o 
ataque do inseto, a planta não possui genes de resistência e o inseto apresenta os 
genes de agressividade, uma condição de homozigosidade recessiva para ambos 
organismos. Da mesma forma, quando o inseto não consegue atacar a planta, 
presume-se que o inseto possui pelo menos um gene dominante que condiciona 
não agressividade, e a planta também possui pelo menos um gene dominante, que 
condiciona resistência, uma condição heterozigota ou homozigota dominante nos 
locos de ambos organismos.

3.2 RESISTÊNCIA HORIZONTAL

A resistência controlada por vários genes é considerada um caráter quantitativo 
e é denominada não específica, geral, poligênica (Fehr, 1987), parcial (Parlevliet, 
1992) ou horizontal (Van der Plank, 1963). Cada um dos termos descreve alguns 
aspectos de natureza da resistência genética nas plantas relacionada com a variabilidade 
genética dos insetos.
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A resistência horizontal é causada pela expressão de genes de resistência em 
vários locos, cada qual com um pequeno efeito aditivo. A grande vantagem da 
resistência horizontal consiste na sua habilidade em controlar um amplo espectro de 
biótipos do inseto. Novos biótipos têm grande dificuldade em transpor as barreiras 
impostas pelos vários alelos de resistência. A grande desvantagem desse tipo de 
resistência consiste na dificuldade de transferi-la de um genótipo para outro. Os 
alelos individuais nos parentais não podem ser identificados, sendo muito difícil de 
predizer a freqüência dos indivíduos desejados na progênie de um cruzamento. A 
probabilidade de se transferir todos os alelos desejados de um genótipo resistente a 
um suscetível é muito baixa quando um grande número de genes está envolvido.

Segundo Panda & Khush (1995), a resistência horizontal ou poligênica a 
insetos tem sido encontrada em muitas culturas. Enquanto que para genes maiores, 
os fenótipos podem ser classificados em classes distintas, na herança poligênica, os 
níveis de resistência entre indivíduos diferem em graus e apresentam variação contínua. 
Segundo Falconer (1987), a herança de caracteres poligênicos é complexa. O conceito 
básico se refere a muitos genes com efeitos pequenos, porém uniformes, que governam 
o caráter e a expressão da resistência quantitativa é fortemente influenciada pelo 
ambiente. Sua herdabilidade e os componentes genéticos de variação são inferiores 
aos da resistência vertical (monogênica). Contudo, segundo Allard (1960), os genes 
que determinam uma variação contínua apresentam a tendência de se comportar 
como genes maiores.

Além dos pequenos efeitos aditivos de muitos genes, a genética quantitativa 
também pressupõe que a expressão fenotípica da característica de resistência pode ser 
modificada por interações intra-alélicas (dominância), inter-alélicas (epistasia), efeitos 
de genes em outros caracteres (pleiotropia) e finalmente pelo ambiente. Na sua forma 
mais simples, de acordo com Falconer (1987) e Panda & Khush (1995), a variação 
fenotípica total de um caráter herdado quantitativamente pode ser representada por:

V = V + V , onde:F G E

Vj. é a variância fenotípica total; VG é a variância genotípica e V£, a variância ambiental.

A variância genotípica pode ainda ser dividida em aditiva e não-aditiva. A 
variância não-aditiva pode também ser dividida em interações dominante (intra- 
alélica) e epistática (inter-alélica). Estes parâmetros podem ser utilizados para estimar 
a herdabilidade do caráter, cuja estimativa influencia na estratégia de melhoramento 
genético a ser adotada.

Devido à complexidade da herança dos caracteres quantitativos, 
procedimentos de genética biométrica são utilizados para inferir sobre a existência e 
propriedades dos genes que os controlam. Os componentes de variância podem ser 
estimados tanto a partir de médias de parentais, F^s e gerações segregantes, como a 
partir das variâncias dos parentais e F s em uma série de cruzamentos (análise dialélica).

3.3 RESISTÊNCIA VERTICAL VÍRSUS RESISTÊNCIA HORIZONTAL

A resistência vertical geralmente proporciona um alto nível de resistência 
contra insetos herbívoros. Existem algumas vantagens em se utilizar esse tipo de 
resistência em programas de melhoramento, entre elas, a facilidade de se transferir de 
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uma variedade a outra e o maior nível de resistência. Quando o inseto-praga é um 
vetor de vírus, a resistência vertical ao inseto confere indiretamente, resistência à 
infecção do vírus, já que o inseto não se alimentando da planta resistente, não 
inocula o vírus. Contudo, sua maior desvantagem consiste na forte pressão de 
seleção na população do inseto, o que pode levar ao desenvolvimento de novos 
genótipos (biótipos), os quais são capazes de atacar as variedades resistentes com 
genes específicos.

Segundo Panda & Khush (1995), muitos autores questionam o uso da 
resistência vertical no melhoramento de plantas, porém há alguns relatos de sucesso 
do emprego da resistência vertical no controle de insetos em algumas culturas, entre 
eles, o melhoramento de variedades de trigo para resistência à mosca de Hesse nos 
Estados Unidos (Painter, 1968) e o melhoramento de variedades de arroz para 
resistência à cigarrinha Nilaparvata lugens na Ásia (Khush, 1992). Dentro de um 
programa dinâmico de melhoramento genético, o problema de surgimento de novos 
biótipos podem ser contornados. Os pesquisadores que trabalham com resistência 
de plantas a insetos devem dominar métodos para coletar germoplasma, avaliar e 
identificar as fontes de resistência, analisar geneticamente o material resistente, 
identificar genes distintos para resistência e incorporar os diversos genes no 
germoplasma elite (Panda &C Khush, 1995). Se uma variedade resistente com um 
gene específico se torna suscetível devido ao surgimento de um novo biótipo, uma 
outra variedade com um gene diferente pode ser criada em um espaço de tempo 
relativamente curto.

A grande vantagem da resistência horizontal consiste em sua atuação sobre 
um grande número de biótipos do inseto. O nível de resistência geralmente não é 
muito alto e, por isso, não exerce uma forte pressão de seleção no inseto, sendo, 
consequentemente mais estável. A grande desvantagem da utilização da resistência 
horizontal é o longo tempo necessário para se acumular poligenes a partir de diversas 
fontes de germoplasma e, assim, construir um nível de resistência desejável. Em 
plantas alógamas, a resistência horizontal é mais facilmente trabalhada, pois novos 
recombinantes são produzidos a cada geração e o ciclo de seleção é repetido por 
várias gerações, aumentando a freqüência de alelos favoráveis para resistência. Porém, 
o sucesso do melhoramento genético depende muito da eficiência das técnicas de 
avaliação e da herdabilidade do caráter de resistência. Em plantas autógamas como o 
arroz, métodos de melhoramento especiais são utilizados para gerar novos 
recombinantes após um ciclo inicial de cruzamentos entre parentais com algum nível 
de resistência. Por exemplo, o cruzamento pode ser induzido em autógamas pela 
introdução de genes de macho-esterilidade em uma população. Por seleção recorrente, 
os poligenes de diferentes fontes podem ser acumulados e assim um nível cada vez 
maior de resistência pode ser alcançado (Panda & Khush, 1995).

4. FATORES DO AMBIENTE QUE AFETAM A MANIFESTAÇÃO DA 
RESISTÊNCIA

Os parâmetros climáticos, edáficos e nutricionais afetam os fatores químicos 
e fisiológicos da planta, o que provoca, conseqüentemente, efeitos sobre a manifestação 
da resistência.
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Temperatura — É o principal fator que influencia os processos fisiológicos da planta 
e do inseto incluindo a magnitude e a expressão da resistência. Tanto as altas como as 
baixas temperaturas podem causar a perda de resistência. Segundo Tingey & Singh 
(1980), a temperatura pode modificar o nível e a expressão da resistência, 
principalmente através de três formas: a) influência nos processos fisiológicos da 
planta afetando a adequação da planta hospedeira, o que indiretamente altera a biologia 
das pragas; b) influência direta nas respostas fisiológica e de crescimento da planta 
devido ao dano provocado pela alimentação da praga; c) influência direta na biologia 
e comportamento da praga. A maioria dos efeitos induzidos pela temperatura na 
expressão genética da resistência parece envolver os dois primeiros efeitos, isoladamente 
ou combinados.

A perda da resistência em função da redução da temperatura tem sido 
registrada principalmente para pulgões, encontrando-se na literatura exemplos nas 
culturas de alfafa (Hackerott & Harvey, 1959; Kindler & Staples, 1969), sorgo (Wood 
& Starks, 1972; Starks et al., 1973), trigo (Thindwa & Teetes, 1994) e cevada 
(Corcuera, 1993). Perda de resistência com aumento de temperatura, por outro lado, 
também tem sido registrada, por exemplo, com M. destructor em trigo (Cartwright et 
al., 1946; Sosa Jr. & Foster, 1976). Um outro aspecto importante é que os resultados 
obtidos com temperaturas constantes (normalmente utilizadas em condições de 
laboratório) nem sempre se mantêm quando os genótipos são mantidos em 
temperaturas variáveis como as que ocorrem em condições de campo (Kindler & 
Staples, 1969; Stamp, 1994), o que deve ser considerado ao se extrapolar os resultados 
de um local para outro.
Umidade — A influência da umidade relativa na expressão da resistência tem sido 
observada principalmente com pragas de grãos armazenados. De forma similar ao 
constatado com a temperatura, também no caso da umidade, os valores extremos 
podem alterar a resistência. Assim, em ambientes com umidade muito baixa, os 
grãos têm o teor de umidade reduzido, atingindo níveis inadequados ao inseto, o que 
faz com que materiais suscetíveis em condições normais de umidade, se assemelhem 
aos resistentes. Esse efeito sobre o inseto, ocorre igualmente com excesso de umidade, 
que proporciona boas condições para o desenvolvimento de fungos, tornando tanto 
os materiais resistentes como os suscetíveis inadequados aos insetos. Em alguns casos, 
mesmo a variação da umidade dentro de faixas adequadas pode afetar a manifestação 
da resistência conforme observado com Sitophilus oryzae e S. zeamais (Russell, 1966; 
Rogers & Mills, 1974), o que foi atribuído ao efeito diferenciado da umidade sobre 
os genótipos.

O efeito da umidade do solo na manifestação da resistência ainda não é 
muito bem conhecido porque a maioria dos trabalhos tem restringido esse estudo a 
apenas um genótipo. Apesar dessa restrição, esse tipo de efeito fica evidenciado em 
diversos trabalhos. Um dos estudos mais completos sobre o assunto foi feito com 
pulgões, tendo sido constatado que a população desses insetos pode aumentar, 
diminuir ou permanecer inalterada em plantas submetidas a estresse hídrico. Diversos 
pesquisadores têm tentado explicar esses resultados aparentemente contraditórios 
argumentando que existem dois fatores de interação e que eles provocam efeitos 
opostos. Um desses efeitos é que o estresse provocado pela umidade acelera a quebra 
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e mobilização de proteínas e de amido, aumentando consequentemente o teor de 
nitrogênio e de açúcares, o que geralmente, tende a provocar aumento na população 
de pulgões. Um outro efeito é que o estresse hídrico reduz a pressão celular, alterando 
a viscosidade da seiva no floema, o que afeta os pulgões que dependem de uma 
pressão adequada da seiva para a ingestão de nutrientes solúveis. Assim, a influência 
do enriquecimento da seiva predominaria trazendo efeitos benéficos em situações de 
estresse moderado, enquanto em situações de estresse severo e contínuo, a redução 
na tomada de alimento resultante do menor turgor celular predominaria, limitando 
aperformance&o pulgão (Kennedy etal., 1958; Kennedy & Booth, 1959). Evidências 
experimentais desses efeitos foram comprovadas com pulgões em diversas plantas 
hospedeiras (Wearing, 1967, 1972a,b; Wearing & Van Emden, 1967). Em termos 
práticos, os resultados desse tipo de estudo sugere que a manutenção de níveis 
adequados de umidade de solo confere um grau relativo de proteção, limitando o 
crescimento da população de pulgões.
Intensidade de luz - Um exemplo do efeito da intensidade de luz na manifestação da 
resistência ocorre em trigo, cuja resistência à larva da vespa Cephus cinctus é diminuída 
pela redução na dureza do caule provocada pela baixa intensidade de luz (Holmes et 
al.., 1960; Roberts & Tyrrell, 1961). Efeitos diferenciados da intensidade de luz 
provocando variação na resistência de genótipos de beterraba açucareira ao pulgão 
Myzuspersicae também foram observados (Lowe, 1974). A redução na quantidade 
de aleloquímicos na planta em função da menor intensidade de luz, provocando a 
diminuição da resistência varietal também foi registrada em diversos casos, envolvendo, 
por exemplo, o teor de glicoalcalóides totais, fator de resistência em genótipos de 
batata a Leptinotarsa decemlineata e o teor de benzoxazolinonas e seus ácidos 
hidroxâmicos precursores que conferem resistência do milho a Ostrinia nubilalis 
(Norris & Kogan, 1980).
Fertilidade do solo — O desenvolvimento das plantas é dependente dos nutrientes do 
solo. Variações na quantidade de macro e micronutrientes do solo podem criar 
condições ambientais mais ou menos favoráveis aos insetos. Em alguns casos, os 
próprios nutrientes afetam os fatores de resistência, alterando conseqüentemente a 
expressão desta. Dentre os nutrientes, o nitrogênio é o que tem sido mais estudado. 
Geralmente, a deficiência de nitrogênio no solo provoca efeitos negativos no inseto 
limitando o seu crescimento, sobrevivência e fecundidade (Norris & Kogan, 1980). 
Entretanto, em alguns casos, os efeitos desse nutriente têm sido contraditórios, como 
por exemplo, em gramíneas e Spodoptera frugiperda, em que em um experimento foi 
constatado que a fertilização nitrogenada afetou negativamente o desenvolvimento 
larval (Leuck, 1972), enquanto, em outro, essa condição proporcionou maior consumo 
alimentar desse inseto (Changeízz/., 1985). A influência do fósforo e do potássio têm 
sido estudada em menor escala e varia consideravelmente em função da espécie de 
cultura e de inseto. McMurtry (1962) registrou maior sobrevivência e reprodução de 
Terioaphis maculata em clones resistentes de alfafa com deficiência de potássio, 
constatando o inverso em plantas deficientes de fósforo. Considerando que nas plantas 
suscetíveis não houve efeito desses nutrientes, a expressão relativa da resistência acabou 
sendo alterada. Kindler & Staples (1969) observaram também menor resistência a 
essa praga em clones de alfafa com deficiência de cálcio ou excesso de magnésio e 
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nitrogênio. Em tabaco, a população de Epitrix hirtipennis diminuiu com a adubação 
nitrogenada e fosfatada e aumentou com a adubação potássica (Semtner etal., 1980). 
Por outro lado, enquanto a performance do gafanhoto Melanoplus bilituratus foi 
melhorada em trigo deficiente em fósforo (Smith, 1960), o inverso ocorreu com 
deficiência desse elemento com o pulgão Schizaphis gramimim em trigo (Daniels et 
al., 1968). Estes efeitos diferenciados muitas vezes ocorrem porque há uma complexa 
interação dos macronutrientes com o pH, umidade e outras características químicas 
e físicas do solo e dificilmente essas condições são homogêneas nos diversos 
experimentos.
Outros fatores — Existem diversos outros como a densidade e a época de plantio, a 
cultura precedente, as plantas adjacentes, os inimigos naturais, o pH do solo, os 
defensivos agrícolas etc., que também influenciam direta ou indiretamente a planta 
e o inseto, modificando conseqüentemente a expressão da resistência. Em função 
disso, recomenda-se que os experimentos de campo visando a obtenção de resistência 
varietal a insetos sejam desenvolvidos numa situação a mais próxima possível de um 
cultivo comercial.

5. ETAPAS DE UM PROGRAMA DE MELHORAMENTO

Um programa de melhoramento visando resistência a insetos envolve diversas 
etapas e, por isso, tem que ser muito bem planejado. Segundo Jenkins (1981) e 
Wiseman (1987), uma série de informações sobre a planta e sobre o inseto, bem 
como sobre a interação inseto-planta devem preceder qualquer programa. Além disso, 
é essencial que o programa conte com a participação simultânea de entomologistas e 
melhoristas, bem como que haja intercâmbio com pesquisadores de áreas afins. Em 
relação ao espaço físico, são necessários um laboratório de entomologia, para a 
obtenção de dados sobre o inseto e a sua posterior criação para as liberações no 
campo; um laboratório de melhoramento de plantas, onde serão realizadas as práticas 
em relação às plantas; e campos experimentais, telados e/ou casas de vegetação, onde 
serão conduzidos os ensaios de resistência e melhoramento.

Inicialmente deve-se estabelecer para qual praga ou pragas a resistência de 
plantas será direcionada. Geralmente, o objetivo é atingir a praga-chave, ou seja, 
aquela responsável pelos maiores danos na cultura. A etapa seguinte se refere à 
identificação e coleta de fontes de resistência. Muitas vezes, os genes de resistência 
estão em materiais exóticos, selvagens e/ou acessos internacionais, cuja introdução 
envolve uma outra série de etapas. Estas fontes de resistência são então multiplicadas 
e avaliadas, geralmente em condições de campo sob a presença da praga. As fontes de 
resistência mais promissoras são selecionadas e, a partir desse ponto, inicia-se o 
melhoramento genético, visando uma variedade resistente com características 
agronômicas ideais.

5.1 DEFINIÇÃO DA PRACA-CHAVE

Qualquer organismo que venha a competir com o homem pelo alimento por 
ele produzido pode ser considerado praga. Portanto, os insetos são considerados 
pragas quando a sua densidade populacional acarreta perdas econômicas ao homem. 
Conceitualmente, a praga-chave se refere a uma determinada espécie de inseto que 
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ataca uma determinada cultura, causando maior dano que aquele causado pelas demais 
pragas na mesma cultura. A avaliação ou quantificação dos danos pode ser direta (perdas 
na produção) e/ou indiretas (gastos na prevenção e controle). Ainda dentro desse 
conceito, deve ser mencionado que uma cultura pode possuir mais de uma praga- 
chave. Por exemplo, na cultura do milho existem 20 pragas principais (Cruz et al., 
1997). A praga que causa o maior dano econômico em condições de campo é a lagarta- 
do-cartucho, S. frugiperda, porém em relação aos grãos armazenados, a praga-chave é o 
gorgulho-do-milho, S. zeamais. Portanto, esse conceito não é fixo a uma espécie de 
inseto, ou seja, a praga-chave de uma cultura pode variar nos diferentes estágios de 
desenvolvimento da planta, bem como entre microrregiões e anos agrícolas diferentes. 
Portanto, a definição da praga-chave determina o objetivo inicial do programa de 
melhoramento, e com essa informação, inicia-se a procura de fontes de resistência.

5.1 IDENTIFICAÇÃO E COLETA DE FONTES DE RESISTÊNCIA

O sucesso de um programa de melhoramento genético de plantas depende 
da variabilidade genética existente no germoplasma inicial. Essa variabilidade pode 
ser encontrada em coleções ou bancos de germoplasma e o acesso a essas coleções de 
base genética ampla é de fundamental importância nos programas que visam resistência 
de plantas a insetos, considerando-se que as populações da praga alteram seus padrões 
de agressividade e novos genes de resistência necessitam ser continuamente 
introduzidos (Panda & Khush, 1995).

Segundo Hoyt (1992), o germoplasma pode ser dividido em cinco categorias: 
a) parentes silvestres, b) populações locais e cultivares primitivas, c) cultivares obsoletas, 
d) linhas avançadas de melhoramento e mutações ou outros produtos de programas 
de melhoramento, e e) cultivares modernas. Essas categorias cobrem toda a 
variabilidade genética passada e presente de uma planta cultivada, ou seja, seu pool 
genético, constituindo a matéria-prima do melhorista.

As coletas de materiais genéticos geralmente são realizadas nos centros de 
diversidade da espécie. Estes novos acessos são caracterizados, classificados e mantidos 
em um banco de germoplasma específico com um arquivo de informações. A pesquisa 
inicial do melhorista ou entomologista é baseada nesses arquivos do banco de 
germoplasma, os quais podem ser solicitados ou encontram-se publicados em periódicos 
ou revistas especializadas. Se a praga alvo já foi bem estudada, provavelmente existem 
informações catalogadas sobre as fontes de resistência. Geralmente, os pesquisadores 
que buscam materiais resistentes a insetos recorrem ao centro de diversidade da planta. 
Isto porque as fontes de resistência ocorrem mais freqüentemente onde a praga é 
endêmica e coevoluiu com a planta hospedeira (Panda & Khush, 1995).

Quando não são encontradas informações sobre acessos resistentes, os 
pesquisadores coletam vários materiais seguindo diversos critérios informais 
(comunicações pessoais, observações de campo, entre outros) e os avaliam para 
resistência, identificando as fontes de interesse.

Identificado o material genético a ser utilizado como fonte de resistência, 
este pode ser solicitado tanto nos bancos de germoplasma da espécie, quando for 
integrante de coleções, como em centros de pesquisa, universidades, programas de 
melhoramento públicos ou privados que o utilizam. O intercâmbio de materiais 
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genéticos é muito comum entre centros de pesquisa e universidades. Uma observação 
importante nesse contexto é que a introdução de materiais estrangeiros deve seguir 
as normas da Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia (Decreto-iei n2 24.114, 
Portarias nos 224 e 148, segundo Batista et al., 1998), que coordena esse tipo de 
atividade no Brasil.

O material identificado como fonte de resistência pode pertencer a qualquer 
uma das cinco categorias mencionadas e isto vai influenciar na estratégia a ser adotada 
na transferência dos genes de resistência para cultivares comerciais, ou transformar a 
fonte de resistência em materiais com boas características agronômicas.

53 DEFINIÇÃO DO MÉTODO DE MELHORAMENTO A SER UTILIZADO

A definição da estratégia ou método a ser adotado para se obter um material 
resistente começa a ser planejada após a identificação dos genitores detentores de 
genes de interesse (fontes de resistência). Quando esses genitores possuem boas 
características agronômicas, ou seja, apresentam um bom grau de melhoramento 
genético, a fonte de resistência pode ser incorporada dentro dos programas em 
andamento. Materiais comerciais conhecidos podem se revelar boas fontes de 
resistência. Isto porque esse caráter nunca foi avaliado em experimentos específicos e 
esses materiais sempre foram plantados sob pulverizações de inseticidas. Troyer (1990) 
ressaltou o uso de linhagens elite de milho como a melhor fonte de resistência, 
simplesmente porque esses materiais já contêm uma combinação das características 
genéticas produtivas desejáveis. Em outras palavras, materiais já melhorados e 
resistentes já estariam muito próximos do objetivo final do programa de 
melhoramento. Contudo, essa não é uma situação muito comum.

Quando as fontes de resistência são representadas por espécies selvagens, raças 
locais ou por materiais exóticos com pouco ou nenhum grau de melhoramento 
genético, há necessidade de serem cruzados com materiais que compõem o 
germoplasma elite. Isto porque nesse caso, só interessa o caráter resistência, sendo 
descartados os demais caracteres da fonte de resistência. A utilização de germoplasma 
exótico, não melhorado é complexa, porém a introgressão de diversidade genética a 
partir desses materiais exóticos em materiais elite tem sido utilizada para resistência a 
insetos (Rasmusson & Phillips, 1997). Os genes potencialmente úteis mantidos nas 
coleções de germoplasma somente serão utilizados caso sejam incorporados nos 
materiais considerados elite (Nass, 1999).

Quando o controle genético do caráter resistência é quantitativo, as fontes 
de resistência exóticas necessitam passar por um processo denominado pré- 
melhoramento (pre-breeding), através do qual são formadas populações base 
especificamente sintetizadas com uma ampla base genética.

Além do grau de melhoramento (breeding status) do germoplasma inicial e 
do controle genético do caráter, o sistema reprodutivo da espécie também influencia 
na escolha do método de melhoramento, devido principalmente às diferenças de 
estrutura genética entre populações autógamas e alógamas. Em populações de plantas 
autógamas, há uma baixíssima freqiiência de heterozigotos, sendo composta quase 
exclusivamente de linhas homozigotas. Os genótipos que compõem uma variedade 
autógama são plantados lado a lado, porém permanecem independentes, geração 
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após geração. As plantas individuais de tais espécies são homozigotas altamente 
vigorosas e o objetivo final do programa de melhoramento é a linha pura.

As populações de plantas alógamas apresentam uma alta frequência de 
heterozigotos, e o vigor das plantas é afetado pela endogamia. A heterozigosidade é 
uma condição fundamental nas cultivares comerciais dessas culturas e os programas 
de melhoramento são direcionados tanto para mantê-la, como para recuperá-la, 
transformando linhagens em híbridos.

O caráter resistência a insetos não apresenta grandes diferenças de outros 
caracteres nos programas de melhoramento (Ventura & Pinheiro, 1999), podendo 
ser considerado como uma avaliação adicional a ser acrescentada ao programa. Pode- 
se dizer, portanto, que o caráter resistência pode ser incluído em qualquer método de 
melhoramento de plantas, desde que o programa tenha estrutura para avaliar e 
discriminar materiais resistentes.

6. PRINCIPAIS MÉTODOS DE MELHORAMENTO

6.1 MÉTODOS DE MELHORAMENTO PARA PLANTAS AUTÓCAMAS

Os métodos mais utilizados para plantas autógamas são: seleção massal, 
método do pedigree ou genealógico, método bidk, método do retrocruzamento e 
método single seed descent que é uma variante do método genealógico.
Seleção massal - Neste método, são selecionadas centenas de plantas individuais de 
uma variedade suscetível qualquer com boas características agronômicas. Uma parte 
das sementes de cada planta é utilizada para testes de resistência. As sementes 
remanescentes das plantas consideradas resistentes são misturadas uniformemente, 
formando uma variedade melhorada resistente. Em centros de pesquisa avançados, 
esse método é raramente utilizado, limitando-se a programas de purificação de 
variedades (Panda & Khush, 1995).
Método do pedigree ou genealógico — Este método é o mais utilizado nos programas 
de melhoramento de plantas autógamas. A seleção inicial é feita segundo critérios de 
resistência à praga em questão, porém caracteres como vigor, qualidade, maturidade e 
resistência a doenças também são considerados. Na geração F2 , a seleção ocorre em 
plantas individuais. Em F3 e nas gerações subseqüentes, a seleção é feita dentro e entre 
progênies até que se atinja a homozigose desejada. A partir de então, a seleção ocorre 
entre famílias, até que o número de progênies se reduza a uma quantidade possível de 
ser avaliada em experimentos de produção. Os parentais são cuidadosamente escolhidos, 
geralmente uma variedade altamente adaptada e um material escolhido para resistência 
ao inseto em estudo. A maioria das variedades resistentes a insetos em espécies autógamas 
tem sido desenvolvida por este método (Singh, 1986). Contudo, segundo Pinto (1995), 
o método genealógico não seria o mais recomendado em plantas autógamas, pois prioriza 
os parentais de um cruzamento bem sucedido, enquanto que o sucesso na obtenção da 
resistência horizontal exige ênfase nas progênies. A obtenção de resistência horizontal 
que exige adaptação de muitos locos gênicos do inseto para que ele continue a causar 
danos à planta é um processo lento pelo envolvimento de muitos genes, maior dificuldade 
de detecção em plantas jovens, baixa herdabilidade e, por isso, de obtenção mais difícil do 
que a resistência vertical.
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Johnson & Teetes (1979) descreveram o uso do método do pedigree para o 
melhoramento da resistência à mosca-do-sorgo Contarinia sorghicolla, incluindo as 
seguintes etapas: a) transferência do alto nível de resistência para tipos 
agronomicamente aceitáveis através de hibridação e seleção; b) utilização de linhagens 
agronomicamente aceitáveis com mínima suscetibilidade ao inseto como parental 
não resistente; c) desenvolvimento de uma população F2 suficientemente grande (no 
mínimo 4000 plantas), sendo que a seleção nesse estágio poderia ser realizada sem a 
presença do inseto. A seleção para tipos com glumas pequenas aumentaria a freqüência 
de genes para resistência ao inseto praga na população F2; d) avaliação de linhas F? 
sob infestação do inseto. Para garantir uma grande infestação durante o estágio de 
florescimento (estágio de maior suscetibilidade da cultura), as linhas F3 deveríam ser 
plantadas em mais de uma data ou local; e) avaliação das linhagens F4 selecionadas 
em F3 em linhas repetidas de progênies e retrocruzamentos das plantas superiores 
para o parental recorrente, se necessário.

O método do pedigree tem sido usado em programas de melhoramento para 
resistência à mosca A. soccata e ao pulgão S. graminum, em sorgo (Johnson & Teetes, 
1979) e às cigarrinhas N. lugens, Nephotettix virescens e em arroz (Khush, 1979). 
Método bulk — No melhoramento visando resistência a insetos, este método foi 
modificado do original, podendo ser chamado de método bulk modificado (Panda 
& Khush, 1995). A diferença principal desse método em relação ao método do pedigree 
consiste na mistura de sementes das populações híbridas, sem se preocupar com sua 
origem. Uma amostra representativa da mistura de sementes dos materiais colhidos 
na geração anterior, é utilizada para originar a próxima geração bulk. No método 
tradicional, a seleção natural elimina os indivíduos inferiores, ocorrendo alterações 
nas freqüências gênicas da população (Frey, 1975). No método bulk modificado, é 
realizada uma seleção artificial baseada no desempenho de plantas individuais e não 
em testes de progênies de indivíduos selecionados. A inconveniência desse método é 
que o mesmo só pode ser aplicado quando a população segregante for conduzida em 
locais onde ocorrem altos níveis de infestação natural da praga em questão.
Método do retrocruzamento — Uma forma de se transferir resistência é através do 
método de retrocruzamentos. Assim, considerando-se um material não adaptado 
qualquer que possui o caráter de resistência controlado por um ou poucos genes, este 
é considerado o parental doador. Uma variedade elite suscetível é considerada o 
parental recorrente. Os parentais são cruzados obtendo-se assim a geração F r A prole 
F, é cruzada sucessivamente com o parental recorrente (sete ou oito vezes), observando- 
se sempre se o caráter resistência está presente. Se o caráter é dominante, descartam- 
se os homozigotos recessivos detectados por testes de resistência. Se o caráter é recessivo, 
somente as progênies que carregam os genes de resistência são avançadas. Após o 
último retrocruzamento, o material se constitui em uma variedade com a mesma 
adaptação, produção e qualidade do parental recorrente, porém superior ao parental 
resistente. Este método permite ao melhorista ter um alto controle genético das 
populações (Briggs & Allard, 1953). A eficiência do método de retrocruzamento 
para introgredir resistência a Spodoptera exigua, H. zea. e M. euphorbiae a partir do 
acesso selvagem LA 716 do tomateiro Lycopersicon pennelli (Corr.) D’Arcy para o 
tomateiro comercial Lycopersicon esculentum foi examinada. Os resultados 
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evidenciaram que o método de retrocruzamento foi usado com sucesso nesse caso, 
mas o desenvolvimento de variedades comercialmente aceitáveis iria requerer ciclos 
adicionais de melhoramento (Hartman & St. Clair, 1998).

Os métodos do pedigree, bulk e do retrocruzamento também são usados 
frequentemente com certas modificações, feitas de acordo com a conveniência do 
melhorista (Singh, 1986). Modificações dos métodos pedigrees, bulk tem sido usadas 
no melhoramento para resistência a insetos em amendoim (Smith, 1979) e outras 
culturas (Dent, 1991).
Método single seed descent- Quando o caráter resistência é poligênico, a seleção em 
gerações precoces é complexa devido principalmente às diferenças na maturidade e à 
dificuldade de mensuração da pequena expressão do caráter resistência. Para superar 
essas barreiras, os materiais são avançados até as gerações Ffi ou F? sem seleção artificial. 
Para assegurar que a seleção natural não eliminará alguns genótipos, sementes 
individuais de cada planta F2 são colhidas e misturadas para originar a população Fr 
O processo é repetido até que as plantas atinjam a homozigose desejada (Knott & 
Kumar; citados por Panda & Khush, 1995). Nesse estágio, são realizadas seleções de 
plantas que dão origem às progênies individuais. Essas são, então, avaliadas para 
resistência à praga em questão e as melhores são selecionadas.
Método da mutação - Este método é utilizado quando os genes de resistência não se 
encontram disponíveis nos tipos cultivados e o germoplasma selvagem apresenta 
barreiras que dificultam o cruzamento ou a obtenção de híbridos viáveis. 
Freqüentemente, as variedades cultivadas apresentam alta produtividade e são 
amplamente adaptadas, mas são suscetíveis a um inseto em particular ou a um biótipo. 
Assim, o melhorista tem interesse em alterar os alelos suscetíveis para resistentes sem 
causar mudanças em outros caracteres. Sob essas circunstâncias, o melhoramento 
para resistência por mutação é uma escolha conveniente. No entanto, a probabilidade 
de se obter mutantes resistentes e com boas características agronômicas é extremamente 
baixa. A obtenção de variedades resistentes através de indução de mutação tem sido 
feita com sucesso em arroz (Singh, 1986).
Outras estratégias de melhoramento — Quando se pretende fazer a manipulação do 
conjunto gênico envolvendo uma grande população de hospedeiros com alta taxa de 
polinização cruzada casual, há necessidade de um método de policruzamentos em 
larga escala. Como isto exigiría cruzamentos múltiplos, em autógamas, há algumas 
alternativas como, por exemplo: a) em espécies onde um só fruto produz várias 
sementes (tomate, batata, fumo), é viável a emasculação manual e a polinização com 
pólen misturado de plantas selecionadas; b) em cereais, pode-se usar macho- 
esterilidade; c) em leguminosas, podem ser usados os usuais 1% a 5% de fecundação 
cruzada, observando-se os cruzamentos com genes marcadores apropriados.

O uso da seleção recorrente já está sendo implantado em plantas autógamas, 
como arroz e soja, para o melhoramento de caracteres quantitativos, como a 
produtividade de grãos. Representa um método potencial para incorporação de 
resistência a pragas com controle genético poligênico. A necessidade de vários 
cruzamentos cíclicos foi um empecilho no passado para o seu uso, sendo um fato já 
superado, uma vez que foram desenvolvidos novos esquemas de cruzamentos 
adaptados a plantas autógamas.
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Outra possibilidade é a de combinar a resistência vertical de vários parentais 
num material comum. Em trigo, por exemplo, a repetição do mesmo parental 
recorrente em um composto aumenta a adaptação imediata do composto mas reduz 
a porcentagem de resistência teórica dada pelos outros pais (Pinto, 1995).

No caso de culturas arbóreas, tais como o citros, o melhoramento para 
resistência a insetos é menos simples do que para culturas anuais, devido, 
principalmente, ao longo tempo de uma geração (geralmente, de quatro a sete anos 
da fase de plântula à frutificação). Conseqüentemente, é necessário um longo tempo 
(cerca de 20 anos) para seleção e incorporação da resistência e a produção de uma 
variedade resistente a insetos. As etapas básicas a serem seguidas no melhoramento 
para resistência em culturas frutíferas, de acordo com Lamb & Aldwinclde (1979), 
são: a) identificação de indivíduos com resistência múltipla; b) desenvolvimento de 
uma técnica para avaliar plântulas e árvores adultas; c) realização de cruzamentos 
entre indivíduos resistentes e aqueles com características horticulturais disponíveis; 
d) plantio e teste para resistência de sementes desses cruzamentos, selecionando-se os 
indivíduos com boas características horticulturais que deverão ser usados como 
parentais para futuro melhoramento e multiplicação vegetativa.

6.2 MÉTODOS DE MELHORAMENTO PARA PLANTAS ALÓGAMAS

Em relação às plantas alógamas, a maioria das espécies possui inflorescências 
manipuláveis, sendo possível direcionar os cruzamentos, ou mesmo desviar a alogamia 
para a autogamia, por autofecundação (Borém, 1999). Tal procedimento permite o 
surgimento de linhagens endogâmicas dentro do programa, o que proporciona um 
maior controle genético por parte do melhorista, sendo a expressão do caráter em 
estudo melhor interpretada. O único inconveniente são os efeitos negativos da 
endogamia, que expõe genes deletérios nas progênies. Porém, o vigor é restaurado 
quando os materiais retornam à condição híbrida, devido ao fenômeno da heterose.

Pela prática da autofecundação em plantas alógamas, alguns métodos de 
melhoramento de plantas autógamas podem ser adaptados e utilizados sem nenhum 
problema, porém a maioria dos programas de melhoramento para resistência de 
plantas a insetos utiliza o método da seleção recorrente e suas variantes.

O método de seleção recorrente é o mais eficiente para acumular genes 
quantitativos de resistência a um inseto a partir de diferentes variedades. Este método 
promove a recombinação e aumenta a freqüência de alelos favoráveis de caracteres 
quantitativos. A seleção recorrente é cíclica e cada ciclo compreende duas fases: seleção 
de um grupo de genótipos com poligenes para resistência e cruzamento entre os 
genótipos selecionados para se obter recombinação. Vários parentais (entre 50 e 100) 
com um desempenho acima da média para resistência são cruzados, produzindo 
uma população heterozigótica. Os indivíduos dessa população são expostos à praga 
(em infestação natural ou artificial) e as plantas suscetíveis são descartadas. Os materiais 
resistentes são recombinados e as progênies extraídas. Estas são novamente expostas 
à praga e as progênies resistentes são selecionadas e recombinadas. Este ciclo de seleção 
e recombinação é repetido por quatro a cinco vezes, acumulando poligenes para 
resistência de vários materiais em uma única população. Geralmente, não se seleciona 
somente para resistência, embora este seja o principal caráter. Outros caracteres como 
produção e vigor sempre fazem parte do programa.



768 Recursos Genéticos e Melhoramento - Plantas

Porém, a população obtida, embora possua boas características agronômicas 
e resistência, ainda não está pronta para ser cultivada, pois o objetivo final de um 
programa de melhoramento de plantas alógamas é um híbrido uniforme e estável. 
Portanto, os produtos finais da seleção recorrente são transferidos para outro programa, 
no qual o objetivo é obter linhagens endogâmicas para obtenção de híbridos. As 
plantas das populações obtidas na seleção recorrente são então autofecundadas, 
obtendo-se progênies S (100 a 200), as quais são plantadas e expostas à praga. Os 
materiais resistentes e superiores são autofecundados, obtendo-se as progênies S,. 
Este procedimento se repete, sempre expondo as progênies à praga em estudo e 
selecionando materiais resistentes com boas características agronômicas. Quando as 
progênies atingem o estágio S6, os materiais selecionados estão prontos para serem 
cruzados com outras linhagens de outra população, testada previamente para 
capacidade de combinação.

A seleção recorrente geralmente é praticada em instituições públicas, por 
envolver um grande número de genótipos e técnicas específicas. A obtenção de 
linhagens endogâmicas e híbridos geralmente é realizada em instituições privadas.

Williams & Davis (1987) relataram que nos seus trabalhos de melhoramento 
visando resistência às lagartas Diatraea grandiosella e S. frugiperda, na cultura do 
milho, no Departamento de Agricultura no Mississipi (EUA), o objetivo sempre foi 
produzir populações e/ou linhagens que pudessem ser utilizadas como fontes de 
resistência por melhoristas de outros programas. Widstrom etal. (1992) desenvolveram 
uma população de milho com um excelente nível de resistência a S. frugiperda, 
acumulando poligenes de 50 populações através da seleção recorrente. Nishikawa 
(1999) analisou três populações de milho previamente melhoradas para resistência a 
S. frugiperda, através de suas linhagens S2, encontrando linhagens endogâmicas com 
boas características agronômicas e altos níveis de resistência.

7. RESISTÊNCIA MÚLTIPLA A INSETOS

Como já foi mencionado, o conceito de praga-chave não é fixo a uma única 
espécie de inseto, podendo variar entre regiões e anos agrícolas. De um ano para 
outro, uma praga secundária ou ocasional pode causar sérios danos na cultura, 
transformando a variedade resistente em suscetível à nova praga. Para minimizar essas 
perdas, são necessárias variedades com resistência múltipla às principais pragas da cultura.

Em autógamas, o método das multilinhas parece ser eficiente no controle de 
múltiplas pragas. Consiste de populações formadas por uma mistura de isolinhas, 
diferindo apenas em um ou poucos genes que controlam um caráter, no caso a 
resistência. Genes de resistência às diferentes pragas ou diferentes biótipos de uma 
praga podem ser transferidos para uma variedade elite em programas independentes 
de retrocruzamentos. Cada programa origina uma isolinha da variedade elite com 
um determinado gene de resistência. As isolinhas são multiplicadas separadamente e 
depois misturadas nas proporções desejadas para formar uma multilinha.

Basicamente, a resistência múltipla em autógamas pode ser resumida em uma 
mistura de genótipos com características agronômicas semelhantes, porém resistentes 
a diferentes pragas. Em arroz, Khush (1992) desenvolveu germoplasma com múltipla 
resistência às principais pragas da cultura nas Filipinas.
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Em alógamas, não há um método específico e a obtenção de variedades com 
múltipla resistência é baseada na seleção e recombinação de linhagens endogâmicas 
resistentes a diferentes pragas. A população MIRT (Multiple Insect Resistance) de 
milho com resistência às principais pragas dessa cultura foi formada pelos pesquisadores 
do CIMMYT {Centro Internacional de Mejoramiento delMaizy Trigo) no México, a 
partir da recombinação de 40 famílias que foram as mais resistentes às cinco espécies 
de inseto avaliadas — Busseola fusca, D. grandiosella, D. saccharalis, O. nubilalis e S. 
frugiperda (Mihm etal., 1994). As progênies dessas variedades com múltipla resistência 
podem ser avançadas até Sfi, sempre testando a resistência em cada geração de 
autofecundação, para compor híbridos.

8. SELEÇÃO BASEADA EM MARCADORES PARA RESISTÊNCIA A 
INSETOS

Alguns genes de resistência a inseto se apresentam fortemente ligados a um 
caráter morfológico da planta que não interfere na expressão da resistência, de tal 
forma que ambos segregam juntos. As plantas selecionadas para esse caráter 
morfológico são resistentes ao inseto. Porém, segundo Panda & Khush (1995), 
estes marcadores morfológicos são raros, possuem efeitos deletérios no desempenho 
da planta e são, em sua maioria, dominantes. Como exemplo, pode ser citado a 
coloração do estilo-estigma do milho. Os estilo-estigmas claros (amarelos, 
esverdeados) conferem maior resistência à oviposição de H. zea do que os escuros 
(vermelhos, róseos ou marrons). A coloração mais clara dessa estrutura implica em 
um pH maior (Ferreira, 1974; Byrne et al., 1989). Nessa situação, o caráter 
resistência é o pH do estilo-estigma, o qual pode ser selecionado pela cor nas 
populações de milho.

Os marcadores moleculares, tais como isoenzimas e RFLPs {Restriction 
Fragment Length Polymorphism), também podem ser utilizados para discriminar genes 
de importância para resistência a insetos. Se os genes para resistência a insetos puderem 
ser detectados por uma forte ligação com o marcador molecular, a eficiência da seleção 
será maior, reduzindo o tempo para transferência desses genes de um material a 
outro. Desta forma, a presença ou ausência do marcador molecular associado indicaria 
em uma geração precoce, a presença ou ausência do gene desejado. A eficiência dessa 
técnica de seleção foi demonstrada em tomateiro. O gene Mi para resistência a 
Meloydogyne spp. está fortemente ligado a um alelo raro, Aps-1, no cromossomo 6 
(Rick & Fobes, 1974). Esse marcador é determinado por isoenzimas (ácido fosfatase). 
Muitos programas de melhoramento de tomateiro selecionam as progênies resistentes 
pela presença do alelo Aps-1, ao invés de testes para avaliação de resistência ao 
nematóide.

Quando a resistência a insetos é condicionada por genes quantitativos, é 
possível verificar ligações entre marcadores moleculares e os poligenes (QTL- 
Quantitative Traits Loci) do caráter resistência ao inseto em questão. Tal 
procedimento aumenta a eficiência da seleção na incorporação de resistência 
poligênica a insetos. Nienhuis et al. (1987) encontraram QTL para resistência a 
inseto através de marcadores RFLP em acessos do tomateiro selvagem Lycopersicon 
hirsutum.
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9. ENGENHARIA GENÉTICA APLICADA À RESISTÊNCIA DE 
PLANTAS A INSETOS

A transferência de genes exógenos para as plantas cultivadas pode ser 
considerado um dos avanços mais significativos dentro das ciências biológicas nos 
últimos anos (Panda & Khush, 1995). Até há pouco tempo, os pesquisadores só 
conseguiam utilizar os conjuntos gênicos primário e secundário de espécies cultivadas 
no melhoramento genético. Porém, os recentes avanços nas técnicas de cultura de 
tecidos e biologia molecular tornaram possíveis a introdução, nas plantas cultivadas, 
de genes provenientes de diversas fontes tais como bactérias, vírus, animais, e plantas 
de espécies diferentes. A expressão desses genes exógenos nas plantas transformadas 
ou transgênicas é tal que pode aumentar funções já existentes ou criar novas 
características. Estas novas técnicas podem ser utilizadas para criar cultivos transgênicos 
com novos genes para resistência a insetos. No melhoramento genético clássico, grande 
parte do genoma é transferido por hibridização. As técnicas de engenharia genética 
permitem que genes simples (isolados) sejam introduzidos nas variedades.

Desde o primeiro relato de plantas transgênicas de tabaco para expressão de 
proteínas (Herrera-Estrella et al., 1984; Horsch et al., 1985), muitas outras foram 
produzidas em dezenas de espécies vegetais (Uchimiya etal., 1989; Hiatt, 1993).

Os genes para resistência a insetos mais conhecidos e estudados até o momento 
são aqueles que expressam as proteínas da bactéria Bacillus thuringiensis (Bt); os inibidores 
de proteinase , os inibidores de alfa-amilase e as lectinas (Hilder & Boulter, 1999).

Segundo Panda & Khush (1995), B. thuringiensis produz várias proteínas 
inseticidas, porém as mais eficientes são as proteínas cristais. O cristal é o responsável 
pela ação inseticida da bactéria e é composto por uma ou mais proteínas (proteínas 
Bt), que inativam as células do intestino. As proteínas cristais são dissolvidas no suco 
gástrico no lúmen do intestino e pela ação das proteases intestinais do inseto, são 
transformadas em partículas tóxicas. As células do epitélio do intestino, em contato 
com essas partículas incham e eventualmente estouram, causando a morte do inseto. 
Os genes que codificam para as proteínas cristais têm sido isolados e introduzidos 
nas plantas cultivadas através de técnicas de transformação de plantas. Na cultura do 
milho, os genes Bt são introduzidos no genoma da planta utilizando-se as técnicas de 
biobalística e protoplastos (Sagers etal., 1997). No método da biobalística, partículas 
microscópicas de tungstênio recobertas com o DNA exógeno (Bt) são propelidas 
através das paredes celulares para o citoplasma e núcleo das células a serem 
transformadas. Pelo método de protoplastos, as paredes celulares são removidas, 
deixando a membrana celular permeável ao DNA exógeno. O movimento do DNA 
exógeno através da membrana celular pode ser facilitado tanto pela aplicação de 
correntes elétricas (eletroporação) como pela adição de PEG (polietilenoglicol). O 
DNA exógeno em solução ao redor da célula ultrapassa a membrana e é incorporado 
ao núcleo da célula. Segundo Sagers et al. (1997), em ambos os métodos, 
aproximadamente 120 a 210 dias após a transformação, são colhidas as primeiras 
sementes da planta de milho transformada. Avaliando os materiais transformados 
para resistência, foi constatado que os mesmos mataram rapidamente as lagartas de 
O. nubilalis infestadas artificialmente na planta. Estruch et al. (1997) analisaram a 
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expressão do gene CrylA(b) de B. thuringiensis introduzidos por biobalística em 
embriões imaturos de linhagens elite de milho, constatando que as plantas 
transformadas não foram danificadas por O. nubilalis, mesmo em simulações severas 
de ataque. Perlak et al. (1990) introduziram os genes CryA(b) e CryA(c) em plantas 
de algodão e constataram que as plantas transformadas apresentaram um alto nível 
de resistência às larvas de H. zea. O gene Bt foi transferido para as progênies e o caráter 
resistência segregou como um gene simples, dominante. Esse tipo de ação gênica dominante 
também foi observado por Estruch etal. (1997) em milho. Isso facilitaria a introdução do 
caráter resistência a partir de linhagens homozigóticas para esse caráter.

As técnicas da engenharia molecular permitiram determinar a seqüência de 
nucleotídeos do gene Bt. Tal conhecimento torna possível a síntese do mesmo em 
laboratório. Koziel et al. (1993) introduziram um gene Bt sintético em plantas de 
milho, as quais apresentaram alto nível de resistência a O. nubilalis.

Já foram identificadas mais de uma dezena de proteínas cristais — CryA(a) até 
CrylVD - as quais são efetivas contra o ataque de diferentes espécies de insetos 
pertencentes às ordens Lepidoptera, Coleoptera e Diptera. Não foi relatado nenhum 
gene Bt efetivo contra insetos em homópteros (Panda & Khush, 1995), também 
considerado um grupo de grande importância agrícola.

Os inibidores de protease, um outro fator de resistência a insetos manipulado 
através de engenharia genética, são polipeptídeos que participam do sistema de defesa 
natural das plantas contra a ação de insetos, interferindo no processo digestivo. Os 
inibidores de protease da planta combinam-se com as enzimas digestivas do inseto 
de modo estequiométrico, que consiste na inativação de uma molécula de protease 
do inseto por uma molécula do inibidor. O complexo formado é análogo ao modelo 
enzima-substrato em estrutura, com a diferença de ser um complexo estável, não se 
dissociando, porque a ligação do inibidor é muito forte. Os inibidores ocorrem 
naturalmente nos tecidos de reserva de uma grande variedade de plantas tais como 
fumo, batata, tomate, soja etc. (Johnson etal., 1989) e os genes responsáveis por este 
caráter podem conferir resistência a insetos.

O primeiro caso de sucesso no uso de um inibidor de protease para controle 
de pragas refere-se ao inibidor de tripsina (CpTi), isolado de plantas de caupi e 
transferidos para plantas de tabaco (Hilder et al., 1987). Este inibidor proporciona 
proteção contra vários insetos pertencentes às ordens Lepidoptera, Orthoptera e 
Coleoptera (Gatehouse et al., 1992), alterando o desenvolvimento e reduzindo a 
sobrevivência dos mesmos (Panda & Khush, 1995). Johnson et al. (1989) avaliaram 
a expressão dos inibidores dos tipos I e II do tomate e inibidores do tipo II de batata 
em plantas transgênicas de tabaco. Os inibidores do tipo II, potentes inibidores de 
tripsina e quimiotripsina, reduziram drasticamente o desenvolvimento larval de 
Manduca sexta. Inibidores de protease do tipo cisteína (orizacistatina) foram isolados 
de sementes de arroz e fornecidos em dieta artificial para os besouros S. oryzae e 
Tribolium castaneum. Em ambas as pragas, houve forte inibição das proteases no 
intestino dos insetos (Panda & Khush, 1995). Outros inibidores de protease de outras 
espécies de plantas como o inibidor de tripsina do feijão-mungo e o inibidor dos 
tipos I e II da batata, estão sendo pesquisados para serem empregados contra as 
enzimas digestivas das pragas do arroz (Chi, 1990). Mais recentemente, têm sido 
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estudados intensamente os inibidores de tripsina da soja, os quais anulam a atividade 
tríptica de proteases intestinais de S. frugiperda.

Os inibidores de alfa-amilase também atuam no metabolismo de digestão de 
alguns insetos, inibindo, nesse caso, a digestão de carboidratos. Os inibidores de alfa- 
amilase mais estudados são os provenientes do feijoeiro comum e do trigo (Hilder & 
Boulter, 1999). Os inibidores do feijoeiro quando expressados em sementes de ervilha 
aumentaram a resistência desse material a Callosobruchus maculatus e C. chinensis, duas 
importantes pragas de grãos dessa cultura (Shade etal., 1994). Experimentos preliminares 
com os inibidores provenientes do trigo, com expressão em tabaco transgênico 
aumentaram a mortalidade de lagartas de 30% a 40% (Hilder & Boulter, 1999).

As lectinas constituem um heterogêneo grupo de proteínas presentes em 
sementes de diversas espécies vegetais e que se ligam a açúcares, desempenhando 
importante ação de proteção contra ataque de insetos. A primeira demonstração do 
uso dessas proteínas para resistência a insetos ocorreu com uma lectina oriunda da 
ervilha (P-lec) e introduzida em plantas de tabaco, as quais se tornaram resistentes a 
Heliothis virescens (Boulter et al., 1990). A maior atividade inseticida desses tipos de 
proteínas é encontrada nas lectinas do feijoeiro comum e do germe de trigo que se 
ligam à quitina (Hilder & Boulter, 1999).

Mais recentemente, outros genes alternativos vêm sendo estudados podendo- 
se citar, como exemplos, aqueles que expressam outros grupos de proteínas tóxicas 
ou enzimas provenientes de microrganismos e peptídeos isolados de aranhas e 
escorpiões, que também podem ser utilizados como fator de resistência à pragas 
(Hilder & Boulter, 1999).

IO. EXPERIMENTAÇÃO EM RESISTÊNCIA DE PLANTAS EM 
CAMPO

No item em que foram abordados os parâmetros e técnicas para avaliação da 
resistência varietal a inseto foram discutidos os tipos de experimentos utilizados em 
condições de laboratório e casa de vegetação. Quando os experimentos visando à 
obtenção de resistência varietal são realizados em condições de campo, entretanto, 
outros aspectos também devem ser considerados, envolvendo principalmente o 
delineamento experimental e a disponibilidade de insetos em densidade adequada.

Muitos fatores influenciam a escolha do delineamento experimental mais 
apropriado para utilização em ensaios de seleção e melhoramento para resistência a 
insetos. Entre os principais, podem ser citados: a) quantidade de germoplasma a ser 
selecionado; b) quantidade de sementes disponíveis; c) número de insetos disponíveis 
para infestação artificial; d) tamanho da área experimental; e) tipo de germoplasma a 
ser selecionado (grau de melhoramento); f) eficiência do manejo no método de seleção 
(mão-de-obra e infra-estrutura disponível); g) método de melhoramento a ser utilizado; 
h) precisão experimental a ser utilizada. Na escolha do delineamento, devem ser 
considerados esses fatores, levando-se em conta ainda o objetivo final e o que é prático 
e possível.

Em viveiros de seleção, por exemplo, geralmente o número de materiais é 
elevado e o número de repetições, quando são utilizadas, é pequeno. O objetivo 
nesse caso, é identificar fontes potenciais de resistência.
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TABELA 7. Plantas transgênicas com genes exógenos para resistência a insetos.

Cultura Gene1 Inseto Referência

Algodão Bt Helicoverpa zea, Trichoplusia 
ni e Spodoptera extgua

Perlak et al. (1990)

Arroz Bt Chilo suppressalis e
Cnaphalocrosis medinalis

Fujimoto et al. (1993)

Batata Bt Phthorimaea operculella Peferoen et al. (1990)
P-lec Macrosiphum eurpborbiae Gatehouse et al. (1995)

Batata-doce CpTi Euscepes postfasciatus Golmirizaie et al., (1997)
Ervilha aAl-Pv Callosobruchus maculatus e C. 

cbinensis
Shade et al. (1994)

Milho Bt Ostrinia nubilalis Koziel et al. (1993)

Tabaco Bt Manduca sexta Vaeck et al. (1987); 
Barton et al. (1987);
Warren et al. (1992)

CpTi Heliothis virescens Hilder et al. (1987); 
Barfoot & Connett (1989)

M. sexta Gatehouse et al. (1992)
aAl-Pv Tenebrio molitor Altabella & Chrispeels (1990)
P-lec H. virescens Boulter et al. (1990)

Tomate Bt M. Sexta H. zea e Keiferia Fischhoff et al. (1987);
lycopersicella Delannay et al.(\W-))

Delannay et al. (1989)
1 Br = Bacillus thuringiensir, aAl-Pv = Inibidor de alfã-amilase (feijão); CpTi = Inibidor de tripsina (caupi); P-lec = lecrina (ervilha)

Normalmente, a maioria do germoplasma é exótico ao local do experimento 
e portanto, pouco se sabe sobre sua adaptação geral. Por esta razão, os lotes iniciais de 
seleção são plantados sem repetições, para uma simples observação do potencial de 
resistência e para adquirir informações dos caracteres agronômicos e adaptação. Após 
essa avaliação inicial, testemunhas resistentes e suscetíveis de adaptação apropriada 
são incluídas nos lotes de seleção, plantadas em intervalos regulares para comparação. 
Todo acesso promissor é então reavaliado em experimentos comparativos com muitas 
repetições e os materiais selecionados podem ser incluídos no programa de 
melhoramento para resistência. Nesses experimentos iniciais, os materiais são 
geralmente plantados em esquemas duplicados sem casualização. Como o número 
de acessos é grande, a casualização torna o processo de seleção muito complexo e 
contribui para erros (Mihm, 1987). As parcelas duplicadas aumentam a precisão da 
coleta de dados e permitem a multiplicação dos materiais selecionados.

Um fator importante na seleção inicial de materiais é o conhecimento de seu 
grau de melhoramento {breeding status) e sua inerente variabilidade. Acessos de 
polinização livre ou de população bulk de bancos de germoplasma são geralmente 
muito heterogêneos e requerem muito mais plantas e repetições infestadas 
artificialmente do que acessos de linhagens homozigóticas.

Uma vez que os materiais são experimentalmente identificados como 
portadores de resistência, estes são plantados em experimentos de verificação com 
repetições adequadas, utilizando delineamentos apropriados com casualização. Nesses 
experimentos também são avaliados caracteres agronômicos, portanto o delineamento 
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experimental para estudos de resistência é o mesmo recomendado para experimentos 
padrões de produção. Os materiais superiores são então promovidos a fontes de 
resistência e podem ser utilizados no desenvolvimento de variedades, sintéticos ou 
híbridos resistentes. A parcela experimental deve ser constituída de quatro a oito 
linhas/parcela (incluindo bordaduras apropriadas), permitindo avaliar o desempenho 
do material sob infestação artificial (uma linha), sob proteção de defensivos químicos 
ou sob infestação natural, ou ainda na ausência de ataque (uma linha). Tal 
procedimento permite coletar dados da produção per se, sob o ataque pesado da 
praga e na ausência da mesma.

Nem todos que trabalham com resistência de plantas concordam com o uso 
de inseticidas nos lotes de seleção. Contudo, em alguns ensaios são utilizadas sementes 
tratadas, ou são realizadas aplicações criteriosas de inseticidas para proteger as plantas 
de uma miscelânea de pragas da fase inicial da cultura, as quais não fazem parte do 
estudo. Tal procedimento ajuda a prevenir também o ataque de insetos vetores de 
doenças. Predadores e parasitóides também são indesejáveis em experimentos de 
resistência por reduzir a população da praga de interesse.

A criação massal de insetos em laboratório é apontada por muitos autores 
como um fator básico para o planejamento e desenvolvimento de um programa de 
melhoramento visando resistência de plantas a insetos. Antes que técnicas eficientes 
para a criação artificial de pragas em larga escala fossem desenvolvidas, melhoristas e 
entomologistas ficavam restritos à infestação natural nos trabalhos de seleção. Segundo 
Mihm (1987), em relação aos lepidópteros que atacam o milho, a utilização de 
infestações naturais em ensaios de avaliação ou seleção, resulta em nenhum ganho, 
sucesso esporádico ou ganhos demorados insuficientes. As principais razões para isso 
são o fato de as populações naturais dos insetos estarem mais sujeitas às condições 
ambientais incontroláveis, o que as torna geralmente imprevisíveis e desuniformes 
em relação ao tempo, nível ou distribuição da infestação e porque o campo de milho 
é um ecossistema complexo, onde ocorrem outras pragas, além daquela de interesse, 
dificultando o esquema de avaliação e seleção para a resistência.

Estes problemas foram, em parte, superados pelo desenvolvimento de técnicas 
de criação massal de pragas em dietas artificiais, em um número consistente e adequado 
aos objetivos do melhoramento.

De acordo com Mihm (1987), para se obter germoplasma resistente a insetos, 
em condições de campo, são necessárias infestações uniformes, adequadas e 
significativas da praga nos testes de seleção. Portanto, além da criação artificial, há 
necessidade de se dispor de uma técnica adequada de transporte dos insetos do local 
de produção até as plantas, simulando um ataque natural.

Em experimentos de milho, as infestações artificiais de alguns lepidópteros 
inicialmente eram realizadas depositando massas de ovos dentro dos cartuchos ou 
nas folhas das plantas. Para a lagarta-do-cartucho, S. frugiperda, as infestações artificiais 
eram realizadas pela aplicação manual de larvas nas plantas através de um pincel 
(Mihm, 1987). Wiseman et al. (1974) desenvolveram um método mais eficiente 
para infestação artificial utilizando massas de ovos em suspensão numa solução de 
ágar, a 0,2%, que era aplicada às plantas em quantidades controladas através de 
seringas hipodérmicas ou frascos graduados. Contudo, apesar de eficientes, a lentidão 
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e a falta de praticidade destas técnicas limitavam os programas de melhoramento em 
larga escala. Mihm citado por Wiseman et al. (1980) desenvolveu um aplicador de 
lagartas denominado “bazuca” que viabilizou a realização de experimentos de seleção 
para resistência em milho em larga escala. Segundo o autor, o emprego da bazuca nas 
infestações artificiais é mais eficiente porque elimina muitas práticas laboriosas, é 
mais rápida, utiliza poucos insetos por planta e é mais efetiva do que outras técnicas 
por minimizar o escape nos campos de seleção (Mihm, 1987). Atualmente, a bazuca 
já é utilizada para infestação de mais de uma dezena de espécies de lepidópteros em 
experimentos com milho.

11. ESTRATÉCIAS PARA AUMENTAR A ESTABILIDADE DA 
RESISTÊNCIA

Conforme mencionado anteriormente os fatores de resistência da planta 
provocam uma pressão de seleção sobre os insetos, os quais, através de recombinação 
gênica ou mutação, tendem a se tornar aptos a neutralizar tais fatores, o que leva à 
quebra da resistência varietal com o surgimento de novos biótipos do inseto para os 
quais a planta resistente torna-se suscetível. A probabilidade da quebra da resistência 
é tanto maior quanto maior o grau de resistência já que o incremento deste aumenta 
a pressão de seleção sobre a população do inseto.

Algumas estratégias têm sido estabelecidas com o objetivo de tentar evitar a 
quebra da resistência. Durante a seleção da variedade resistente, a estratégia mais 
eficiente é tentar introduzir mais de um fator de resistência, se possível de natureza 
diversa (por exemplo, um fator químico e um morfológico), que condicionem, 
preferencialmente, mais de um tipo de resistência, o que aumentará a barreira a ser 
ultrapassada pelo inseto. A seleção de variedades resistentes com menor grau de pureza 
também dificultará o aparecimento de novos biótipos.

As estratégias que podem ser utilizadas durante o cultivo incluem: a) mistura 
de variedades com diferentes mecanismos de resistência; b) rotação de variedades 
resistentes em anos sucessivos; c) manutenção de uma parte da área cultivada com 
uma variedade suscetível (área de refúgio). Estas táticas reduzem a pressão de seleção 
sobre a população do inseto, reduzindo, conseqüentemente, a probabilidade de 
surgimento de novos biótipos.

Uma outra estratégia que pode ser recomendada é o emprego de variedades 
moderadamente resistentes associadas a outros métodos de controle, dentro de um 
sistema de manejo integrado de pragas. Assim, variedades com níveis moderados de 
resistência podem ser utilizadas com eficiência no controle de pragas quando 
incorporadas ao sistema de manejo envolvendo outras medidas como antecipação da 
época de plantio e colheita, manipulação de hospedeiros alternativos (plantas-iscas, 
por exemplo), emprego de armadilhas com substâncias atrativas, utilização de 
inseticidas seletivos, em subdosagens e/ou em aplicações mais espaçadas, liberação 
de parasitóides e predadores, destruição de insetos em restos de cultura etc. Além de 
contribuir decisivamente para a maior estabilidade da resistência varietal, um sistema 
desse tipo tem a vantagem de não eliminar totalmente a população da praga, o que 
permite a preservação dos seus inimigos naturais, contribuindo para a manutenção 
permanente da população da praga abaixo do nível de dano econômico.
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1. INTRODUÇÃO

Tolerância à toxidez de alumínio em plantas tem sido intensamente estudada 
não só por ser fator chave na adaptação a solos ácidos mas também como problema 
de pesquisa relevante em áreas como classificação e física de solos, nutrição mineral 
de plantas, bioquímica, fisiologia vegetal, genética e melhoramento e, mais 
recentemente, biologia molecular. Como será discutido ao longo deste capítulo, o 
Brasil foi pioneiro neste trabalho, iniciando um programa de seleção para tolerância 
à toxidez de alumínio em trigo, muito antes que fosse identificada uma relação de 
causa e efeito entre, sintomatologia observada em genótipos de trigo crescidos em 
solos de alta acidez e a alta saturação de alumínio existente nestes solos. Desde esta 
observação, feita no início do século XX, até o presente, muito se avançou no 
entendimento dos processos envolvidos na tolerância ao alumínio em plantas, como 
por exemplo a criação de técnicas de screening, o entendimento de mecanismos 
envolvidos na tolerância e também estudos de herança desta característica. 
Entretanto estes conhecimentos são ainda considerados bastante limitados, restando 
grande número de questões não respondidas. Recentemente, diversos trabalhos 
têm abordado aspectos da biologia molecular da tolerância ao alumínio em plantas. 
Por outro lado, informações na área de seleção ou genética e melhoramento de 
culturas visando tolerância ao alumínio/adaptação a solos ácidos são encontradas 
na literatura de forma fragmentada e pouco sistematizada.

O foco deste capítulo é voltado no sentido de revisar aspectos que 
influenciam a abordagem utilizada no melhoramento de plantas para tolerância ao 
alumínio/adaptação a solos ácidos. Não serão discutidos avanços da biologia molecular 
nesta área. Uma única exceção que faz-se imperativo mencionar é o trabalho de 
Fuentes et al. (1997). Estes autores superexpressaram o gene da citrato sintase em 
fumo e mamão (superexpressando a produção de ácido cítrico nestas plantas) e 
verificaram que as plantas transgênicas mostraram-se tolerantes ao alumínio e, 
posteriormente, observaram que as mesmas se desenvolveram melhor em solos 
deficientes em fósforo do que plantas não transgênicas. O uso das ferramentas da 
biologia molecular deve permitir grandes avanços nesta área, principalmente 
associando-se estes estudos com o acervo de conhecimentos existentes nas disciplinas 
tradicionais anteriormente mencionadas. Analisando o tema deste capítulo, deve-se 
ressaltar que, o melhoramento de plantas para tolerância ao alumínio, tem sido feito 
no contexto de adaptação de plantas a solos ácidos, existindo grande sobreposição 
entre estas duas abordagens. Em geral estudos de herança desta característica têm 
sido feitos em condições controladas (geralmente solução nutritiva), enquanto a 
determinação de variabilidade genética e a seleção têm sido realizadas em solo com 
alta saturação de alumínio, onde, além da toxidez de alumínio, diversos outros fatores 
de restrição ao desenvolvimento de plantas interferem no desempenho dos genótipos 
avaliados. Ao longo deste capítulo serão abordados tópicos que vão desde a química 
do alumínio nos solos, passando por mecanismos propostos para tolerância ao 
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alumínio em plantas, técnicas de screening disponíveis e genética da tolerância ao 
alumínio. A seção destinada ao melhoramento de plantas para tolerância ao alumínio 
abordará resultados de grande número de avaliações feitas em solo com alta saturação 
de alumínio onde, como já mencionado anteriormente, existe interferência de diversos 
outros fatores de solo e planta que também são responsáveis pela adaptação destes 
genótipos a solos ácidos.

2. TOXIDEZ DE ALUMÍNIO EM SOLOS ÁCIDOS E ADAPTAÇÃO 
DIFERENCIAL DAS CULTURAS A ESTE AMBIENTE

Em 1992, um estudo do National Research Council nos EUA , priorizando 
linhas de pesquisa mais importantes para um futuro sustentável da agricultura no 
mundo, colocou o desenvolvimento de cultivares adaptadas às condições específicas 
de solo como uma das quatro prioridades de pesquisa. Errf 2000, outro artigo do 
USDA classificou o estudo de plantas e fertilizantes com menor capacidade poluidora 
do meio ambiente e maior eficiência na produção de grãos, como o segundo grande 
desafio a ser vencido no século XXI, ficando apenas atrás da água potável (USA 
Geographic Survey, 2000).

Dentre os fatores que restringem o crescimento de plantas em solos ácidos, 
têm sido verificado que toxidez de Al é um dos mais limitantes (Evers & Huttl, 
1990; 1991). Além de ser um metal encontrado em grande quantidade no solo, a 
química do alumínio é bastante complexa. Sua especiação é afetada pelo pH, constante 
iônica, e a natureza e concentração de ligantes orgânicos e inorgânicos presentes na 
fase sólida do solo (Driscoll & Schecer, 1988; Ritchie, 1989). Em pH < 5 o alumínio 
está presente como Al(H2O)63t (Martin, 1988). Em pH acima de 5, uma série de 
espécies de hidróxidos de alumínio aparecem, resultando em precipitação do alumínio 
presente.

Para ser tóxico o alumínio deve estar em solução (Vlamis, 1953). Uma ou 
mais espécies de monômeros inorgânicos de alumínio são responsáveis pela toxidez 
de alumínio (Hue et al., 1986). Em relação à quantidade total de alumínio no solo, 
a concentração deste íon em solução em solos ácidos é geralmente baixa (<50 |1M - 
Bruce et al., 1989) e a força iônica da solução em solos ácidos é também baixa 
(geralmente < 5 mM - Edmeades et al., 1985). A atividade do monômero alumínio 
na solução do solo necessária para reduzir crescimento radicular varia de 4 a 15 |1M 
para diversas espécies de plantas (Adams & Lund, 1966; Wright et al., 1989).

Para uma mesma saturação de alumínio em diferentes solos, pode-se observar 
diferentes graus de restrição ao desenvolvimento das plantas, tornando difícil comparar 
resultados de ensaios obtidos em diferentes condições edáficas.

Além da toxidez de alumínio, vários são os fatores que causam redução de 
produção em plantas cultivadas em solos ácidos: a) baixo crescimento de raízes e 
redução da capacidade funcional das mesmas devido aos níveis fitotóxicos de Al, Mn 
e H; b) deficiência de nutrientes essenciais tais como N, Ca, Mg, P, Mo e Fe; c) 
redução na capacidade de absorção de água devido à restrição ao desenvolvimento 
do sistema radicular (toxidez de Al e deficiências em geral); d) redução na aquisição 
de nutrientes e no fluxo de entrada dos mesmos na raiz e no transporte das raízes 
para a parte aérea.
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Quando as condições locais do solo não são aquelas ideais para o crescimento 
de determinada planta, existem duas opções básicas para se abordar o problema: 
alterar o solo ou alterar a planta. Freqüentemente existe um contínuo de soluções 
intermediárias entre estas duas opções, onde se combinam diferentes níveis de correção 
do solo com diferentes níveis de adaptação da planta ao solo em questão.

O meio mais comum e mais eficiente de reduzir a saturação de alumínio 
e, ainda, de corrigir a acidez dos solos tem sido a aplicação de calcário. Para ser 
efetivo o calcário deve ser misturado ao volume de solo que se deseja corrigir, 
restringindo o poder corretivo do mesmo à camada superficial do solo, devido à 
dificuldade de incorporação do calcário na camada subsuperficial, abaixo de 20- 
30 cm. Este fato faz com que uma combinação de níveis mínimos de correção do 
ambiente com o uso de genótipos adaptados à acidez e eficientes no uso de 
nutrientes seja o objetivo a ser atingido para uma agricultura sustentável em 
solos ácidos.

Os principais efeitos do uso de calcário no solo são: a) reduzir a toxidez de Al 
e Mn; b) aumentar a disponibilidade de P, Ca e Mg; c) aumentar a CTC; d) aumentar 
a fixação de N, estimular a nitrificação e diminuir a disponibilidade de Mn, Zn, B, 
Fe e Cu; e) melhorar a estrutura do solo; f) aumentar o número de opções de culturas 
a serem cultivadas na área; g) em geral, calagem tem um enorme efeito benéfico na 
capacidade de um solo ácido em suprir nutrientes essenciais e na capacidade das 
plantas em absorver água e nutrientes devido a um melhor desenvolvimento do sistema 
radicular. Por exemplo, o efeito da saturação de alumínio em um Latossolo sobre a 
massa de raiz de soja, medida em um volume de 1.453 cm3 de solo é descrito por 
Arya e colaboradores, citados por Buol (1994). A massa de raiz de soja neste volume 
de solo foi de 1 lg, 7g, 3,5g e 1,5g para saturações de alumínio de 10%, 40%, 50% 
e 60%, respectivamente.

O conceito de criar genótipos adaptados às condições adversas do solo, como 
por exemplo toxidez de alumínio vem sendo relatado na literatura a cerca de quatro 
décadas (Foy et al., 1964). A integração desta abordagem com um conceito mais 
amplo de manejo de nutrientes em geral também tem sido objeto de estudo (Sanchez 
& Salinas, 1981).

Existe grande variabilidade entre plantas cultivadas quanto ao seu grau de 
tolerância à toxidez de alumínio (Tabela 1). No grupo das extremamente tolerantes 
incluem-se mandioca, braquiária e caupi e no extremo de suscetibilidade estão cenoura, 
espinafre, algodão e feijão de cor.

O Brasil foi o país pioneiro em melhoramento de plantas para adaptação a 
solos ácidos (principalmente toxidez de alumínio e manganês), e hoje existem 
programas ativos de melhoramento para estas condições em diversas culturas no 
Brasil e em países como EUA, Canadá, Austrália, Nova Zelândia, Colômbia, 
México, Polônia, Rússia e diversos países da África. As culturas que têm recebido 
maior atenção neste tópico até o momento são trigo, milho, sorgo e arroz, mas 
também têm sido feitos trabalhos em soja, alfafa, trevo branco e várias forrageiras 
(Foy, 1997).

No Brasil, a seleção de genótipos de trigo adaptados a solos ácidos iniciou- 
se em 1914, muito antes da existência de qualquer base teórica sobre os processos 
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que ocorrem na relação solo x planta em condições de acidez do solo (Borlaug & 
Doswell, 1997). O país possui grandes formações ecofisiográficas em solos com 
alta frequência de toxidez de alumínio, como por exemplo: a região dos Cerrados; 
a área de Latossolos Amarelos presentes nas chamadas terras altas da região 
Amazônica e nos tabuleiros costeiros da orla litorânea do país e ainda os planaltos 
subtropicais que vão do sul do Paraná ao norte do Rio Grande do Sul. Este fato faz 
com que, estudos em adaptação de plantas a tolerância ao alumínio tenham sido 
historicamente uma importante linha da pesquisa agrícola no país. O esforço 
conjunto de várias instituições públicas e privadas de pesquisa tanto na área de 
manejo e fertilidade de solos, quanto na área de melhoramento de plantas para 
adaptação a solos ácidos, foi responsável por exemplo, com que de 1970 a 1999, a 
área cultivada na região dos cerrados mais que dobrasse, com a produtividade média 
crescendo 60% e a produção de grãos passando de 6 para mais de 27 milhões de 
toneladas grãos/ano. A produção de soja nestas áreas tornou-se competitiva com 
os EUA, a área com pastagem melhorada cresceu de quase 0 para 35 milhões de ha 
e a área de silvicultura aumentou também de quase 0 para 3 milhões de ha. Nas 
últimas três décadas, 15 milhões de ha de cerrado no Brasil passaram a ser utilizados 
para produção agrícola, produzindo 30% da safra do país de arroz, milho e soja, 
20% do café e 15% do feijão. Outros 35 milhões de ha de pastagens melhoradas 
implantados na região dos cerrados suportam um rebanho de 53 milhões de cabeça 
de gado, produzindo 40% da carne e 12% do leite do país.

A seguir é feita uma abordagem dos mecanismos propostos para explicar a 
tolerância à toxidez de alumínio em plantas.

TABELA 1. Tolerância ao alumínio em várias culturas, a partir de referências de diversos autores.

Extremamente 
Alta

Muito Alta Alta Média Baixa Muito Baixa

Andropogon 
gayanud

Arroz1,5'8 Centeio8 Batata-doce10
Cebola1

Cenoura1

Brachiaria Café4 Aveia1 Milho2,4,5
Cevada1

Espinafre1
decubend Amendoim10

Mandioca3 Batata8 Aegilopis Repolho1
Beterraba1

Aipo1
uniarista? Trigo1

Stylosanthes Cajanus cajd Milheto1
Abóbora1

Algodão6
capitata1 Ervilha1

Capim Jaraguá Pueraria Berinjela1
Sorgo1,4,7

Feijão de cor7
(Hyparrenia rufa)1 phaseoloides" Soja1

Caupi (Vigna Seringueira16 Paspalum'’’
Nabo1

Alfafa14
unguiculata)* Capim Elefante4

Stylosanthes Dendê16 Trifolium
Feijão Preto4

guianensif subterraneum''

Amendoim8 Lotus penduculatus Centrosema11

Leucena12

1-Tanaka & Hayakawa (1975); 2 - Spain (1979); 3 - Howeler (1985); 4 -Sanchez (1976); 5 - Salina & Sanches (1977); 6 - Kamprath 
(1970); 7 - Gourlcy (1987); 8 - Little (1988); 9 - Miller««/. (1997); 10 - Howeler (1991); 11 - Ziegler etal. (1995); 12 - Kerridge et 
al. (1991); 13 - Kurniatun ««L (1995); 14 - Wheeler & Dodd (1995); 15 - Mackay (1991); 16 - Yost (1996).
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3. MECANISMOS DE TOLERÂNCIAÀTOXIDEZ DE ALUMÍNIO

As plantas respondem a toxidez mineral e a deficiências minerais tanto com 
mudanças morfológicas quanto fisiológicas e bioquímicas. Breckle (1991) observou 
que o crescimento e iniciação de raízes laterais secundárias e terciárias é estimulado 
por metais pesados como o alumínio, enquanto a raiz principal e as raízes secundárias 
primárias (raízes seminal e basal) têm seu crescimento suprimido. As raízes geralmente 
respondem a toxidez minerais tornando-se mais grossas e reduzindo sua taxa de 
crescimento (Kafkafi, 1991).

O primeiro sintoma de toxidez de alumínio é a inibição da elongação da raiz 
(Kochian, 1995). Este autor menciona a dificuldade em separar-se respostas primárias 
ou iniciais relacionadas à inibição do crescimento de raízes das respostas secundárias 
que surgem como resultado do dano no sistema radicular (por exemplo, inibição da 
absorção de água e nutrientes). Dados experimentais indicam que o ápice radicular é 
o sítio primário de indução da inibição do crescimento causada pelo Al. O ápice 
radicular acumula mais Al e sofre maior dano físico que os tecidos maduros da raiz 
(Ryan et al., 1995). Apenas uma porção de 2 a 3 mm do ápice radicular de raízes de 
milho necessitou ser exposta ao Al para que o crescimento radicular fosse inibido 
(Ryan et al., 1993), sendo que quando o Al foi seletivamente aplicado na zona de 
elongação ou em todo o sistema radicular, exceto o ápice, o crescimento não foi 
afetado.

Mecanismos de toxidez são uma sequência de disrupções metabólicas que 
inibem o crescimento, desenvolvimento e sobrevivência das plantas. Mecanismos de 
tolerância por sua vez, reduzem o impacto ou a iniciação dos mecanismos de toxidez 
(Munns & Scott, 1987). Tolerância seria então uma característica específica que 
confere vantagem a uma cultivar na presença do estresse. Tolerância pode operar em 
diferentes níveis: ao nível celular, ao nível de tecido, ao nível da planta como um 
todo ou ao nível da interação da planta com o solo. Diversos mecanismos podem 
operar em uma planta e os mesmos podem ter distintos controles gênicos. Plantas 
colhidas em área sob estresse no campo devem integrar diversos mecanismos de 
tolerância, sendo que alguns mecanismos podem atuar especificamente naquele tipo 
de solo/clima e em função das condições agrícolas locais.

Várias hipóteses têm sido formuladas para explicar os mecanismos pelos quais 
as plantas toleram o alumínio. Entretanto, os mecanismos fisiológicos exatos ainda 
não estão totalmente esclarecidos, provavelmente devido à variedade de efeitos 
provocados pela toxidez deste elemento (Kochian, 1995). A tolerância pode ser 
diferente nos níveis inter e intra-específicos, sendo controlada por diferentes genes, 
os quais agem através de rotas bioquímicas diferentes.

Os mecanismos de tolerância ao Al propostos na literatura podem ser 
classificados em mecanismos de exclusão e mecanismos de tolerância interna (Taylor, 
1995; Kochian, 1995). A principal diferença entre esses dois mecanismos é o sítio de 
detoxificação de Al: simplasto (interno) ou apoplasto (exclusão). Os mecanismos de 
exclusão previnem o Al de atravessar a membrana plasmática e penetrar no simplasto. 
Os mecanismos de tolerância interna imobilizam, compartimentalizam ou detoxificam 
o Al que penetrou no simplasto (Zheng et al., 1998). Os mecanismos de exclusão 
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propostos incluem ligação do Al na parede das células, modificação do pH da rizosfera, 
exsudação pelas raízes de compostos que formam quelatos com o Al, dentre outros.

Certas plantas absorvem preferencialmente nitrato em relação a amônio, 
liberando íons OH, o que resulta num pH de rizosfera mais alto, o que, por sua vez, 
reduz a concentração de alumínio na superfície da raiz.

Plantas variam quanto a capacidade de troca de cátions (CTC) da raiz. Aquelas 
com alta CTC de raiz devem absorver quantidades maiores de alumínio e serem 
então mais suscetíveis ao mesmo. Entretanto, plantas tolerantes ao alumínio devido 
a uma baixa CTC de raízes, deverão também ter mais baixa capacidade de absorção 
de outros nutrientes, podendo levar a uma baixa capacidade de resposta à melhoria 
do ambiente.

Estudos têm sugerido que os ácidos orgânicos atuam tanto na exclusão, via 
quelação do Al no apoplasto e na rizosfera (Miyasaka et al., 1991; Delhaize et al., 
1993a,b) quanto na detoxificação do Al do simplasto, onde ácidos orgânicos como 
citrato e malato podem quelar Al e reduzir e/ou prevenir o seu efeito tóxico ao nível 
celular (Suhayda & Haug, 1986). A exsudação de ácidos orgânicos quelando Al no 
apoplasto ou rizosfera tem sido reportada em genótipos tolerantes de feijão (cítrico — 
Miyasaka et al., 1991), trigo (málico e succínico - Delhaize et al., 1993a,b; Ryan et 
al., 1995; Pellet et al., 1996), milho (cítrico e málico - Pellet et al., 1995; Jorge & 
Arruda, 1997), trevo branco (málico e cítrico - Gerke etal., 1994), Arabidopsis thaliana 
(cítrico e málico — Degenhardt et al., 1998) e Fagopyrum esculentum (oxálico - Shao 
et al., 1998), dentre outras. Segundo Jorge & Arruda (1997) na presença de Al, 
genótipos de milho resistentes exsudaram mais citrato e malato que os genótipos 
sensíveis, sendo que o nível de exsudação de citrato foi de 2 a 4 vezes maior do que o 
observado para malato. Esses autores também verificaram que o P não induziu 
exsudação de ácidos orgânicos, sugerindo processo específico de indução por Al. 
Resultados preliminares obtidos por Alves e colaboradores (Comunicação pessoal) 
indicam que o alumínio induziu a exsudação de malato por raízes da linhagem de 
milho Cateto A1237/67, tolerante ao alumínio. Entretanto, trabalhos realizados por 
Parker & Peddler (1998) e por Campbell (1999) com trigo e alfafa sugerem que a 
exsudação de ácidos orgânicos não é o único mecanismo envolvido na tolerância ao 
alumínio e que a criação de um modelo multifacetado é necessário.

Em relação ao conteúdo interno de ácidos orgânicos em raízes de milho, tem 
sido verificado que a exposição ao Al aumenta o conteúdo de ácidos orgânicos das 
raízes em cultivares resistentes e sensíveis ao Al, não resultando, entretanto, em 
tolerância diferencial (Pellet et al., 1995; Pintro et al., 1997).

Mutantes de Arabidopsis thaliana resistentes ao Al, apresentaram menores 
níveis de Al nos ápices das raízes do que os genótipos selvagens. Verificou-se que os 
mutantes cuja resistência estava ligada ao cromossomo 1 (mutantes Al-R-108, Al-R 
128, Al-R 131 e Al-R 139) liberavam grandes quantidades de citrato ou malato 
quando comparados com os selvagens. Entretanto, quando a resistência estava ligada 
ao cromossomo 4 (mutante Al-R 104), não ocorria aumento na exsudação de ácidos 
orgânicos, mas alcalinização da rizosfera (Degenhardt etal., 1998; Larsen etal., 1998).

Um efeito ainda pouco estudado da toxidez de alumínio é sua ação induzindo 
um aumento na freqüência de anormalidades cromossômicas. Dois genótipos de 
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trigo tolerantes ao alumínio (PAT 7392 e CNT 10) foram estudados em vasos 
contendo solo com 4 níveis de acidez (Zanella etal., 1991). Foi verificado um aumento 
da frequência de diversas aberrações cromossômicas com o aumento da saturação de 
alumínio no solo. Os autores mencionam que baixo pH e alta saturação de alumínio 
podem ser, pelo menos parcialmente, responsáveis pelas altas taxas de anormalidades 
cromossômicas observadas em trigo cultivado em áreas de solo ácido no sul do país.

4. TOXIDEZ DE ALUMÍNIO X EFICIÊNCIA NA UTILIZAÇÃO DE 
NUTRIENTES

A resposta a redução da toxidez de alumínio em solo sob diferentes níveis de 
correção tem sido freqüentemente confundida com alteração de outras propriedades 
do solo que também mudam com o aumento do pH do mesmo. Haynes (1982) 
menciona que diversos estudos atribuindo resposta de plantas (incremento de 
produção) causado pela redução dos níveis de toxidez de alumínio no solo, na realidade 
são parcialmente causadas pelo aumento da disponibilidade de P e N que ocorrem 
com o aumento de pH em solos ácidos. Outro fator de confundimento entre resposta 
a correção de solo com redução na toxidez de alumínio é mencionado por Bruce et 
al. (1988). Os autores analisaram separadamente o efeito de correção da toxidez de 
alumínio no solo com o aumento dos níveis de Ca no mesmo e concluíram que para 
alguns solos a deficiência de Ca é tão ou mais importante que toxidez de alumínio.

Novais etal. (1985) demonstraram que em milho, fornecimento de P a apenas 
uma parte do sistema radicular reduz o crescimento da parte aérea da planta, apesar 
de não afetar o crescimento radicular ou a concentração de P na raiz. Este mesmo 
experimento feito com soja (Machado et al., 1983) encontrou resultados opostos aos 
observados para milho, onde o melhor tratamento foi o P colocado de forma 
concentrada em apenas uma parte do sistema radicular. Novais et al. (1999) 
mencionaram que esta seria uma das razões para explicar porque a soja adapta-se 
melhor do que o milho em áreas de solos ácidos recém-abertas de cerrado (primeiro 
ano após correção do solo). A razão seria que o milho exigiria uma melhor 
redistribuição do P no perfil do solo para atingir melhores produções, e isto só ocorreria 
após alguns anos de cultivo de soja utilizando fertilizantes fosfatados.

Existem evidências de que níveis de molibdênio podem ter grande efeito em 
estudos de identificação de genótipos de soja tolerantes ao alumínio e ainda vários 
estudos indicam que os sintomas de toxidez de alumínio nesta cultura são 
extremamente semelhantes aos observados para deficiência de molibdênio (Miranda 
etal., 1988; Garland & Carter, 1990; Foy etal., 1992).

5. TOXIDEZ DE ALUMÍNIO X FLORA MICROBIANA DO SOLO

Dentre as várias alternativas para reduzir o problema de uso agrícola de solos 
ácidos com alta saturação de alumínio está a seleção de genótipos de plantas que 
levem a uma maior associação das mesmas com microrganismos adaptados às 
condições de acidez do solo. O maior exemplo de associação benéfica planta x 
microrganismo está no conjunto soja x rhizobium, que levou o Brasil a se tornar a 
única nação do mundo tropical onde praticamente não se utiliza fertilizante 
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nitrogenado em quase 10 milhões de ha. Outro exemplo desta associação é aquela 
entre cana-de-açúcar e microrganismos diazotróficos endofíticos, capazes de suprir o 
N necessário a esta cultura. Estudos de efeito do alumínio em bactérias têm sido 
conduzidos em placas com ágar ou meio de cultura, os quais contêm diversos 
componentes que podem levar a uma complexação do Al e redução em sua toxicidade 
(Flis et al., 1993). Estudos têm mostrado que tolerância à acidez em bactérias 
noduladoras, não necessariamente confere tolerância ao alumínio (Rail, 1991; 
Thornton & Davey, 1983).

Aumento na disponibilidade de P para as plantas causado por micorrizas tem 
sido demonstrado (Raju et al., 1990; Jasper & Davy, 1993). Disponibilidade de P e 
crescimento de massa seca para sorgo, milho e mandioca crescidos em solo ácido 
com toxidez de alumínio, após inoculação de micorriza têm sido 4 a 12 vezes superior 
que aquele verificado ern solo ácido previamente esterilizado (Keltjens, 1997). O 
número de espécies de fungos micorrízicos arbusculares (AMF) encontrados em áreas 
de café no sudeste do Brasil foi altamente influenciado pela toxidez de alumínio. Em 
solos com menos de 1,2 cmol Al/kg, foram encontradas 30 espécies de micorriza, 
enquanto em solos com valores mais altos de alumínio apenas 3 espécies foram 
encontradas (Fernandes & Siqueira, 1989). Os autores reportam que em solos com 
pH menor que 5,5 a toxidez de Al é o fator que mais inibe o desenvolvimento de 
micorrizas. O efeito do Al seria atuar como um fator fungistático para espécies de 
micorrizas sensíveis à acidez (Siqueira et al., 1984).

6. AVALIAÇÃO DA TOLERÂNCIA ÀTOXIDEZ DE ALUMÍNIO

A etapa inicial para o estabelecimento de um programa de melhoramento 
para tolerância ao alumínio é o desenvolvimento de metodologias de avaliação.

A resposta de cultivares de uma mesma espécie de planta à toxidez de alumínio 
tem sido avaliada ao nível de campo, em vasos em casa de vegetação e em experimentos 
com solução nutritiva (Fageria et al., 1988). Um primeiro passo em todos estes 
experimentos é a identificação de genótipos padrões tanto para tolerância quanto 
para suscetibilidade ao alumínio, os quais serão utilizados como controles em 
experimentos futuros.

Em um Latossolo Vermelho Escuro com níveis médios de saturação de 
alumínio (36%), a eficiência na utilização de fósforo em milho foi mais importante 
para adaptação dos genótipos a este ambiente do que tolerância à toxidez de alumínio 
(Parentoni etal., 1995). Neste caso, seleção independente para tolerância ao alumínio 
e para eficiência na utilização de fósforo, seguida por avaliação em solos com diferentes 
níveis de saturação de alumínio permitiríam melhor discriminação de genótipos 
superiores.

Uma vantagem do uso de avaliações em vários estádios é eliminar os indivíduos 
altamente suscetíveis. Isto aumentaria a precisão dos ensaios em solo a serem realizados 
posteriormente, devido a uma redução da interação genótipo x ambiente dentro do 
ensaio, causada pela morte dos indivíduos altamente suscetíveis reduzindo a precisão 
do ensaio e tornando desigual a competição entre parcelas de acordo com sua posição 
em relação ao genótipo altamente suscetível. Redução na precisão experimental de 
ensaios em solos ácidos em culturas alógamas como o milho, pode também ser causada 
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pela casualização no campo de genótipos com grande variação em ciclo, existindo 
baixa coincidência entre o florescimento dos mesmos. Neste caso, serão afetados 
principalmente os genótipos muito precoces ou muito tardios. Em milho, em geral 
os genótipos do tipo superprecoce tendem a ter pior desempenho em condições de 
alta saturação de alumínio.

Outro ponto importante a ser considerado na seleção é o nível de estresse a 
ser utilizado, tanto em solução nutritiva quanto em solo, para maximizar a diferença 
entre genótipos. Ainda no caso de alógamas onde os efeitos de depressão por endogamia 
são significativos, como em milho, os níveis de saturação de alumínio nos solos utilizados 
para avaliação de híbridos podem ser superiores àqueles utilizados para linhagens. Nestas 
últimas, altos níveis de saturação de alumínio no solo podem danificar drasticamente a 
maioria dos genótipos avaliados, tornando-os altamente suscetíveis e causando os 
inconvenientes já mencionados acima. Exemplo disto é relatado por Bahia Filho et al. 
(1978) que, avaliando 363 linhagens de milho em solo com 55% de saturação de Al 
verificaram que, 60 dias após o plantio, 68,7% delas estavam mortas, 3,6% receberam 
nota 4 e nenhuma delas recebeu nota 5, numa escala visual de 1 a 5 (1 significando 
plantas mortas e 5 indicando muito bom aspecto visual).

Existe um nível ótimo de estresse que maximizará a diferença entre genótipos 
quanto à sua tolerância à toxidez de alumínio. Para que o método de avaliação possa 
discriminar genótipos de forma confiável, o nível de estresse deve ser bem controlado. 
Por exemplo, a toxidez de alumínio depende do pH, da mineralogia do solo (Al pode 
estar na forma amorfa ou ligado à gibbsita, goetita, hematita ou ainda complexado 
pela matéria orgânica) e de outros íons presentes no solo ou na solução nutritiva. 
Níveis de Ca e Mg podem reduzir os efeitos deletérios do alumínio (Rengel, 1992). 
Por outro lado, níveis suficientes de Ca e Mg devem estar presentes no meio usado 
para avaliação de forma a permitir o funcionamento dos mecanismos de tolerância.

Outros fatores, como temperatura por exemplo, também podem influir no 
resultado da avaliação. Alta temperatura aumentou o dano causado por alumínio em 
sorgo (Furlani & Clark, 1981), trigo (Aniol, 1983) e ryegrass (Rengel & Robinson, 
1990). Avaliações conduzidas em casa de vegetação, principalmente nos meses mais 
quentes do ano, exigem que a estrutura disponha de perfeito sistema de refrigeração 
para que se obtenham resultados confiáveis. Estresses como seca ou encharcamento 
podem também afetar os resultados da avaliação. Krietz & Foy (1988) reportam que, 
sob baixa disponibilidade hídrica, uma variedade de cevada tolerante ao alumínio se 
comportou melhor que outra suscetível, enquanto não se observou diferença entre 
estes genótipos em condição de boa disponibilidade hídrica. Wagatsuma (1983) relatou 
que a falta de oxigenação na solução nutritiva reduz a tolerância ao alumínio. Já em 
solo, excesso de água causando anaerobiose pode levar a um aumento do pH e reduzir 
a toxidez de alumínio, o que pode ocorrer por exemplo em ensaios em vasos onde se 
utiliza solo ácido mas níveis excessivos de irrigação. O autor também mencionou 
ainda que um dos mecanismos de tolerância ao alumínio em trigo é baseado na 
exclusão do alumínio da região sensível do ápice da raiz e que este mecanismo depende 
de um bom funcionamento metabólico da planta. O autor concluiu que qualquer 
fator ambiental que reduza esta atividade metabólica deve reduzir o potencial 
discriminatório da avaliação.
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6.1 AVALIAÇÃO EM SOLOS ÁCIDOS COM ALTA SATURAÇÃO DE ALUMÍNIO

Crescer plantas no campo em solos ácidos tem sido a base de programas de 
seleção para tolerância ao alumínio e adaptação a solos ácidos. Avaliações ao nível de 
campo envolvem a seleção de plantas individuais (no caso de autógamas) ou linhagens 
superiores (autógamas ou alógamas) avaliadas em fileiras curtas e teste posterior em 
ensaios repetidos em vários ambientes. Avaliação ao nível de campo tem a vantagem 
sobre aquelas conduzidas em casa de vegetação que é o crescimento dos genótipos 
nas condições naturais de solo e clima, sendo obtidos dados de produção que refletem 
os efeitos do estresse durante todo o ciclo de desenvolvimento da planta. Os maiores 
problemas das avaliações em campo são a alta variabilidade das áreas experimentas, o 
confundimento causado pela resistência diferencial dos genótipos à pragas e doenças, 
a sua tolerância diferencial a fatores como seca e acamamento, associados ainda ao 
tempo necessário para a avaliação (uma estação de crescimento). A saturação de 
alumínio e o nível de nutrientes a serem aplicados para obter-se máxima discriminação 
entre genótipos variam com o tipo de solo e com a cultura estudada. Culturas 
altamente tolerantes ao alumínio, como por exemplo arroz, podem ser avaliadas em 
solos ácidos recebendo pequena dose de calagem (Howeler & Cadavid, 1976). Fato 
a ser mencionado são os altos níveis de saturação de alumínio (60% a 90%) que são 
reportados para os solos encontrados nos chamados Lhanos Colombianos. Esses solos 
em geral têm textura média a arenosa, alto teor de matéria orgânica e estão em região 
de alta precipitação (2000 mm/ano). Entretanto, em ensaios de milho para adaptação 
a solos ácidos da Rede Internacional do Centro Internacional de Mejoramiento de 
Maizy Trigo (CIMMYT), maiores reduções nos níveis de produção, comparados aos 
obtidos em solos da Colômbia, têm sido observados em Latossolo Vermelho Amarelo 
textura argilosa com níveis de saturação de alumínio variando de 45% a 60%, 
representando solos ácidos da região do cerrado brasileiro. Este caso reforça a idéia 
de que a saturação de alumínio isoladamente não é diretamente correlacionada com 
o nível de estresse imposto pelo solo à cultura.

A avaliação ao nível de campo em solos ácidos, torna difícil separar o efeito 
dos vários estresses minerais que ocorrem nesta situação, sendo inadequada quando 
o objetivo é estudo detalhado de herança ou mecanismo fisiológico responsável pela 
tolerância a um fator específico como tolerância ao alumínio, mas sendo apropriada 
quando se visa selecionar cultivares adaptadas ao conjunto de estresses presentes em 
determinada área de solos ácidos (Scott & Fisher, 1989).

Dois problemas normalmente encontrados para discriminar cultivares 
tolerantes e sensíveis ao alumínio, em ensaios de campo, são os níveis de saturação de 
alumínio utilizados para a avaliação e a escolha de um índice apropriado para esta 
função.

A importância da escolha de nível adequado de saturação de alumínio para 
discriminar genótipos é mencionada por Ahlrichs etal. (1991). Os autores avaliaram 
crescimento relativo de raiz seminal (RRL) em solo corrigido e em 2 solos ácidos 
com 50% e 89% de saturação de alumínio. O valor de RRL (%) no solo com 50% 
de saturação de Al foi de 88% para o genótipo de sorgo tolerante (SC283) e de 57% 
para o genótipo sensível (TAM428). Já no solo com 89% de saturação de alumínio 
as duas cultivares apresentaram RRL de 29%, não sendo possível distinguir entre as 
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mesmas. Este fato enfatiza a importância da escolha de um nível adequado de alumínio 
no solo para discriminar cultivares. Deve-se ainda ter em mente que estes níveis 
podem variar de acordo com o grau de tolerância da espécie estudada.

O índice mais simples utilizado para separar cultivares tolerantes e sensíveis 
tem sido dividir a produção no nível sem estresse pela produção obtida no nível com 
estresse. Este índice tem sido amplamente utilizado (Sangalang & Bouwkamp, 1988) 
e visa separar efeitos variáveis de potencial produtivo entre as diversas cultivares, da 
resposta ao estresse de cada cultivar individualmente.

O problema de utilizar relação entre produção no nível sem estresse em relação 
a produção no nível com estresse como o único critério para determinar tolerância é 
demonstrado graficamente na Figura 1, utilizando dados obtidos por Scott & Fisher 
(1989). Verifica-se na Figura 1 que, no caso das três cultivares de trigo (linhas 
contínuas), o uso exclusivo deste índice, não distinguiria entre os mesmos. Este índice 
já distinguiria por exemplo entre as duas cultivares de cevada. Entretanto, a cultivar 
de cevada Dayton (D) seria erroneamente classificada como sensível em relação à 
cultivar Kearney (K), devido a maior capacidade da cultivar tolerante (Dayton) de 
responder a melhoria ambiental, fazendo com que a mesma seja penalizada com o 
índice utilizado. Um problema com o uso deste índice é que o mesmo tende a favorecer 
cultivares não responsivas.

Vários índices para distinguir níveis de tolerância entre cultivares são 
encontrados na literatura. Como mencionado anteriormente, o uso exclusivo da 
relação de produção entre o nível sem e com estresse, apesar de ser capaz de separar 
os genótipos altamente afetados pelo alumínio, tende por outro lado a incluir no 
grupo dos genótipos tolerantes aqueles genótipos sensíveis ao alumínio mas com 
baixa capacidade de responder a melhoria do ambiente. Para corrigir esta situação, 
vários índices têm sido propostos, como mostrado na Tabela 2. Nicholaides & Piha 
(1987) propuseram plotar em um gráfico no eixo “x” a produção no nível mais alto

TABELA 2. índices de seleção (IS) utilizados em experimentos de campo onde são avaliados genótipos sob 
dois níveis de um fator de estresse (exemplo: produção do genótipo i em solo com alta saturação 
de alumínio e produção do mesmo genótipo em solo corrigido).

1) IS = Ai/Bi = Produção do genótipo i no solo com alto nível alumíno (Ai) /produção do genótipo i no 
solo com baixo nível de alumínio (Bi).

2) IS = gráfico X,Y onde X= Ai e Y= Ai/Bi. Utilizam-se retas cortando a média dos eixos x e y para 
determinar 4 quadrantes (Nicholaides & Piha, 1987).

3) IS = (Ai/Bi) x (Ai/T) onde T é a produção do genótipo mais produtivo no nível alto de alumínio 
(Howeler, 1987).

4) IS = (Ai x Bi) / (A x B) onde A é a média de todos os genótipos no nível alto de alumínio e B é a 
média de todos os genótipos no nível baixo de alumínio.

5) IS = [ (Ai x Bi) / (A x B) ] x [ Ai /A ] onde A é a média dos genótipos no nível alto de alumínio e 
B é a média dos genótipos no nível baixo de alumínio.

Intervalos de classes entre as curvas 1, 2 e 3 baseados nas seguintes fórmulas:
6 a - Curva 1
6b- Curva 2 
6c- Curva 3 XY=C2/C onde C2 = (X + 2sdx) x (Y + 2sdy)

XY=C/C= 1
XY=C1/C onde Cl = (X + lsdx) x (Y + lsdy)
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índices obiidos índices ablUo,
considerando S com * e ®

FIGURA I. Dados adaptados de Scott & Fisher (1989) mostrando avaliação da produção média de 
grãos de três cultivares de trigo (linhas contínuas) e duas cultivares de cevada (linhas pontilhadas) em 
diferentes níveis de acidez do solo. Foram simulados dois níveis de estresse para avaliação das 5 cultivares 
(pontos nos gráficos marcados com x). Dentro deste intervalo foram obtidos os índices (a/b) para 
cada cultivar e foi calculado o índice 5 (vide Tabela 2) assumindo duas situações distintas: a) as três 
cultivares de trigo avaliados em um ensaio e as duas cultivares de cevada avaliadas em um segundo 
ensaio; b) foi simulado uma situação como se as cinco cultivares fossem de uma mesma espécie e 
tivessem sido avaliadas simultaneamente em um único ensaio.

de acidez e no eixo “y” estaria a relação produção no nível com estresse dividida pela 
produção no nível sem estresse (índice 2 na Tabela 2). Duas retas traçadas na média 
de cada um dos dois eixos permitiríam dividir os genótipos em quatro quadrantes 
incluindo aqueles tolerantes ou sensíveis (acima ou abaixo da média do eixo x) e 
aqueles responsivos ou não responsivos (acima ou abaixo da média do eixo y). Outro 
índice proposto (índice 3 na Tabela 2), multiplica o índice 1 pela relação entre a 
produção da cultivar no nível alto de alumínio dividida pela produção da cultivar 
mais produtiva no nível alto de alumínio. Este índice dá peso especial aquelas cultivares 
tendo alta produção em condição de estresse e corrige para variações em dados de 
produção de ensaios conduzidos em diferentes anos ou locais. Uma outra possibilidade 
do índice 3 é utilizar em vez da cultivar mais produtiva sob estresse (T), uma média 
das cultivares mais produtivas sob estresse. O índice 4 tem no numerador a 
multiplicação da produção no nível alto e baixo de estresse para a cultivar “i” e no 
denominador a multiplicação da média da produção de todas as cultivares avaliadas 
no nível alto e baixo de estresse. Este índice seleciona cultivares com altos níveis de 
produção nos dois níveis de estresse.

O objetivo básico de um programa de screening de genótipos para tolerância a 
determinado estresse é identificar aqueles genótipos que sejam mais produtivos quando 
submetidos a este estresse, mas que respondam à melhoria do ambiente. Estes ensaios 
em geral avaliam simultaneamente em ambiente com e sem estresse, um grande número 
de genótipos. O uso de um índice como o de número 4 (Tabela 2), permite identificar 
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os genótipos superiores em ambiente com e sem estresse. Entretanto, genótipos com 
média tolerância, mas de alta capacidade de responder à melhoria do ambiente, serão 
também selecionados utilizando-se este índice. Para corrigir este problema, nós 
propusemos um outro índice com dois componentes (índice 5 da Tabela 2). O primeiro 
componente deste índice seria o índice 4 descrito acima. O segundo componente, seria 
a relação entre a produção do genótipo “i” em condição de estresse e a média dos 
genótipos avaliados neste ambiente sob estresse. O índice proposto seria obtido pela 
multiplicação destes dois componentes. Este índice selecionaria então os indivíduos 
mais produtivos na presença e na ausência do estresse, dando peso especial aos genótipos 
mais tolerantes a este estresse. Na Figura 1 é feita uma simulação do uso deste índice 
para duas situações distintas. Na primeira, assume-se que as três cultivares T, I e S 
tenham sido avaliadas sob dois níveis de estresse (pontos marcados com x na Figura 1). 
Verifica-se que aplicando o índice 5 proposto acima, o valor do mesmo para as três 
cultivares seria, respectivamente, de 1,82, 1,07 e 0,42, classificando corretamente as 
mesmas. Se assumirmos que as cultivares D e K fizessem parte de um segundo ensaio, 
e assumindo ainda que as duas cultivares tenham também sido avaliadas sob dois níveis 
de estresse (pontos marcados com x na Figura 1) o índice obtido para as mesmas seria 
de 1,97 e 0,40, novamente classificando corretamente as cultivares. Se a seleção fosse 
feita para cada ensaio independente, as cultivares T e D seriam selecionadas nos ensaios 
1 e 2, respectivamente. Deve-se mencionar que nesta hipótese de dois ensaios distintos, 
as condições de estresse entre ensaios devem ter sido bastante diferentes, baseado no 
valor das médias de cada um dos ensaios. Nesta hipótese, o ensaio 1 avaliaria as cultivares 
T, I e S na presença e ausência do estresse e o ensaio 2 avaliaria as cultivares D e K com 
e sem estresse. Uma segunda simulação que pode ser feita ainda utilizando os dados da 
Figura 1, seria assumir que as cinco cultivares foram avaliadas em um único ensaio 
conduzido em ambiente com e sem estresse. Neste caso, o valor do índice obtido para 
as cultivaresT, I, S, D e K, seria respectivamente de 4,82,2,84,1,09,0,14, e 0,02 mostrando 
a superioridade da cultivar T sobre as demais. O índice proposto (índice 5, Tabela 2), foi 
aplicado a um total de 589 híbridos de milho avaliados com e sem estresse de P e em solo 
com 40% de saturação de alumínio e solo corrigido, distribuídos num total de nove 
ensaios avaliados de 1995 a 2000 (Parentoni etaL, dados não publicados). Foram observadas 
as seguintes propriedades: a) para os nove ensaios avaliados, este índice variou de 0 a 5; b) 
valores acima de 2 indicaram genótipos superiores dentro de cada ensaio. Este mesmo 
índice foi também aplicado a um grupo de 124 linhagens de milho avaliadas per se em 
cinco ensaios diferentes, conduzidos em um Latossolo Vermelho Escuro com estresse de 
P (2 ppm) e sem estresse de P (15 ppm) e em solo com 40% de saturação de alumínio e 
solo corrigido (Parentoni etal., dados não publicados). Foi observado que, para linhagens, 
os valores observados para este índice variaram de 0 a 10, sendo que valores acima de 2 
também identificaram genótipos superiores. Como sumário das observações feitas acima, 
pode-se concluir que o índice proposto permite selecionar genótipos superiores a partir 
de dados de screening obtidos avaliando-se um grande número de genótipos em diferentes 
ensaios do tipo com e sem estresse. Deve-se mencionar que, no caso de culturas alógamas 
como o milho, linhagens, híbridos e variedades devem ser avaliados em ensaios distintos, 
permitindo então comparar-se os índices obtidos nos vários ensaios utilizando diferentes 
tipos de material genético.
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O índice 6 permite traçar curvas que demarcam limites para os genótipos 
considerando a média nos dois níveis de saturação de alumínio, a média acrescida de 
um desvio-padrão nos dois níveis e a média mais dois desvios-padrão. Um exemplo 
do uso deste índice é dado por Howeler (1991) para 275 cultivares de mandioca 
(Figura 2). Como mostrado, os genótipos podem ser divididos em quatro classes 
denominadas material não adaptado, material adaptado, material bem adaptado e 
material com excelente adaptação, incluindo resultados tanto do nível com alta 
saturação quanto do nível com baixa saturação de alumínio.

Kasim et al. (1990) avaliaram 50 genótipos de milho em solo com alta 
saturação de alumínio e em solução nutritiva e encontraram baixa correlação entre 
resultados dos dois tipos de avaliação. Avaliações da correlação entre crescimento 
relativo de raiz seminal em milho crescido em solução nutritiva com 6 ppm de alumínio 
e produção em solo com saturação de alumínio variando de 36% a 60%, em ensaios 
conduzidos na Embrapa Milho e Sorgo, têm encontrado valores próximos ou inferiores 
a 0,50 (dados não publicados). Apesar deste valor ser considerado baixo, isto apenas 
indica que vários outros fatores além da tolerância ao alumínio devem estar afetando 
a adaptação destes genótipos a solos ácidos onde é conduzida a avaliação, reforçando 
a idéia do desenvolvimento de múltiplas avaliações para diferentes fatores (avaliações 
independentes para tolerância ao alumínio e para eficiência a P), de forma a aumentar 
a correlação entre resultados de casa de vegetação e de campo.

O estádio de desenvolvimento da planta em que é feita a avaliação também 
deve ser considerado. Em geral, tem-se encontrado níveis razoáveis de concordância 
entre resultados obtidos em estudos de curta duração utilizando plântulas e ensaios 
de longa duração (Scott & Fisher, 1989). Entretanto, por exemplo Sartaim et al. 
(1978) e Hanson etal. (1979) trabalhando com soja, encontraram baixa concordância

Produção de mandioca sem calcário (Mia)

FIGURA 2. Produção de 
275 cultivares de 
mandioca sem e com 
aplicação de 4 t 
calcário/ha em solo 
com alta saturação de 
alumínio em Cari- 
magua, Colômbia. 
Linhas separando as 4 
categorias de adap
tação: não adaptado, 
adaptado, bem adap
tado e muito bem 
adaptado foram basea
das no índice 6 descrito 
na Tabela 2. (Adaptado 
de Howeler, 1991). 
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entre tolerância ao alumínio ao nível de plântula e tolerância ao alumínio em plantas 
adultas. Borkowska (1991) avaliou duas cultivares de cereja {Prunus cerasus) para 
tolerância ao alumínio em vasos irrigados com solução nutritiva com seis níveis de 
alumínio (variando de 0 a 750 mM/1). Foram utilizadas plantas com três semanas e 
plantas com seis meses de idade. Os autores concluíram que plantas mais velhas (seis 
meses) mostraram maiores níveis de tolerância à toxidez de alumínio que plantas 
jovens. Uhlen (1985) também encontrou que os efeitos fitotóxicos do alumínio em 
cevada foram afetados pela idade da planta avaliada.

Independente do método de avaliação utilizado, a verificação final do resultado 
obtido no programa de seleção para estresse deve ser confirmado ao nível de campo. 
Um genótipo mais tolerante deve resistir de forma diferenciada ao estresse ao qual 
encontram-se submetidos os genótipos avaliados e mostrar capacidade produtiva 
superior naquela condição. Duncan (1988) descreveu um sistema de seleção para 
tolerância à acidez do solo em genótipos de sorgo. O autor realizou um primeiro 
ciclo de seleção em solo com pH 4,8 e 20% de saturação de alumínio e um segundo 
ciclo de seleção foi feito em solo com pH 4,2-4,4 e 50% de saturação de alumínio.

No campo, a seleção é feita para solos ácidos e não apenas para Al. Isso porque, 
para que possamos obter um nível de 45% de saturação de Al, os níveis de fósforo, 
cálcio e magnésio não podem estar altos. Além disso toxidez de outros elementos, 
como por exemplo manganês, também pode ocorrer, devido ao baixo pH. Assim, no 
campo, faz-se seleção para todo um complexo ligado a solos ácidos e não apenas para 
Al. Deste modo, materiais selecionados como altamente tolerantes ao Al em solução 
nutritiva podem apresentar performance apenas mediana no campo e vice-versa. 
Entretanto, a técnica de solução nutritiva é adequada para estudos básicos de mecanismos 
de tolerância ao Al, estudos sobre herança, estudos de seleção exclusivamente para 
alumínio e também para se descartar o terço inferior de materiais avaliados em programas 
de melhoramento, reduzindo o número de materiais a serem avaliados em campo. 
Deve-se ressaltar que, seleção ao nível de campo deve ser utilizada para avaliações em 
programas de melhoramento, mas nunca para trabalhos básicos onde o interesse 
específico seja estudar a tolerância ao Al. Neste último caso é necessário verificar o 
efeito em separado do alumínio sobre os genótipos. Deve-se então utilizar ensaios onde 
não exista interferência de outros fatores normalmente presentes em avaliações ao nível 
de solo.

6.2 AVALIAÇÃO EM VASOS COM SOLO EM CASA DE VECETAÇÃO

Edmeades et al. (1995) mencionaram que, apesar de mais baratos que 
experimentos de campo, ensaios em vasos apresentam algumas limitações tais como: 
a) o pequeno volume de solo limita o tamanho do sistema radicular; b) em geral 
apenas um horizonte do solo é utilizado, não sendo possível separar acidez superficial 
e subsuperficial; c) secagem e peneiramento do solo afetam a mineralização da matéria 
orgância e modificam as propriedades físicas do solo alterando porosidade, densidade 
e retenção de umidade; d) a “força iônica” (I) da solução do solo em vasos pode ser 
várias ordens de magnitude maior que aquela encontrada ao nível de campo, o que 
pode ter grande impacto na interpretação de dados de ensaios com níveis de acidez 
realizados em vasos. Estes fatos podem fazer com que dados obtidos em estudos de 
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acidez de solo conduzidos em vasos, em alguns casos, não mostrem boa 
correspondência com resultados obtidos em campo (Edmeades etal., 1983) enquanto 
em outros ensaios, boa correspondência pode ser obtida (Simpson et al., 1979; 
McLaughlin & James, 1991).

Uma das condições para um screening eficiente utilizando vasos é que o solo 
escolhido deveria produzir um único estresse, seja por exemplo de alumínio ou 
manganês, e que este não interaja com outras deficiências nutricionais como cálcio, 
fósforo, magnésio, molibdênio etc. O objetivo deve ser controlar a natureza e 
intensidade do estresse imposto de modo a se atingir de forma rotineira uma clara 
separação dos genótipos quanto a sua tolerância (Scott & Fischer, 1993). Problemas 
mais comuns em avaliações utilizando vasos são a variabilidade existente no solo da 
área coletada, as condições de armazenamento deste solo e o nível de suplementação 
de nutrientes adequado para permitir máxima discriminação. Foy (1976) reportou 
existência de deficiência de molibidênio e toxidez de manganês em experimentos 
com vasos onde o objetivo era avaliar apenas tolerância à toxidez de alumínio.

Ritchey etal. (1991) cresceram plântulas de sorgo em um solo ácido de Porto 
Rico corrigido com nove níveis de hidróxido de cálcio. O crescimento de raiz seminal 
em cada um dos níveis foi avaliado. O índice utilizado para determinar tolerância foi 
a relação entre crescimento da raiz e a raiz quadrada do conteúdo de cálcio trocável 
no solo. Este teste rápido em vasos, em casa de vegetação, mostrou boa correspondência 
(r = 0,74*) com os resultados de tolerância obtidos em campo.

6.3 AVALIAÇÃO EM SOLUÇÃO NUTRITIVA

Dois efeitos principais causados pelo alumínio em estudos em solução nutritiva 
têm sido relatados na literatura: a) o alumínio causa distúrbios na absorção, transporte 
e utilização de nutrientes como Ca, K e P (Clark, 1977); b) raízes imersas em solução 
com concentração apropriada de alumínio (variável com a espécie de planta), mostram 
redução acelerada da elongação de raiz. As principais vantagens do uso de solução 
nutritiva é que elas são rápidas, permitem avaliar grande número de genótipos, são 
não destrutivas, permitindo transplantar material tolerante e, principalmente, 
permitem controle mais preciso do nível de estresse empregado e do nível de nutrientes 
utilizado. As principais desvantagens são: medem apenas a resposta inicial ao estresse; 
disponibilidade de outros nutrientes, como P por exemplo, são muito mais altas em 
solução nutritiva do que em solo; o método não leva em conta a existência de outros 
fatores bióticos e abióticos do solo (micorriza, concentração de outros nutrientes 
etc.); o método não é muito adequado para espécies propagadas vegetativamente 
como batata-doce, cana-de-açúcar e mandioca, que necessitam de maior espaço do 
que aquele necessário para plantas multiplicadas por semente.

A grande vantagem da técnica de solução nutritiva é a possibilidade de estudar- 
se o efeito individual de cada um dos fatores que compõem o complexo denominado 
“acidez”, encontrado em solos. Isto é, os efeitos de pH, Al, Ca, Mg e P, podem ser 
examinados separadamente. A técnica evita problemas como desuniformidade de 
área experimental que ocorre normalmente em solos. Entretanto, os fenômenos que 
ocorrem ao nível de rizosfera ou a capacidade tampão do solo em termos de 
disponibilidade de nutrientes não podem ser simuladas em solução nutritiva. Ainda 
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assim, solução nutritiva é a técnica mais simples e de menor custo que possibilita 
avaliar grande número de genótipos para tolerância ao alumínio em menor espaço 
de tempo. Quanto ao tempo de duração destes experimentos, existem metodologias 
que vão desde 48 h em solução mínima contendo apenas 0,2mM de CaSO4 até 
aquelas com três semanas de duração (Wheeler et al., 1992a). Uma outra variação 
desta técnica é o uso de grandes volumes de solução (> 2000 litros), que passam 
continuamente pelo sistema radicular e têm uma composição próxima àquela 
encontrada na solução do solo (Asher & Edwards, 1983).

Em geral o ranking obtido em solução nutritiva para classificar os genótipos 
como tolerante ou sensível ao alumínio tem sido razoavelmente próximos àqueles obtidos 
em solos ácidos em culturas como cevada (Reid et al, 1971), trigo (Foy et al., 1965), 
arroz (Nelson, 1983), soja (Sartain & Kamprath, 1978; Campbell & Carter, 1990) e 
girassol (Foy etal., 1974b). Entretanto resultados opostos são reportados por Foy (1976), 
Marschner (1991) e Parentoni etal. (1995) e podem ser devidos aos efeitos de rizosfera 
ou a grande disponibilidade de nutrientes, como fósforo por exemplo, existentes na 
solução nutritiva quando comparado a sua disponibilidade em solo, particularmente 
em um sistema radicular danificado pelo alumínio.

Um dos problemas encontrados ao se comparar resultados de diversos 
experimentos de solução nutritiva é que em geral se fornece dados de concentração de 
alumínio na solução, enquanto resultados experimentais têm mostrado maior correlação 
entre crescimento de plantas em campo com atividade (e não com concentração) de 
alumínio na solução (Alva etal, 1986a,b; Bruce etal, 1988). A atividade de alumínio 
na solução pode ser afetada por vários fatores como pH e concentração de nutrientes.

A importância de se estabelecer a concentração adequada de alumínio na 
solução para obter máxima discriminação entre genótipos varia com a espécie estudada. 
Deve-se manter também controle do pH da solução e dos níveis de P, Ca e Mg na 
mesma (Scott & Fisher, 1989). Blamey et al. (1983) mencionou que a maioria dos 
estudos de avaliação de toxidez de alumínio em solução nutritiva emprega 
concentrações de Al3* variando de 0,1 a 1,1 mM, como reportado para cevada, trigo, 
triticale, centeio e arroz (Reid et al., 1971; Foy, 1976; Howeler & Cadavid, 1976; 
Mugwira etal., 1976). Estas concentrações são em alguns casos 1.000 vezes superiores 
àquelas encontradas na solução do solo. Estas diferenças podem ser necessárias para 
uma boa discriminação dos genótipos avaliados em um curto espaço de tempo ou 
ainda podem ser uma superestimação da quantidade de alumínio tóxico presente na 
solução devido à precipitação do mesmo sob a forma de fosfato de alumínio ou 
hidróxido de alumínio (Blamey etal., 1983).

Em geral o critério de seleção utilizado nestes ensaios baseia-se no crescimento 
da raiz seminal. Os genótipos são crescidos em solução sem e com alumínio e após 
um período de dois dias a três semanas é calculado um índice de crescimento da raiz 
seminal em cada um dos dois níveis de alumínio. A relação entre o índice obtido no 
nível alto de alumínio dividido pelo crescimento na solução controle (sem alumínio) 
é utilizada para determinar a tolerância à toxidez de alumínio. Tem-se também 
utilizado o crescimento líquido da raiz - CLR (crescimento após exposição ao alumínio 
menos o crescimento inicial) ou crescimento relativo da raiz seminal — CRRS (final 
menos inicial dividido pelo inicial), conforme sugerido por Magnavaca (1982). Estudo 
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de avaliação em solução nutritiva com 6 ppm de alumínio envolvendo famílias F 4 
obtidas do cruzamento entre uma linhagem altamente tolerante ao alumínio (Cateto 
Al 237/67) e outra suscetível (L53) mostrou alta herdabilidade no sentido amplo 
para CRRS ao nível de médias de famílias, ( h^ = 95,6%) enquanto as herdabilidades 
ao nível de plantas individuais no sentido amplo (Ir ) e no sentido restrito ( h^ ) 
mostraram valores mais baixos (49,2% e 32,8%), indicando que o uso de CRRS 
ao nível de média de famílias é um índice mais confiável do que CRRS obtido ao 
nível de plantas individuais (Martins et al., 1999).

Malavolta et al. (1981) verificaram que o uso de solução nutritiva com 440 
(J.M Al permitiu boa discriminação entre híbridos de sorgo. Por outro lado, Blamey 
et al. (1983) utilizando cultivar de sorgo altamente sensível ao alumínio, relataram 
que uma baixa concentração de alumínio na solução (5 |1M) foi suficiente para reduzir 
em 10% o crescimento da cultivar estudada.

Existem várias maneiras de se utilizar a técnica de solução nutritiva para 
avaliação de genótipos. Pode-se utilizar solução nutritiva com todos os nutrientes, 
que recebe o nome de solução completa, ou solução mínima contendo apenas cálcio 
e boro. O parâmetro avaliado pode ser o desenvolvimento de raiz por um período 
contínuo na solução (completa ou mínima), com o nível de estresse de alumínio 
desejado ou esta mesma avaliação tomada em plântulas submetidas por um curto 
período ao estresse e depois colocadas em uma solução sem alumínio, onde se verifica 
sua capacidade de continuar crescendo raízes após eliminado o estresse. Outra maneira 
de se avaliar o efeito do alumínio no sistema radicular é o uso de coloração do mesmo 
com hematoxilina. Uma descrição destas várias possibilidades de avaliação da tolerância 
à toxidez de alumínio em solução nutritiva segue abaixo.

6.3.1 SOLUÇÃO NUTRITIVA COMPLETA COM ALUMÍNIO

Neste teste, sementes são germinadas em papel de filtro embebido em água e, 
geralmente, 1 a 5 dias após a germinação (dependendo da espécie), os seedlings são 
transferidos para solução com pH entre 4 e 4,7, contendo níveis de alumínio 
apropriados para discriminar tolerância entre genótipos da espécie avaliada. É sugerido 
germinar-se cerca do dobro de sementes em relação ao número de plântulas desejado, 
de forma a permitir-se selecionar aquelas com crescimento inicial de raiz semelhante. 
O nível de alumínio a ser utilizado para a avaliação em algumas culturas é descrito 
por Polle etal. (1991). Estes autores mencionam níveis de 0,06 mM Al para cevada, 
0,2 mM Al para trigo e l,2mM Al para triticale e centeio. Magnavaca (1982) utilizou 
níveis de 0,22 mM Al para milho. O nível ou dose de Al depende da solução nutritiva 
que será utilizada. Em todos os experimentos é utilizado um controle sem alumínio. 
O crescimento inicial da raiz seminal é medido antes do início do ensaio e cerca de 
dois a sete dias após permanecer na solução nutritiva. O critério de seleção utilizado 
em geral é uma relação entre o crescimento da raiz na solução com alumínio e o 
crescimento da mesma na solução sem alumínio. Alves, V.M.C & Kochian, L. 
(Comunicação pessoal) verificaram que houve correlação positiva e significativa entre 
tolerância ao alumínio e acumulação de Al em ápices de raízes de milho. Até oito 
horas de exposição ao Al, o conteúdo deste elemento nos ápices radiculares foi 
semelhante entre as cultivares sensível e tolerante (Figura 3). Entretanto, após esse
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Acumulação de alumínio em ápices de raízes 
(3 mm - 222 pM Al, pH 4.0)

2 8 24 48
Tempo de exposição (horas)

FIGURA 3. Tempo de exposição 
ao alumínio necessário para 
discriminar um genótipo de 
milho tolerante (Linhagem 
Cateto Al 237/67) e uma 
linhagem sensível, baseado na 
acumulação de alumínio no 
ápice radicular (Alves et aL, 
1999).

período o conteúdo de Al no ápice das raízes da cultivar sensível foi muito superior 
ao da tolerante, sugerindo um mecanismo indutivo de tolerância ao alumínio em 
milho. Resultados semelhantes foram obtidos por Vazquez et al. (1999). Estes 
resultados indicam que, ao contrário do que ocorre em trigo, onde os efeitos de 
inibição do crescimento radicular após exposição ao alumínio são quase imediatos, o 
milho necessita de um período de adaptação (entre 8 e 24 horas) para expressar sua 
tolerância. Isto explica a utilização de técnicas de avaliação por um período mais 
longo em milho (cinco a sete dias sob exposição ao alumínio), enquanto solução 
mínima de cloreto de cálcio e tempo curto de exposição ao alumínio (um a dois dias) 
têm sido utilizados para screening em trigo.

6.3.2 SOLUÇÃO MÍNIMA CONTENDO CÁLCIO E BORO

O método da solução mínima baseia-se na premissa de que, durante o período 
imediatamente posterior à germinação, a plântula tem sua necessidade nutricional 
suprida pelas reservas contidas na semente e apenas a toxidez causada por alumínio 
ou ainda deficiência de cálcio ou boro limitariam o crescimento da plântula nesta 
fase ( Karr et al., 1983; Wright et al., 1989). Estes ensaios são de curta duração (dois 
a quatro dias) utilizando solução contendo níveis tóxicos de alumínio e, ainda, cloreto 
de cálcio e boro. Esta metodologia pode ser realizada de duas maneiras: a) avaliar-se 
o crescimento radicular após certo tempo de exposição a solução com alumínio; b) 
utilizar avaliação conhecida como pulse andphase onde a plântula é submetida a um 
período curto de estresse e depois de retirada da solução com alumínio, avalia-se a 
capacidade da mesma de prosseguir seu crescimento de raiz. Nesta última metodologia, 
em geral a plântula permanece na solução com alumínio por um período de 48 
horas, seguido de um período de recuperação de 72 horas em solução sem alumínio. 
Estes ensaios podem ser feitos utilizando-se diferentes concentrações de alumínio na 
solução e determinando-se aquela que causa danos permanentes e irreversíveis ao 
tecido meristemático da raiz, inibindo crescimento do mesmo na solução sem 
alumínio.
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Concentralção de Alumínio (mgl)

FIGURA 4. Nível de alumínio na solução nutritiva capaz de causar dano irreversível ao ápice radicular 
de quatro cultivares de trigo (Adaptado de Howeler, 1991).

Moore et al. (1976) classificaram genótipos de trigo em quatro classes de 
tolerância ao alumínio utilizando metodologia do tipo pulse andphase. Os autores 
reportam que o nível de alumínio na solução capaz de causar dano irreversível ao 
ápice radicular foi determinado para cada cultivar. Na Figura 4, pode-se ver os 
resultados para quatro cultivares de trigo com diferentes níveis de tolerância, a cultivar 
Brevor (sensível ao alumínio) não reinicia seu crescimento radicular quando exposta 
a 6 mg de Al por litro. A cultivar Chinese Spring, intermediário para tolerância ao 
alumínio tem este efeito com 42 mg de Al por litro. A cultivar altamente tolerante 
Atlas 66 precisa ser exposta a 135 mg de alumínio por litro para ter dano irreversível 
no seu ápice radicular.

6.3.3 COLORAÇÃO DE RAÍZES COM HEMATOXILINA

O método de coloração de raízes com hematoxilina é uma variação do 
chamado método do tipo pulse andphase, onde a capacidade do genótipo de recuperar 
seu crescimento de raiz após exposto ao alumínio é determinada avaliando-se o grau 
de coloração do ápice radicular, conforme descrito por Polle et al. (1978a, b). A base 
teórica deste método reside no fato de que o alumínio age como um agente ligante 
com a substância denominada hematein que é um componente oxidado da solução 
de hematoxilina (Gill etal., 1974). A região da raiz corada pela hematoxilina coincide 
com a região de elongação da raiz, que no caso de trigo está localizada cerca de 2 mm 
acima do ápice da raiz (Tomos etal., 1989). As partes mais velhas da raiz não acumulam 
alumínio e não são coradas. Em genótipos suscetíveis ao alumínio, a região próxima 
ao ápice radicular mostra-se intensamente corada pela hematoxilina. Em cultivares 
tolerantes ao alumínio, as células da raiz elongam-se normalmente e não são coradas 
pela hematoxilina, sendo que nestes genótipos às vezes apenas observa-se uma pequena 
mancha na região da raiz que estava em elongação no momento em que a raiz é 
colocada na solução com hematoxilina. As plântulas com coloração incompleta pela 
hematoxilina ou não coradas pela mesma, irão recobrar seu desenvolvimento radicular 
se transferidas para um meio sem alumínio, o que não irá ocorrer com as plântulas 
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intensamente coradas. Os resultados obtidos utilizando o método de coloração com 
hematoxilina para determinar tolerância à toxidez de alumínio em geral concordam com 
resultados de campo (Takagi etal., 1981; 1983). Entretanto, comparação entre o método 
da hematoxilina e a elongação de raiz em solução nutritiva em trigo, mostrou diferenças 
no ranking encontrado principalmente entre os genótipos mais sensíveis (Zale & Briggs, 
1988).

O uso de coloração com hematoxilina em ápices de raízes de plântulas de 
milho expostos a solução de alumínio, como índice fenotípico de tolerância a este 
metal foi avaliado como alternativa à determinação de CRRS em solução nutritiva 
(Cançado et al., 1999). Os autores encontraram que este índice mostrou alta 
capacidade discriminatória e, ainda, boa correlação com CRRS. Resultados 
semelhantes foram observados por Pal et al. (1999).

6.4 USO DE CULTURA DE CÉLULAS; VARIAÇÃO SOMACLONAL; CULTURA 
DE ANTERAS; FUSÃO DE PROTOPLASTOS; PRODUÇÃO DE CALOSE E 
MUTACÊNESE COMO TÉCNICAS DE AVALIAÇÃO OU DE SELEÇÃO PARA 
TOLERÂNCIA AO ALUMÍNIO

Taylor (1991) ressaltou que a tolerância ao alumínio pode ser expressa ao 
nível celular e que células de plantas acumulam alumínio muito mais rapidamente 
em sistemas de cultura de células do que em raízes intactas ou em tecidos complexos.

Variação somaclonal tem sido utilizada como fonte de variabilidade e pressão 
de seleção causada por exposição a níveis tóxicos de alumínio e tem sido aplicada 
tanto no estágio de calo, como no de planta regenerada (Sint et al., 1997). Os 
autores selecionaram in vitro calos de arroz submetidos a diferentes estresses de 
alumínio por um período de 20 dias. A transmissão do caráter de tolerância foi 
estudada nas gerações Rp R^ R, e R4. Foram identificadas três linhagens que tiveram 
um aumento na percentagem de tolerância ao Al, após a quarta geração de 
autofecundação.

Variantes tolerantes ao Al, foram selecionadas in vitro, a partir de calos 
induzidos a partir de anteras e de embriões imaturos da cultivar de cevada sensível ao 
alumínio ‘Zhaoshu 3’ (Xu et al., 1993).

Com o método de eletrofusão de protoplastos, foram produzidos híbridos 
somáticos assimétricos entre Medicago sativa e Lotus pedunculatus (L. uliginosus). 
Foi observada tolerância diferencial ao Al in vitro, para o híbrido. Aproximadamente 
900 de um total de 4600 colônias de híbridos somáticos, demonstraram taxa de 
crescimento e morfologia normal no meio contendo Al, indicando a transferência 
de tolerância ao Al de Lotuspedunculatus para Medicago sativa (Stoutjesdijk et al., 
1995).

Dornelles et al. (1997) cultivaram embriões imaturos de trigo de cinco 
genótipos, diferindo para tolerância ao Al, e seus híbridos p! in vitro. As populações 
F2, obtidas de sementes ou de culturas de tecido, foram cultivadas em solução contendo 
10 ppm de Al. Na avaliação das populações F2, foi observada a existência de variação 
somaclonal para tolerância ao Al nas plantas derivadas de cultura de tecidos.

Diversos trabalhos demonstram que a síntese de calose está diretamente 
correlacionada com a concentração interna de alumínio e negativamente 
correlacionada com a elongação de raízes (Horst et al., 1997; Massot et al., 1999). 
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Kaneko et al. (1999) trabalhando com cevada observaram produção de calose após 
50 min de tratamento com 37 |1M de Al. Ao mesmo tempo verificaram que o 
crescimento de raiz paralisou completamente. Entretanto, Larsen et al. (1996) em 
estudos utilizando mutantes de arabidopsis, não encontraram ligação entre produção 
de calose e inibição do crescimento de raiz causado pelo alumínio. Horst (1999) 
reportou correlação negativa e significativa entre produção de calose em 22 genótipos 
de milho do Brasil e da África e crescimento de raiz seminal em solução nutritiva 
com alumínio destes genótipos.

Camargo et al. (1995) usando irradiação gamma (27,5 Krad) em uma 
população F4 obtida do cruzamento entre Triticum aestivum cv. BH1146 e T. durum, 
híbrido Anhinga x Winged S, obtiveram 23 linhagens de trigo. A tolerância ao Al, 
foi verificada em solução nutritiva contendo Al. Todas as linhagens testadas, com 
exceção das linhagens 9 e 15, foram tolerantes ao Al.

Ainda, Camargo et al. (1997) reportaram que, 16 linhagens mutantes de 
trigo tolerantes à toxidez de alumínio em solução nutritiva foram derivadas via seleção 
feita numa população obtida via irradiação gama (260 e 310 Gy) feita na cultivar de 
trigo Anahuac, sensível a toxidez de alumínio. As linhagens mutantes e as cultivares 
controles Anahuac, LAC-24 e LAC-60 foram avaliadas para produção de grãos e 
tolerância a solos ácidos em duas localidades (um solo ácido e um solo corrigido) em 
1995/96. No solo ácido de Capão Bonito, 15 linhas mutantes foram mais produtivas 
que o controle Anahuac sensível à toxidez de alumínio e não se observou diferença 
entre os genótipos no solo corrigido. Foi concluído que a irradiação gama foi eficiente 
para selecionar linhagens mutantes com maior tolerância à toxidez de alumínio e 
mantendo o potencial produtivo da cultivar sensível Anahuac.

7. GENÉTICA DA TOLERÂNCIA AO ALUMÍNIO

Devido ao número de rotas bioquímicas envolvidas na tolerância a estresses 
minerais, é esperado que diferentes genes devam estar envolvidos na tolerância a 
diferentes estresses minerais e também em diferentes níveis de um mesmo estresse 
(Little, 1988). Resposta diferencial de plantas a estresses minerais tem sido amplamente 
relatadas na literatura (Millikan, 1961; Butler et al., 1962; Rorison, 1969; Brown et 
al., 1972; Barber 1976; Wegrzyn etal., 1980; Saric, 1981).

Garvin (1998) mencionou que a genética da tolerância ao alumínio abrangería 
os seguintes tópicos: a) herança da tolerância ao alumínio em cruzamentos 
contrastantes; b) tipo de ação gênica associada com os genes de tolerância; c) 
diversidade de genes e alelos para tolerância ao alumínio; d) estudo da existência ou 
não de efeitos citoplasmáticos. O autor menciona ainda que o estudo de relação 
entre genes e mecanismos de tolerância e a conservação de genes de tolerância ao 
alumínio entre espécies relacionadas também deveríam ser incluídas neste estudo, 
principalmente com o advento das novas técnicas de biologia molecular.

A maioria dos estudos de herança da tolerância ao alumínio tem sido 
conduzida em trigo e nesta cultura estes estudos apontam na direção de que um 
pequeno número de genes controlariam esta característica, baseado em distribuição 
bimodal de fenótipos com segregação do tipo 3:1 para tolerância/sensibilidade 
geralmente encontrada (Kerridge & Kronstad, 1968; Riede & Anderson, 1996; 
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Somers etal., 1996). Outros estudos sugerem que tolerância ao alumínio nesta espécie 
seja controlada por dois ou três genes (Camargo, 1981; Aniol, 1991; Berzonsky, 
1992). Tolerância ao alumínio tem sido estudada também em outras gramíneas, mas 
em menor intensidade que em trigo, e uma grande variação de tipos de herança tem 
sido encontrada. Por exemplo, herança monogênica e digênica tem sido relatada em 
cevada e centeio, respectivamente (Minella & Sorrells, 1992; Gallego & Benito, 
1997), enquanto em milho tem sido encontrada herança poligênica (Magnavaca, 
1982; Lima et al., 1995; Torres et al., 1997). Resultados de estudo de herança da 
tolerância ao alumínio em várias culturas são mostrados na Tabela 3.

TABELA 3. Herança da tolerância à toxidez de alumínio em diversas culturas.

Cultura (Espécie) Genes para tolerância Tipo de avaliação Referências

Aveia {Avena saliva) 1 a 2 dominantes Recresc. de taiz
Sanchez-Chacon (1998);
Wagner (1999)

Cevada (Hordeum vulgarè) 1 dominante Hematoxilina Minnela & Sorrells (1997)

Mongênica a poligênica Crescimento raiz Vas etal. (1993)

Monogênica - Reid citado por Garvin (1999)

Arroz (Orizw satiua} Poligênica aditiva índice de 0 a 1 Wuw/tZ (1997)

Poligênica aditiva Crescimento raiz Khatiwada et al. (1996)

Poligència aditiva
Crescimento raiz e
massa seca

Ferreira et aL (1988)

Poligênica (tolerân. Foi 
dominante)

Crescimento raiz Ferreira et al. (1997)

Centeio {Secale cereale) 1 a 2 dominantes Recrescimento de raiz Gallego & Benito (1997) ■
Monogênica - Chrzastek et al. (1995)

Trigo (Triücum aestiuum) Monogênica dominante Recrescimento de raiz Lagos et aL (1991) ■
Monogênica dominante Recrescimento de raiz Camargo (1981)

2 aditivos
índice la 10, 
avaliação a campo

Nodari et al. (1982) ■
2 dominantes ou 1 
recessivo

Crescimento de raiz Rajaram et al. (1991)

Monogênica dominância 
incompleta

Coloração com 
hematolina

Wheller et al. (1992)

2 a 3 dominantes - Aniol (1997)

1 dominante Hematoxilina Jonhnson et al (1997)

Monogênica - Luo & Dvorak (1995)

2 genes - Sorrells et aL (1996)

Monogênica - Delhaize et al. (1993)

1 dominante Crescim. de raiz Basu et al. (1997)

Sorgo (Sorghum bicolor) 1 dominante Crescim. de raiz Schaffert et al. (2000)

Poligênica Núm. raízes -solo Flores etal (1990)

Milho (Zea mays) Monogência Crescim. de raiz Rhue et al. (1978)

Poligència Crescim. de raiz Magnavaca (1987b)

Poligència Cresc. de raiz Lima et al. (1995)

Monogênica Escala visual Moon et al. (1997) ■
Alfafa (Medicago) Poligênica Massa seca Campbell et al. (1993)

Soja (Glycine max) Poligênica aditiva Crescimento raiz
Spehar (1996);
Bianchi-Hall et al. (1998).
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Adicionalmente a existência de genes maiores conferindo grande variação 
para tolerância ao alumínio, existem evidências sugerindo que genes modificadores 
podem ter papel importante em modular o efeito de genes maiores de tolerância. Por 
exemplo, Delhaize et al. (1993a) e Jonhson et al. (1997) relataram que uso de 
metodologia de retrocruzamento para transferência de gene de tolerância ao alumínio 
a partir de um pai doador tolerante para um genótipo sensível não foi efetiva, sugerindo 
ou a existência de genes menores ou a existência de genes no pai sensível que reduziram 
a ação do gene maior transferido a partir do pai doador tolerante.

Quanto ao modo de ação gênica, em geral tolerância ao alumínio tem sido 
reportada como característica dominante (Kerridge & Kronstad, 1968; Somers et 
al., 1996). Entretanto, vários estudos discutidos abaixo demonstraram que tanto o 
número de genes quanto o modo de ação gênica encontrado pode variar de acordo 
com o nível de alumínio utilizado na solução. Por exemplo, Polle et al. (1978a,b) 
utilizando um grande número de populações de cevada obtidas a partir de 
cruzamentos entre parentais com diversos níveis de tolerância ao alumínio, avaliaram 
estas populações segregantes sob diferentes níveis de alumínio e encontraram padrão 
de segregação consistente com herança dominante, codominante ou recessiva, 
simplesmente alterando o nível de alumínio na solução. Garvin (1998) mencionou 
que uma interpretação razoável destes resultados seria de que efeitos de dose gênica 
deveríam ser um componente importante na ação de genes de tolerância ao 
alumínio, indicando ser importante avaliar a tolerância em diversos níveis de 
alumínio. Em trigo, mudanças de modo de ação gênica de tolerante para 
recessivo foi encontrado por Camargo (1984). Já Delhaize et al. (1993a) 
encontraram que tolerância ao alumínio conferida pelo gene Altl em trigo tem-se 
mostrado dominante através de uma gama de níveis de alumínio, baseada em 
resultados semelhantes de tolerância encontrado entre Altl homozigotos e 
heterozigotos.

Em geral não tem sido verificado efeito materno ou citoplasmático na herança 
da tolerância ao alumínio (Reid, 1971; Lafever & Campbell, 1978; Rhue et al., 
1978;Aniol, 1991; Salazar etal., 1997).

Com o advento e evolução das técnicas de mapeamento de genomas entre 
diversas espécies, estudos de conservação de seqüências de genes ao longo do 
cromossomo entre espécies relacionadas (sintenia) tem sido possíveis (Gale & Devos, 
1998). Uma questão que poderá vir a ser respondida com estes estudos é se os mesmos 
genes seriam responsáveis por tolerância ao alumínio em diferentes espécies ou se 
cada espécie teria genes únicos para esta característica. Existem hoje evidências de 
uma possível conservação de alguns genes de tolerância ao alumínio entre espécies. 
Por exemplo, Riede & Anderson (1996) identificaram marcadores de RFLP ligados 
a um gene maior de tolerância ao alumínio em trigo (AltBH) que foi mapeado no 
braço longo do cromossomo 4D, enquanto em centeio, Gallego & Benito (1997) 
encontraram evidência da existência de um gene de tolerância ao alumínio numa 
região do cromossomo 4 que guarda sintenia com o cromossomo 4D do trigo. 
Recentemente, Garvin D. e colaboradores (Comunicação pessoal) demonstraram 
que um gene maior de tolerância ao alumínio em cevada, denominado Alp é 
provavelmente ortólogo ao gene de trigo AltBH, baseado na posição de uma série de 
marcadores moleculares comuns utilizados nos dois genomas.
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Na Tabela 3 encontra-se um sumário de alguns dados de estudos de herança 
da tolerância ao alumínio obtidos em várias culturas, utilizando diferentes técnicas 
de avaliação e diferentes características como critério de avaliação da tolerância.

Muitas são, contudo, as variáveis que podem influenciar os resultados desses 
estudos genéticos e assim dificultar a comparação dos mesmos dentro e entre espécies 
a fim de elucidar os possíveis mecanismos de tolerância existentes. Abaixo são 
discutidos alguns desses aspectos para melhor compreensão do estado atual do 
conhecimento sobre a genética dessa característica.

7.1 FATORES AFETANDO RESULTADO DE ESTUDOS DE HERANÇA DA TOXIDEZ 
DE ALUMÍNIO

O método utilizado para avaliar tolerância ao alumínio pode influenciar os 
resultados da herança da característica. O método mais freqüentemente utilizado 
nestes estudos tem sido a avaliação de crescimento ou recrescimento de raízes de 
plântulas em solução nutritiva com níveis tóxicos de Al*** (Tabela 3). Essa 
metodologia tem sido utilizada em estudos com trigo (Camargo, 1981), arroz 
(Ferreira etal., 1997), centeio (Gallego & Benito, 1997), aveia (Chacon-Sanchez, 
1998; Wagner, 1999) e milho (Magnavaca, 1982; Limaera/., 1995). O método de 
coloração de raízes com hematoxilina tem sido utilizado por exemplo em cevada 
(Minella & Sorrells, 1992). Enquanto o método da hematoxilina é de avaliação 
qualitativa dividindo os genótipos em três grupos (com, sem e com coloração parcial 
de raízes), o crescimento de raízes é avaliado em escala métrica e pode apresentar 
distribuição contínua de valores, como verificado em estudo com arroz (Ferreira et 
al., 1997) e milho (Torres etal., 1997) ou permitir a separação dos genótipos em 
classes descontínuas, como verificado em trigo (Camargo, 1984), aveia (Chacon- 
Sanchez, 1998; Wagner, 1999) e sorgo (Schaffert et al., 2000). A análise genética 
da característica é passível, contudo, de ser influenciada pela escala e método de 
avaliação.

A concentração de alumínio utilizada nos estudos de herança genética varia 
significativamente em função do nível de tolerância intrínseco das diferentes espécies. 
Assim, a cevada está entre os cereais mais sensíveis ao efeito tóxico do alumínio, 
seguida de trigo e centeio (Tabela 1). Por outro lado, para discriminar genótipos 
tolerantes e sensíveis em arroz e aveia, níveis de 20 ppm ou mais de Al*** são utilizados. 
A concentração de alumínio pode influenciar os resultados da análise genética como 
demonstrado por Camargo (1981; 1984) em trigo. Em seus estudos, o autor observou 
que a mudança de três para seis ppm de alumínio na solução revelou diferenças na 
proporção genética observada em populações segregantes de um mesmo cruzamento. 
Enquanto que a 3 ppm foi observada segregação de 15 indivíduos tolerantes para um 
suscetível na progênie segregante do cruzamento BH1146 x Atlas 66, a mesma 
progênie segregou 12:4 na avaliação com 6ppm de alumínio, indicando que houve 
uma quebra gradual de dominância com o aumento da concentração de alumínio. 
Esses resultados alertam para o fato de que a herança genética desta característica 
deve ser cuidadosamente interpretada em função do nível de Al presente em solução 
e a comparação entre espécies pode ser dificultada pelo variável grau de sensibilidade 
entre as mesmas.



Melhoramento para tolerância ao alumínio como fator de adaptação a solos ácidos 809

Outro trabalho visando verificar o efeito de níveis de saturação de alumínio 
no solo e em solução nutritiva sobre os resultados obtidos em estudo de tolerância ao 
alumínio em trigo são relatados por Bona et al. (1994). Os autores utilizaram dois 
solos com alta saturação de alumínio e solução nutritiva com cinco níveis de alumínio 
(0,09; 0.18; 0,36; 0,72; e 0,90 mM Al). Foram avaliadas progênies F2 obtidas de dois 
conjuntos de cruzamentos do tipo tolerante x suscetível (Cardinal x Zombor e Becker 
x Kincso). Nos ensaios em solo, a F2 obtida do cruzamento Cardinal x Zombor 
mostrou herdabilidade para comprimento de raiz seminal de 0,60 e grau de 
dominância (d) de raízes longas sobre raízes curtas de 0,98. No cruzamento Becker x 
Kincso, a herdabilidade foi próxima à encontrada no cruzamento anterior (0,57), 
mas a característica mostrou-se de herança principalmente aditiva, com d = 0,07. Já 
os ensaios em solução nutritiva mostraram que a freqüência de indivíduos suscetíveis 
nos dois cruzamentos aumentou com o aumento do nível de alumínio na solução, 
indicando que a hipótese de herança monogênica em trigo deve ser considerada 
somente dentro de certos níveis de alumínio na solução.

A seguir são descritos estudos de herança da tolerância ao alumínio em diversas 
culturas.

7.2 HERANÇA DA TOLERÂNCIA AO ALUMÍNIO

7.2.1 TRICO

Como mencionado no início deste capítulo, a maioria dos trigos brasileiros 
com alto nível de tolerância ao alumínio descende de alguma maneira da cultivar Polyssu 
(De Souza,1998). Baseado em análise de pedigree, a cultivar BH1146 que está entre os 
genótipos de trigo brasileiros com maior grau de tolerância ao alumínio herdou um 
gene maior para tolerância ao alumínio da cultivar Polyssu (Garvin, 1999). Por outro 
lado, a tolerância ao alumínio na cultivar de trigo Atlas 66 apesar de também poder ter 
sido derivada da cultivar Polyssu,existe evidência que “Atlas 66” possui dois genes para 
tolerância ao alumínio (Camargo, 1981; Berzonsky, 1992).

Alguns genes para tolerância ao alumínio estão bem caracterizados ao nível 
de localização cromossômica na espécie e identificação de marcadores de DNA 
associados a eles. Esse é o caso dos genes presentes nos genótipos de trigo ‘BH1146’ 
e Atlas 66’, identificados pela segregação de progênies do cruzamento desses com 
genótipos sensíveis ao alumínio, revelando ao menos um gene dominante distinto 
em cada genitor tolerante (Camargo, 1981). Nodari et al. (1982) relatam que a cv. 
BH1146 possui dois genes independentes para a tolerância ao alumínio de efeito 
aditivo sob condições de campo. Outro estudo indica a presença de dois ou três 
genes para tolerância, dependendo da concentração de alumínio (Aniol, 1990).

Estudos de genética da tolerância ao alumínio em trigo conduzidos por Camargo 
(1981, 1984) encontraram um gene dominante nas cultivares BH1146 e C3 e dois 
genes dominantes em Atlas 66’ quando a solução nutritiva continha 3 ppm de Al. 
Com solução nutritiva com 10 ppm de alumínio a tolerância de ‘C3’ passa a ser recessiva. 
Herança da tolerância ao alumínio em Atlas 66’ foi também estudada por Choudhry 
(1978) e Campbell & Lafever (1981), com resultados diferentes dependendo do outro 
genitor utilizado no cruzamento e das condições do ensaio.
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Apesar da discordância dos resultados, provavelmente devido às diferentes 
condições dos experimentos, aceita-se que existe ao menos um gene dominante na 
cultivar BH1146.

O gene dominante para tolerância ao alumínio existente na cultivar BH1146 
foi localizado no cromossomo 4D através da análise monossômica (Lagos etal., 1991).

Utilizando linhas de substituição, Luo & Dvorak (1996) também localizaram 
um gene de tolerância ao alumínio no cromossomo 4D presente na cultivar Chinese 
Spring em Triticum aestivum e no cromossomo 4B em Triticum turgidum. Não existem 
dados para identificar se o gene presente em ‘Chinese Spring’ corresponde ao loco de 
‘BH1146’, apesar dos autores especularem que esta seja uma possibilidade.

O gene presente em ‘Atlas 66’, que difere daquele de ‘BH1146’, foi localizado 
no cromossomo 5D através do uso de uma série de linhas de substituição em trigo 
(Prestes etal., 1975).

Linhas semi-isogênicas para tolerância ao alumínio foram obtidas a partir da 
cultivar tolerante Atlas 66 (pai doador), cruzado com as cultivares sensíveis Chisholm 
e Century (Carver et al, 1993). Duas linhas semi-isogênicas tolerantes ao alumínio, 
denominadas ‘Chisholm-T’ e ‘Century-T’ foram avaliadas em solução nutritiva com 
níveis de alumínio de 0, 10, 20 e 30 |1M (Garvin, 1999). Os dados de crescimento 
relativo de raiz seminal deste experimento podem ser visto na Figura 5. Os resultados 
indicam que no nível de 10 |1M de alumínio, as linhas semi-isogênicas tolerantes 
tiveram o mesmo comportamento do pai doador (‘Atlas 66’). Já no nível mais alto de 
alumínio (30 J1M), elas mostraram nível de tolerância intermediário entre o pai doador 
tolerante e os pais recorrentes suscetíveis ao alumínio. O autor concluiu que este fato 
suporta a hipótese de que pelo menos dois genes maiores para alumínio devem existir 
na cultivar de trigo Atlas 66.

Concentração de Alumínio na solução (pm)

FIGURA 5. Crescimento 
relativo de raiz seminal em 
quatro níveis de alumínio na 
solução nutritiva, para uma 
cultivar de trigo utilizada 
como genitor tolerante (Atlas 
66), os genitores sensíveis 
(Chisholm e Century) e duas 
linhas semi-isogênicas 
(Century T e Chisholm T) 
obtidas do cruzamento do 
genitor tolerante com cada 
um dos dois genitores 
sensíveis. Dados mostraram 
transferência incompleta da 
tolerância ao alumínio via 
retrocruzamento a partir de 
Atlas 66 para as duas linhas 
semi-isogênicas, com o 
aumento do teor de alumínio 
na solução. (Adaptado de 
Garvin, 1999).
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O efeito do backgroundgenético de trigo hard red tvinter (HRW) sobre a ação 
de um gene de tolerância oriundo da cultivar de trigo Atlas 66 foi estudado por 
Johnson et al. (1997). Isolinhas de trigo HRW, tolerante ao Al, foram selecionadas 
com auxílio do teste da hematoxilina, usando Atlas 66’ como fonte de tolerância. A 
segregação para o teste da hematoxilina nas populações derivadas do cruzamento 
entre as isolinhas tolerantes ao Al (‘Chisholm’ e ‘Century’) com seu genitor recorrente, 
indicam a existência de um único gene, dominante, que foi transferido a partir de 
Atlas 66’. Os dados de CRRS foram concordantes com os dados preditos pelo teste 
da hematoxilina. Cada isolinha tolerante ao Al, apresentou um declínio linear no 
comprimento relativo da raiz com o aumento da concentração de Al na solução (90 
pM a 720 pM de Al), enquanto isolinhas sensíveis ao Al e os genitores recorrentes 
apresentaram um declínio curvilíneo agudo. As isolinhas tolerantes ao Al, superaram 
seu genitor recorrente em 19% (Chisholm) e 38% (Century) no CRRS. O teste da 
hematoxilina, possibilitou identificar um gene dominante que confere aumento no 
crescimento radicular, em resposta ao Al.

Por meio de um programa de retrocruzamento, foi transferida resistência ao 
Al, a partir da cultivar tolerante Maringá para a cultivar sensível Katepwa (Basu et 
al., 1997). No terceiro estágio de retrocruzamento, uma única isolinha resistente 
(Alikat = Katepwa*3/Maringá), foi obtida com base nos resultados de crescimento 
radicular de plântulas cultivadas em solução nutritiva contendo Al. Análise genética 
das linhagens duplo-haplóide (DH) desenvolvidas a partir desta isolinha, sugere que 
a tolerância é controlada por um único gene dominante. Cruzamentos entre DH 
Alikat e DH Katepwa produziram uma população Ft tolerante ao Al. Retrocruzamento 
desta população Fj com DH Katepwa produziu uma população com segregação para 
tolerância ao Al de 1:1, que quando autofecundada, produziu uma população 
segregante para tolerância ao Al de 3:1. Em condições de estresse de Al, plantas 
tolerantes ao Al da população F2, liberaram um polipeptídeo de baixo peso molecular 
na rizosfera. Um destes polipeptídeos de 23 KDa, demonstrou capacidade para ligar- 
se ao Al e segregou com o fenótipo tolerante.

Gustafson (1984) trabalhando com nulissômicos, tetrassômicos e linhas 
ditelossômicas de ‘Chinese Spring’ com substituição de centeio localizaram genes 
para tolerância ao alumínio nos seguintes braços cromossômicos: 6AS, 7AS, 2DL, 
4DL, 4BL, 7DL em trigo e 6RS, 3R e 4R em centeio.

Rajaram et al. (1991) estudaram a base genética da tolerância ao alumínio 
em três populações F, de trigo, provenientes de cruzamentos do tipo tolerante x 
suscetível envolvendo genitores brasileiros e genitores do programa do CIMMYT. 
Os autores concluíram que a tolerância foi explicada pela presença de dois genes 
dominantes em um dos pais e um gene recessivo nos outros dois genitores.

Progênies F do cruzamento entre as cultivares de trigo Waalt (tolerante ao 
alumínio) e WarigaJ (suscetível ao alumínio) foram avaliadas em solução nutritiva 
com alumínio em períodos de exposição ao alumínio de três dias e de quatro semanas, 
e a técnica de coloração de ápices radiculares com hematoxilina foi utilizada como 
critério de avaliação (Wheeler etal., 1992b). A exposição por quatro semanas permitiu 
discriminar melhor entre genótipos sensíveis e tolerantes. As famílias F? foram 
separadas em um grupo tolerante e outro sensível ao alumínio. A relação produção 
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de massa seca de parte aérea por massa seca de raiz também discriminou os grupos 
tolerantes e sensíveis, enquanto estas duas variáveis analisadas separadamente ou o 
comprimento de raiz seminal após três dias ou após quatro semanas, não conseguiram 
discriminar os dois grupos de famílias Fy Dentro do grupo de famílias F3 tolerantes, 
comprimento de raiz seminal foi significativamente correlacionado com peso de raiz 
e peso de parte aérea, entretanto estas correlações foram não significativas dentro do 
grupo de F3 sensíveis ao alumínio. Baseado no padrão de segregação observado, os 
autores concluíram que a tolerância ao alumínio em trigo é controlada por um gene 
com dominância incompleta

Aniol (1997) em cruzamentos realizados para incorporar genes de tolerância 
ao Al de uma cultivar brasileira de trigo de primavera (BH1146) para trigo de 
inverno, observou que a tolerância ao Al é um caráter dominante. A maioria da 
variabilidade observada, deve ser explicada pela presença de dois ou três pares de 
genes, com cada gene afetando a mesma característica e possuindo dominância 
completa.

O melhoramento de plantas convencional tem melhorado a tolerância do 
trigo ao estresse causado pelo Al. Entretanto, a variabilidade genética é limitada. 
Correspondentes silvestres do trigo são um valioso pool de genes para a introdução 
de variação genética. A espécie silvestre Aegilops uniaristata (2n=2x=14, NN) foi 
utilizada como fonte de tolerância a Al. A partir do cruzamento entre A. uniaristata 
com trigo, ficou bem caracterizado que o cromossomo 3N confere tolerância ao 
alumínio em trigo (Miller et al., 1997). Três linhagens, em que o cromossomo 3N 
substituiu os cromossomos homólogos de trigo, 3A, 3B ou 3D, foram produzidas. O 
cultivo das plantas em solução nutritiva com elevada concentração de Al, confirmou 
que o cromossomo 3N é responsável por conferir tolerância às linhagens. Os autores 
reportam que, posteriormente, o cromossomo 3N recombinou com o cromossomo 
homólogo de trigo e transferiu para o cromossomo de trigo, apenas um pequeno 
segmento que carrega o(s) gene(s) para tolerância, mas não os genes sem interesse 
agronômico.

Sapra etal. (1979) avaliaram crescimento de raiz em solução nutritiva com 0 
e 8 ppm de Al para genótipos de trigo, centeio e triticale tanto diplóides quanto 
tetraplóides. Os autores concluíram que o genoma A confere alto nível de sensibilidade 
ao alumínio, enquanto o oposto ocorre com os genomas B e R. O genoma E de 
Agropyron elongatum também confere alto nível de suscetibilidade.

7.1.2 CEVADA, CENTEIO E AVEIA

Em cevada, um gene de tolerância ao alumínio presente na cultivar Dayton, 
foi localizado no cromossomo 4 (Minella & Sorrells, 1997). Em trabalho recente 
conduzido na Universidade de Cornell (EUA), Altermann e colaboradores 
(Comunicação pessoal) identificaram que este gene é possivelmente um homeólogo 
do gene presente em trigo em ‘BH1146’ através de mapeamento comparativo.

Avaliação em larga escala para tolerância ao alumínio feito em 3.871 cultivares 
de cevada, encontrou 315 cultivares com boa tolerância ao alumínio (Xu etal., 1993). 
Os autores reportam controle gênico variando de herança monogênica a poligênica, 
dependendo da cultivar utilizada como fonte de tolerância.
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Em centeio, ao menos dois genes dominantes para tolerância foram 
identificados na cultivar Ailés. A associação desses genes com locos isoenzimáticos os 
posiciona no braço longo do cromossomo 6R (Gallego & Benito, 1997).

Chrzastek et al. (1995) analisando 9 linhagens de centeio-trigo (cruzamento do 
trigo ‘Grana com centeio ‘Dankwskie Zlote’) em solução nutritiva contendo 4 ppm de 
Al, observaram que as linhagens com os cromossomos (ou braços dos cromossomos) 3R, 
3RS e 2R de centeio, possuíam alta tolerância ao Al. Os resultados demonstram que o 
braço curto do cromossomo 3R carrega um gene de tolerância ao Al.

Cultivares contendo a translocação 1BL.1RS de trigo (Triticum aestivum)- 
centeio (Secale cereale) são consideradas como possuindo maibr nível de tolerância ao 
alumínio, entretanto não se sabe se esta tolerância é devida a genes no segmento 1 RS 
ou genes no genoma do trigo. Linhas semi-isogênicas de trigo do tipo sofi red winter 
contendo a translocação acima foram avaliadas em solução nutritiva com 1 mg Aí/l 
(Mc Kendry et al., 1996). Os autores concluíram pela não existência de gene para 
tolerância ao alumínio nesta translocação e sugerem que dados anteriores reportando 
este fato provavelmente se devem a existência de outros genes maiores de tolerância 
ao alumínio no genoma de trigo.

Em aveia, um a dois genes dominantes para a tolerância foram identificados 
(Chacon-Sanchez, 1998; Wagner, 1999). O mapeamento e a localização cromossômica 
desses genes estão em andamento na Universidade Federal do Rio Grande do Sul.

7.2.3 ARROZ

Em arroz, tolerância ao alumínio tem sido considerada característica de 
herança poligênica com preponderância de efeitos aditivos.

Uma análise de dialelo incompleto foi conduzida para 56 progênies F( de 
arroz, derivadas de 8 genitores machos, cruzados com 7 genitores fêmeas que 
apresentam tolerância diferencial ao Al, baseada no crescimento da raiz em solução 
nutritiva contendo 1 mM de Al (Wu etal., 1997). A capacidade geral de combinação 
(CGC) foi significativa tanto para os genitores machos, como para os genitores fêmeas. 
A CGC foi muito maior que a capacidade específica de combinação (CEC), indicando 
que os efeitos aditivos são mais importantes para a característica tolerância ao Al. 
Uma herdabilidade elevada foi observada (48%), indicando a possibilidade de ganho 
genético na seleção de genótipos tolerantes ao Al. Os autores relatam ainda que o 
comportamento de tolerância da progênie F , parece ser influenciado pelo genótipo 
sensível, sugerindo um efeito de dominância inconsistente.

Análise de um dialelo em arroz, revelou que elevado comprimento de raiz em 
solução contendo Al, é governada tanto por genes de efeito aditivo quanto genes com 
efeito de dominância, com preponderância para os genes de efeito aditivo. A característica 
exibiu dominância parcial e mostrou herança poligênica (Khatiwada et al., 1996).

A cultivar tolerante ao Al ‘Guapore’ foi cruzada com a cultivar sensível ao Al 
‘IAC899’ (Ferreira et al., 1997). Após dez dias em solução nutritiva contendo 20 
ppm de Al, os genitores, a população F , F2 e retrocruzamentos, tiveram seu 
crescimento radicular avaliado. Os resultados indicaram que a tolerância ao Al é um 
caráter quantitativo. Médias dos F] ’s, F2’s e retrocruzamentos, foram semelhantes a 
do genitor tolerante, indicando dominância do caráter tolerância a Al em arroz.
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7.2.4 MILHO

Estudos de herança da tolerância ao alumínio em milho em solução nutritiva 
encontraram desde herança monogênica (Rhue etal., 1978; Garcia Jr. & Silva, 1979), 
passando por característica controlada por dois genes complementares dominantes 
(Miranda et al., 1984), até herança poligênica (Magnavaca, 1982; Magnavaca etal., 
1987a, b, c; Sawazaki & Furlani, 1987; Lima et al., 1992; Torres etal., 1997).

Magnavaca et al. (1987b) avaliaram o comprimento relativo de raiz seminal 
em 6 gerações (P|S P2, Fp F2, RCp RC2) em seis diferentes cruzamentos entre seis 
linhagens temperadas usando o modelo de Mather & Jinks (1971). Os autores 
encontraram os seguintes resultados: a) efeitos genéticos aditivos explicaram a maior 
parte da variância genética total, mas dominância foi significativa para cinco dos seis 
cruzamentos estudados; b) os efeitos epistáticos foram significativos em quatro dos 
seis cruzamentos, mas muito menos importantes que os efeitos aditivos ou de 
dominância; c) o padrão de segregação observado na geração F2 foi contínuo e 
unimodal, típico de uma característica de herança quantitativa e indicou uma 
predominância de genes dominantes para suscetibilidade ao alumínio. Este dado 
demonstrou que tolerância ao alumínio em milho é uma característica quantitativa e 
que progresso utilizando seleção recorrente e seleção de tipos intermediários obtidos 
a partir de cruzamentos do tipo suscetível x tolerante pode ser atingido. Entretanto, 
os autores mencionam que, a grande diferença entre o nível de tolerância observado 
em linhagens temperadas e tropicais pode levar à especulação da existência de genes 
maiores para tolerância ao alumínio em linhagens de milho tropicais.

Moon et al. (1997) induziram variação somaclonal na progênie derivada da 
planta SI587, obtida a partir de calos do tipo I da linhagem Cat 100-6, tolerante ao 
Al. Após cinco autofecundações, foram obtidas 14 famílias a partir do somaclone 
SI587, que demonstraram sintomas de toxidez por Al. A progênie mais sensível, 
SI587-17, foi cruzada com a linhagem Cat 100-6. Análises de segregação da população 
F2 e de um retrocruzamento com o genitor sensível, demonstraram padrão de 
segregação tolerante:sensível, típica de 3:1 e 1:1, respectivamente, indicando que a 
tolerância em Catl00-6 é controlada por um único gene, semidominante, 
denominado de alm 1.

Torres et al. (1997) avaliaram o CRRS em solução nutritiva com 6 ppm de 
alumínio de 1.544 plantas F2 obtidas a partir do cruzamento entre duas linhagens 
contrastantes para tolerância ao alumínio e encontraram distribuição contínua, 
unimodal, típica de características de herança quantitativa.

Progênies de um cruzamento dialélico envolvendo oito linhagens de milho, 
(cinco tolerantes e três sensíveis ao Al), foram cultivadas em solução nutritiva contendo 
4,5 ppm de Al (Lima et al., 1995). As plantas foram analisadas para o comprimento 
da raiz, produção, altura da planta e altura de inserção da espiga no campo. Na 
análise de variância, tanto a CGC quanto a CEC, foram significativas. O quadrado 
médio da CGC apresentou maior magnitude que o quadrado médio da CEC para 
todas as características avaliadas, com exceção apenas para produção, sugerindo um 
maior efeito de genes aditivos no cruzamento. Os autores reportam também, um 
alto valor de heterose para o comprimento da raiz, sugerindo que o mesmo pode ter 
sido causado por interações não alélicas, devido à ação de genes deletérios.
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Estimativas de componentes genéticos em populações de milho conduzidas 
em solos ácidos com alta saturação de alumínio têm sido feitas pelo programa de 
pesquisa do CIMMYT utilizando métodos como Delineamentos I e II da Carolina 
do Norte, dialelos e trialelos (Narro etal., 1999). Um sumário destes resultados para 
cada um dos métodos utilizados segue abaixo: a) Delineamento I na população de 
milho SA3. Foram utilizadas 256 famílias de irmão completos formadas por 64 machos 
e 4 fêmeas dentro de cada macho, avaliadas em um solo fértil e três solos ácidos 
(Duque-Vargas et al., 1994). Nos solos ácidos a variância genética aditiva () foi 
de magnitude próxima da variância de dominância ( O2D ) para rendimento de grãos 
(0,15 e 0,13, respectivamente) e que a interação x ambiente foi altamente 
significativa; b) Delineamento II na população SA4. Foram obtidas 160 progênies Sj 
e cada set foi constituído pelos cruzamentos entre grupos de oito progênies (quatro 
utilizadas como macho e quatro como fêmea), num total de 20 sets com 16 
cruzamentos por set. Os cruzamentos foram avaliados em 4 solos ácidos (Borrero et 
al., 1995). Verificou-se que para rendimento de grãos em solo ácido, Op foi mais 
importante que e novamente observou-se alta interação G^ x ambiente. A 
herdabilidade no sentido restrito para peso de grãos em solos ácidos foi de 35%; c) 
dialelo completo entre oito populações (CMS36, ETO, Tuxpeno, SA3, SA4, SA5, 
SA6 e SA7) mostrou inexistência de efeito materno para produção de grãos em solos 
ácidos (Salazar et al., 1997); d) análise de médias de gerações envolvendo como 
genitores linhagens contrastantes para tolerância à acidez e alta saturação de alumínio, 
Fp F2, F3, RC] 's, RC2's, e autofecundação dos retrocruzamentos foram avaliadas em 
solos ácido e corrigido (Ceballos et al., 1998). Para peso de grãos, tanto em solo 
ácido como não ácido os efeitos de dominância foram superiores aos efeitos epistáticos; 
e) análise de trialelos a partir de 50 linhagens da população SA8 agrupadas em 10 sets 
(cinco linhagens por sei) sendo que em cada set foram gerados todos os cruzamentos 
simples e triplos possíveis entre o grupo de cinco linhagens. Os 100 híbridos simples 
e 300 híbridos triplos foram avaliados em sete solos ácidos com alta saturação de 
alumínio. Os efeitos de CGC e CEC para produção de grãos em solos ácidos foram 
altamente significativos, sendo observada uma superestimação dos efeitos de CGC. 
Os componentes de variância do tipo ^Ip e G^A explicaram 79% e 19% da variância 
genética, respectivamente, sendo ambos altamente significativos; a GA explicou menos 
de 2% da variância genética total.

7.2.5 SORGO

Tolerância ao alumínio em sorgo avaliada em solução nutritiva parece ser 
dominante e monogênica. Entretanto adaptação de sorgo a solos ácidos tem sido 
considerada característica poligênica, com herança principalmente aditiva (Ziegler et 
al., 1995 ).

Três pares de linhas semi-isogênicas foram avaliadas em solução nutritiva 
com 148 |lm de alumínio (Schaffert et al., 1996). A média de crescimento relativo 
de raiz seminal (RSRL) para o pai tolerante foi 5,8 vezes superior que a encontrada 
para o pai suscetível. Estes três pares de linhas semi-isogênicas (todas com macho- 
esterilidade citoplasmática) e quatro linhagens restauradoras (três suscetíveis ao 
alumínio e uma tolerante) foram cruzados e os híbridos do tipo tolerante x tolerante 
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(TxT), tolerante x suscetível (TxS) e suscetível x suscetível (SxS) foram avaliados em 
solução nutritiva com alumínio. Híbridos do tipo TxS mostraram RSRL semelhante 
aos cruzamentos do tipo TxT, indicando herança dominante para a característica. 
Schaffert et al. (2000) analisando padrão de segregação de 1.246 plantas F3 de sorgo 
em solução nutritiva obtidas a partir de cruzamento tendo como pai tolerante o 
genótipo SC283 (IS 7173C), encontraram um gene maior dominante (herança 
oligogênica) controlando tolerância à toxidez de alumínio neste cruzamento.

Flores etal. (1991) avaliaram em solo ácido um dialelo entre 14 linhagens de 
sorgo envolvendo 40 híbridos F) por dois anos e níveis de saturação de alumínio no 
solo variando de 42% a 71%. Os autores verificaram que os efeitos de CGC e CEC 
foram significativos para produção e número de raízes em solos ácidos, com os efeitos 
aditivos sendo mais importantes nos níveis mais altos de saturação de alumínio.

Estudos de capacidade combinatória em sorgo, conduzidos ao nível de campo 
na Colômbia (Flores et al., 1988; 1991), na Nigéria (Adamou et al., 1992) e no 
Quênia (Zake et al., 1992) mostraram que tolerância à acidez em solo com alta 
saturação de alumínio avaliada através de características de planta e produção ao 
nível de campo é poligênica, controlada por genes de efeito aditivo e não aditivo.

7.2.6 SOJA

Estudos foram conduzidos para se verificar a herdabilidade (h2) para tolerância 
ao Al em uma população derivada da geração F4 de soja, por meio do crescimento 
radicular em solução nutritiva (Bianchi-Hall et al., 1998). Foram utilizadas 120 
linhagens obtidas do cruzamento entre ‘Young’ (sensível) com ‘PI416937’ (tolerante). 
Análise de variância da progênie, foi significativa (P<0,05) para o efeito de interação 
progênie x Al, indicando variação genética herdável para tolerância ao Al. 
Aproximadamente 6% da progênie derivada da população F4 neste estudo, foi similar 
aos genitores para resposta ao Al. Os autores sugerem que três a cinco genes possam 
estar envolvidos no controle de tolerância ao Al neste cruzamento de soja.

Spehar (1995) relatou sobre um cruzamento dialélico 9x9 entre linhagens de 
soja. A CGC foi maior que a CEC, indicando predominância de efeitos aditivos.

Spehar & Galwey (1996) obtiveram dados de um cruzamento dialélico 9x9 
entre cultivares contrastantes, para crescimento em solos e em solução nutritiva, na 
presença de alta concentração de Al. A análise da capacidade combinatória indicou 
predominância de genes de efeito aditivo e um modelo do tipo dominante-aditivo, 
explicou a maior parte das diferenças para crescimento na presença do estresse de Al.

7.2.7 ALFAFA E ARABIDOPSIS

Sete mutantes de arabidopsis resistentes ao alumínio, denominados alr foram 
isolados em meio com alta saturação de alumínio (Larsen etal., 1997). Os mutantes 
alr mostraram ser do tipo semidominante e representavam pelo menos dois locos 
diferentes em arabidopsis. Nove mutantes para sensibilidade ao alumínio baseado 
em crescimento de raiz em solução nutritiva com alumínio foram também 
identificados. A análise de complementação gênica revelou que dos nove mutantes, 
oito representavam locos diferentes, indicando que suscetibilidade ao alumínio em 
arabidopsis é uma característica complexa.
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Um dialelo (incluindo os recíprocos) com seis genitores de alfafa foi conduzido 
em solução nutritiva na presença de Al (Campbell etal., 1993). O efeito da CGC foi 
significativo tanto para altura da planta, como para peso de matéria seca e constituiu 
a maior parte da variação genética. O efeito recíproco foi significativo apenas para o 
peso de matéria seca. Os autores verificaram que nos cruzamentos de alfafa avaliados, 
tolerância ao alumínio parece ser dominante sobre suscetibilidade.

8. SELEÇÃO PARA TOLERÂNCIA AO ALUMÍNIO

O moderno melhoramento de plantas tem produzido cultivares altamente 
produtivas quando associado a um sistema intensivo de utilização de insumos (Hauptli 
et al., 1990). A filosofia dos programas de melhoramento de plantas desenvolvidos 
principalmente nos Estados Unidos, de 1940 a meados de 1980, tem-se baseado na 
capacidade da pesquisa na área de solos em desenvolver tecnologia para manejo de 
nutrientes (King, 1990) e para corrigir deficiência dos solos (Kellog, 1975). Dentro 
desta linha, o fitomelhorista em geral conduz seu programa de melhoramento 
utilizando a mais moderna tecnologia desenvolvida na área de correção e manejo de 
solos. Neste sistema, a presença de qualquer variabilidade genética para tolerância a 
estresse de solo não será identificada, podendo de fato estar-se selecionando para 
uma reduzida eficiência em um ambiente com alto uso de insumos.

De acordo com Devine (1976) para se obter resultados satisfatórios em um 
programa de melhoramento, para tolerância a solos ácidos com ênfase em tolerância 
à toxidez de alumínio, são necessárias as seguintes informações: a) existência de técnicas 
de seleção para identificar tolerância; b) existência de variabilidade genética na espécie 
estudada; c) a característica deve ser herdável e estimativas de herdabilidade devem 
estar disponíveis; d) não devem existir correlações genotípicas altamente negativas 
entre tolerância e características agronomicamente importantes; e) deve ser possível 
fazer estimativas ao nível de campo do progresso obtido com a seleção para estresse. 
Estes componentes são inter-relacionados de várias maneiras. Por exemplo, um bom 
screening deve levar a um melhor entendimento da genética da tolerância; progresso 
obtido para produção ao nível de campo sugere a inexistência de correlações negativas 
com produção; a escolha do método de screening pode influenciar o método de 
melhoramento utilizado e vice-versa.

Um ponto a ser considerado é que a interação genótipo x ambiente é baseada 
na variabilidade genética dos processos fisiológicos envolvidos na tolerância ao estresse 
e na modulação destes processos que ocorre de forma distinta em diferentes ambientes. 
Neste contexto, um genótipo que muda seu fenótipo em resposta a um ambiente 
diferente é denominado plástico, enquanto outro que não muda seu comportamento 
através dos ambientes é considerado estático (Zoebel, 1993). Por exemplo, a variedade 
de milho BR136 é altamente adaptada a solos ácidos, mas apresenta muito baixa 
capacidade de resposta a melhoria do ambiente, podendo ser considerada um genótipo 
não plástico (Parentoni etal., 1999). Da mesma maneira como um mesmo genótipo 
pode responder de forma diversa em diferentes ambientes, um ambiente que leve 
diferentes genótipos a responderem de forma diferente pode ser chamado um ambiente 
modulador, enquanto um ambiente que não cause respostas diferentes em um mesmo 
conjunto de genótipos pode ser chamado de ambiente não modulador ou estável.
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Uma parte importante do tipo de abordagem em um programa de 
melhoramento é um melhor entendimento dos componentes genéticos, fisiológicos e 
bioquímicos pelos quais as plantas toleram o estresse mineral. Um melhor entendimento 
destes processos deve acelerar o desenvolvimento de plantas mais tolerantes e mais 
efetivas na utilização de insumos como calcário e fertilizantes (Foy, 1988).

Foy (1997) relacionou os principais desafios encontrados no melhoramento 
para tolerância a estresses: a) tolerância a diversos estresses é provavelmente um caráter 
poligênico e diferentes genes podem estar envolvidos em diferentes níveis do estresse 
em questão; b) níveis de toxicidade podem se expressar diferentemente em diferentes 
plantas; c) toxidez de alumínio pode aparecer junto com deficiência de Ca, Mg, P e 
Fe ou como sintoma de seca, o que pode levar, em alguns casos, a uma dificuldade 
para separar tolerância ao alumínio ao nível de solo de eficiência na utilização de 
vários nutrientes; d) em cultivares de tomate, tolerância ao alumínio tem sido associada 
com a habilidade de adquirir P a baixas concentrações na solução, mesmo na ausência 
de alumínio; e) interação entre tolerância ao alumínio subsuperficial e densidade do 
solo nesta camada foi verificada para pares de cultivares tolerantes e suscetíveis de cevada, 
trigo e feijão. Tanto as cultivares sensíveis, quanto as tolerantes, não foram capazes de 
desenvolver raízes no subsolo com pH 5,27 e uma alta densidade aparente de 1,44.

A maior parte dos estudos de tolerância ao alumínio utiliza como critério de 
seleção características de raiz. O’Toole & Bland (1987) avaliando a literatura existente 
sobre genes controlando características de raízes verificaram que a herdabilidade para 
estas características era geralmente baixa, mas com significativa variabilidade.

Falconer (1961) discutindo sobre seleção indireta e características 
correlacionadas sugeriu que, quando uma característica é de difícil mensuração (seja 
por razões operacionais seja por razões econômicas) e ainda esta característica esteja 
correlacionada com outras características de fácil mensuração, seleção nesta segunda 
característica seria mais eficiente para modificar a primeira. Em ambientes sob estresse, 
produção, altura de planta e outras características de parte aérea são positivamente 
correlacionadas com características de raiz que levam à tolerância ao dito estresse. 
Zobel (1993) sugeriu que uma maneira de se fazer seleção indireta para adaptação a 
determinado estresse que afeta uma característica do sistema radicular seria: a) 
identificar característica de raiz (morfológica ou fisiológica) que confira tolerância ao 
estresse em questão; b) incorporar esta característica no germoplasma utilizado dentro 
do programa de melhoramento; c) fazer seleção para produtividade e outras 
características de interesse em uma gama de ambientes com graus variáveis do estresse 
em questão. Resultados que suportam a hipótese acima foram demonstrados por Foy 
et al. (1993) que encontraram suficiente correlação entre desenvolvimento de raízes 
e parte aérea para soja crescida em solo com alta saturação de alumínio para se usar 
crescimento de parte aérea como critério de seleção.

A abordagem utilizada em programas de melhoramento para adaptação a solos 
com toxidez de alumínio tem sido identificar germoplasma capaz de produzir nestas 
condições, com adaptação aos principais estresses edáficos, bióticos e climáticos que 
ocorrem na área alvo do programa e onde, durante a seleção, são aplicadas doses mínimas 
de nutrientes de maneira a não se alterar muito a condição original de acidez do solo, 
mas buscando-se reduzir o efeito de outras deficiências minerais sobre a seleção.
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Algumas culturas são naturalmente mais tolerantes à toxidez de alumínio e à 
acidez do solo do que outras (Tabela 1). Dentre estas estão mandioca (Manihot 
esculenta), caupi (Vigna unguiculata'), amendoim (Arachis hypoged), guandu [Ca] anus 
ca] a), batata (Solanum tuberosum), arroz (Oryza. sativa) e centeio (Secale cerealè), como 
citado por Litte (1988). Mandioca e Stylosanthes guianensis estão entre as culturas 
mais tolerantes a solos ácidos (Howeler etal., 1987). Spain etal. (1975) em screening 
em solo ácido com diferentes saturações de alumínio observaram que caupi foi muito 
mais tolerante ao alumínio que as outras espécies testadas; que feijão preto, milho e 
soja foram intermediários e que os outros tipos de feijão avaliados (excluindo os 
feijões pretos) foram altamente sensíveis.

Níveis críticos de saturação de alumínio no solo o qual correspondem a 
95% da produção máxima para determinada cultura obtida em solo sem toxidez 
de alumínio têm sido utilizados para classificar o grau relativo de tolerância ao 
alumínio de diversas culturas (Tabela 4). Howeler (1991) relatou que em seqüência 
decrescente de tolerância ao alumínio tem-se capim andropogon, capim braquiária, 
mandioca, estilosantes, capim jaraguá, café, arroz, capim elefante, milho, feijão 
preto, soja, sorgo, pueraria, algodão e feijão-de-cor. O nível crítico de alumínio é 
influenciado pelo conjunto de cultivares de uma mesma espécie utilizadas na 
avaliação. Por exemplo, mandioca, apesar de alta tolerância ao alumínio, parece ter 
baixa variabilidade intra-específica para esta característica (Howeler, 1991). Salinas 
(1978) relatou alta variabilidade intra-específica para tolerância ao alumínio avaliada 
em solos com diferentes saturações de alumínio para arroz, feijão, milho, sorgo e 
trigo.

TABELA 4. Nível de saturação de alumínio capaz de manter a produção de determinada cultura em 
95% do valor obtido em solo corrigido sem alumínio.

Espécie / Cultura Nível crítico de alumínio Referência

Andropogon gayanus 90% Adaptado de Spain (1979)

Brachiaria decubens 86% Adaptado de Spain (1979)

Mandioca 80% Howeler (1985)

Stylosanthes capitata 70% Adaptado de Spain (1979)

Capim Jaraguá 75% Adaptado de Spain (1979)

Café 60% Sanchez (1976)

Arroz 40% Salina & Sanchez (1977)

Capim elefante 34% Sanchez (1976)

Milho 30% Salina & Sanchez (1977)

Milho 28% Sanchez (1976)

Feijão preto 23% Sanchez (1977)

Soja 20% Kamprath (1970)

Sorgo 20% Sanchez (1976); Gourley (1987)

Pueraria phaseoloides 20% Adaptado de Spain (1979)

Algodão 10% Kamprath (1970)

Feijão-de-cor 8-10% Gourley (1987)
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Espécies nativas coletadas em região sob solos ácidos tem sido o germoplasma 
de maior utilidade para o desenvolvimento de cultivares tolerantes a solos ácidos. 
(Zeigler et al., 1995).

O tipo de herança encontrado para pequenos cereais (trigo, aveia, cevada), 
que em geral tem sido herança monogênica dominante, indica que o uso de métodos 
como o de pedigree que envolve hibridação de pais contrastantes para a característica 
estudada, seguido de seleção em diferentes gerações de acordo com a herdabilidade 
da característica, deve-se mostrar eficiente nesta situação. Nos casos de herança 
poligênica geralmente com componente aditivo superior aos efeitos não aditivos, 
como verificado para arroz e milho, o uso de métodos como seleção recorrente seriam 
eficientes em programas de seleção para esta característica.

Zeigler et al. (1995) relataram que para sorgo, o método de seleção mais 
efetivo no desenvolvimento de cultivares tolerantes à acidez tem sido o de pedigree, 
enquanto para milho, seleção utilizando irmãos completos permitiu ganhos de até 
14% por ciclo (Granados et al., 1993). No caso de gramíneas, Ziegler et al. (1995) 
mencionaram que o melhoramento encontra-se ainda na fase de avaliação e seleção 
do germoplasma coletado, enquanto a metodologia de seleção mais apropriada 
para esta condição ainda está sendo determinada. Programas de seleção de forrageiras 
tropicais em solos ácidos, principalmente do gênero Brachiaria, vêm sendo 
conduzidos pelo Centro Internacional de Agricultura Tropical (CIAT) na Colômbia, 
pela Embrapa Gado de Corte em Campo Grande (MS) e outras instituições de 
pesquisa do país.

Metodologia para seleção simultânea de várias características feitas em 
diferentes fases de um programa de seleção recorrente ou uso do método do pedigree 
em populações F? ou RC, são descritos por Eberhart et al. (1991). Nesta seleção em 
diferentes estádios, um grande número de plantas SQ ou F2 é utilizado, sendo feita 
seleção massal para uma ou duas características de alta herdabilidade. Várias centenas 
de progênies Sj ou F3 são submetidas a screening para duas ou três características 
envolvendo tolerância a estresse (toxidez de alumínio, eficiência na utilização de P 
etc.), utilizando-se dois ou mais locais. Uma planta de cada família selecionada é 
auto fecundada e avançada para S2 (F4). As progênies S2 podem ser avaliadas per se ou 
cruzadas com testadores e avaliadas em vários ambientes.

No caso de culturas alógamas, o uso de híbridos em estudos de campo 
envolvendo estresses como toxidez de alumínio e acidez de solo, traz algumas vantagens 
em relação à avaliação de linhagens per se-, a) plântulas de híbridos exibem maior 
vigor; b) híbridos em geral são mais tolerantes a estresses e produzem mais grãos que 
o pai mais tolerante; c) híbridos tendem a produzir maior sistema radicular que suas 
linhagens genitoras, explorando maior volume de solo; d) estudos em ambiente sob 
estresse envolvendo linhagens em culturas alógamas apresentam médias baixas e alta 
variabilidade entre e dentro de parcelas experimentais, levando a altos coeficientes de 
variação e baixa capacidade de se detectar diferenças entre tratamentos.

Progressos esperados para seleção recorrente realizada em solos ácidos e férteis 
para uma variedade de milho foram estudados por Resende (1989), obtendo-se os 
seguintes resultados: a) magnitude da variância genética aditiva para peso de espigas 
foi menor em solo ácido, indicando menor variabilidade neste ambiente; b) magnitude 
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da estimativa de variância da interação progênies x ambientes foram elevadas para 
peso de espigas revelando baixa correlação entre médias de progênies nos dois 
ambientes; c) progressos genéticos esperados para produção revelaram que seleção 
indireta (seleção em um ambiente e resposta em outro) apresentou baixa eficiência, 
verificando-se que para adaptação a solos ácidos, seleção em ambiente ácido ou na 
média dos ambientes ácido e fértil conduziria a melhores resultados. Outro tópico 
estudado no trabalho acima foi verificar o tamanho adequado de parcela para estudos 
em solos ácidos e férteis. O autor encontrou que a maximização do progresso com 
seleção ocorreu com o uso de parcelas um terço maiores em solo ácido que em solo 
fértil (20 e 15 plantas, respectivamente), indicando a necessidade de se aumentar o 
tamanho de parcela em avaliações conduzidas em solo ácido.

Deve-se observar que enquanto a maioria dos estudos de herança da tolerância 
ao alumínio é conduzida em ambiente controlado de laboratório (ensaios de solução 
nutritiva conduzidos em casa de vegetação, câmara de crescimento etc.), os programas 
de seleção visam obter genótipos tolerantes ao alumínio mas com bom desempenho 
em solos ácidos e se possível também com capacidade de responder à melhoria do 
ambiente. Neste caso, existe um confundimento entre seleção para tolerância ao 
alumínio e seleção para adaptação a todo um contínuo de características que limitam 
a produção das culturas em solos ácidos. Observa-se também que a maioria dos 
trabalhos na área de melhoramento para esta característica consiste somente na 
caracterização da variabilidade genética existente. Um menor número de estudos 
tem sido realizado em algumas espécies com utilização de um programa de seleção 
mais elaborado, visando ao melhoramento para tolerância ao alumínio e adaptação a 
solos ácidos. Trabalhos de pesquisa conduzidos em várias culturas têm identificado 
genótipos com diferentes níveis de tolerância e suscetibilidade, permitindo identificar 
padrões contrastantes para tolerância ao alumínio/adaptação a solos ácidos. Nos 
diversos estudos citados abaixo, procurou-se mencionar os nomes dos genótipos 
contrastantes já identificados em diversas culturas. Espera-se com isto contribuir na 
escolha de padrões a serem utilizados em novos trabalhos de pesquisa nesta área. A 
seguir são relatados resultados de melhoramento para tolerância ao alumínio/adaptação 
a solos ácidos em diversas culturas.

8.1 SELEÇÃO PARA TOLERÂNCIA AO ALUMÍNIO/ADAPTAÇÃO A SOLOS ÁCIDOS 
EM ARROZ

Existe grande variabilidade intra-específica para tolerância ao alumínio em 
arroz (Howeler, 1991).

Variabilidade genética para tolerância ao alumínio em cultivares de arroz de 
sequeiro brasileiras e cultivares de arroz originárias do InternationalRice Research Institute 
(IRRI) e CLAT tem sido determinada utilizando solução nutritiva com diferentes 
concentrações de alumínio e avaliando crescimento de raiz seminal (Camargo, 1983; 
Camargo, 1984; Fageriaerzz/., 1988). Howeler etal. (1987) reportaram baixa correlação 
entre resultados de avaliação de genótipos de arroz em solo ácido e avaliação de tolerância 
ao alumínio em solução nutritiva. Ziegler et al. (1995) mencionaram que a utilização 
de dados de avaliação de toxidez de alumínio em solução nutritiva deve ser sempre 
associada aos dados de experimentos conduzidos ao nível de campo, em programas de 
melhoramento de arroz para adaptação a solos ácidos.
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Salinas & Sanches (1977) avaliaram diversas cultivares de arroz para tolerância 
ao alumínio em solução nutritiva e para capacidade de produzir em solo com alta 
saturação de alumínio e baixos níveis de P. A cultivar Pratão precoce foi a mais tolerante 
tanto a estresse de alumínio quanto ao estresse de P. As cultivares IAC-47 e LAC 1246 
foram medianamente tolerantes e as cultivares Batais e Flotante foram altamente 
sensíveis.

Spain et al. (1975) encontraram que as cultivares Colômbia-1 e Monolaya 
assim como a cultivar americana de porte alto Blue Bonnet 50 foram altamente 
tolerantes a solo ácido e mostraram baixa resposta à correção do ambiente. Howeler 
& Cadavid (1976) avaliaram 96 linhas semi-anãs de arroz em solo ácido. Os autores 
verificaram que a maioria dos genótipos avaliados foi sensível a altos níveis de alumínio 
no solo e altamente responsível a calagem. Avaliando cerca de 1.000 genótipos de 
arroz em solo ácido com 0,5 e 6 toneladas de calcário por hectare os mesmos autores 
relataram que a maioria das cultivares altamente tolerantes ao alumínio era originária 
de regiões de solos ácidos da África.

Grande número de genótipos de arroz do programa do International Institute 
of TropicalAgriculture (IITA) foi avaliado em solos ácidos da Nigéria (Alluri, 1986). 
As cultivares foram crescidas em parcelas de duas fileiras de 5 m em solos ácido (80% 
de saturação de alumínio) e solo corrigido (5% a 23% de saturação de alumínio). 
Testemunhas comuns para tolerância ao alumínio (ITA 117, ITA 235 e LAC 23) e 
suscetíveis ao alumínio (FARO 27, IR 52 e ITA 212) foram incluídas como controles. 
O índice de tolerância utilizado foi a relação de produção entre os dois níveis de 
alumínio no solo. Os genótipos mais tolerantes ao alumínio foram utilizados como 
genitores no programa de melhoramento de arroz do IITA e avaliados em uma rede 
internacional de ensaios. Sarkarung (1986) avaliaram 1.400 acessos de arroz na 
Colômbia em parcelas de 5m sob os níveis de 84% a 86% de saturação de alumínio 
e solo corrigido. Os genótipos foram avaliados visualmente para tolerância ao alumínio 
e também para morfologia de raízes aos 40 e 70 dias, sendo que 17% das entradas 
foram consideradas tolerantes ao alumínio. Germoplasma do tipo semi-anão mostrou 
desempenho muito inferior mesmo no solo corrigido e isto foi atribuído a seu sistema 
radicular muito superficial. Não foi encontrada correlação entre altura de planta e 
morfologia de raiz. Depois de 5 anos de cruzamentos e seleção utilizando germoplasma 
africano, brasileiro e colombiano, foram desenvolvidas cultivares elite de arroz para 
solos ácidos (Sarkarung & Zeigler, 1990).

O programa de melhoramento de arroz para adaptação a solos ácidos 
conduzido no CLAT é descrito por Ziegler etal. (195). Os autores mencionaram que 
o germoplasma original utilizado foi proveniente do IITA, do IRRI, do Instituí de 
Recherches Agronomiques Tropicales (IRAT) e do programa do Instituto Agronôico de 
Campinas (LAC). É mencionado que os programas do IITA e do IRAT basearam-se 
em variedades locais cultivadas em solos ácidos e que este germoplasma em geral 
apesar de adaptado, era bastante inferior em diversas outras características como 
resistência a doenças , tipo de planta, qualidade de grão e potencial de produção. O 
programa de selção para adaptação de arroz a solos ácidos do CLAT baseou-se em 
avaliação em faixas de solo ácido (pH 4,1 e 83% saturação de Al, P=4,6 ppm) com 
faixas de solo corrigido pela aplicação de 3t de calcário. Um grupo de 20 linhagens 
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selecionadas deste germoplasma original foi avaliado em solo com 86% de 
saturação de alumínio e pH 4,9 em 5 níveis de fertilização na Colômbia. A 
linhagem P5589-3P-4-M mostrou comportameto superior tanto em ambiente ácido 
quanto corrigido e foi liberada com o nome de ‘Oryzica Turipana 7’. O método de 
melhoramento mais adotado no programa tem sido o de pedigree, onde são utilizados 
como genitores cruzamentos múltiplos envolvendo três ou quatro genitores que 
contenham individualmente ou em comum características desejáveis ao programa 
de melhoramento. Ziegler et al. (1995) mencionaram ter completado cinco ciclos de 
seleção recorrente obtidos a partir de recombinação de progênies de arroz F3 e F4 
obtidas de cruzamentos conforme descrito acima e selecionadas em solos ácidos. 
Não foram mencionados dados de avaliação destes ciclos. Os autores observam que 
o fato de obter-se bons níveis de tolerância à acidez em arroz após 3 a 4 ciclos de 
seleção recorrente em solo com alta acidez indicaria a importância de genes de efeito 
aditivo na herança desta característica.

A maior área cultivada com arro de sequeiro em solos ácidos no mundo está 
concentrada na região Centro-Oeste do Brasil (Ziegler et al., 1995) e programas de 
seleção de cultivares de arroz para adaptação a solos ácidos têm sido conduzidos no 
país pelo IAC, Embrapa Arroz e Feijão e outras instituições.

Wu et al. (1997) relataram dados de uma análise de dialelo incompleto 
envolvendo 56 progênies Ft de arroz, derivadas de oito genitores machos, cruzados 
com sete genitores femininos que apresentavam tolerância diferencial ao Al, tendo 
como critério de seleção o crescimento da raiz em solução nutritiva contendo 1 mM 
de Al. Os autores reportaram que a CGC foi significativa tanto para os genitores 
machos, como para os genitores femininos. A CGC foi muito maior que a CEC, 
indicando que os efeitos aditivos, são mais importantes no controle da característica 
tolerância ao Al nos cruzamentos estudados. A herdabilidade para esta característica 
foi de 48%, indicando a possibilidade de ganho genético na seleção de genótipos 
tolerantes ao Al. Os autores concluíram, que alguns genótipos podem ser utilizados 
para o desenvolvimento de híbridos produtivos de arroz, para solos ácios. Resultados 
semelhantes são mencionados por Khatiwada etal. (1996) que também encontraram 
alta herdabilidade e valores mais altos de CGC para tolerância ao alumínio em arroz. 
Estes últimos autores reportaram que, baseado nos resultados obtidos, a seleção para 
tolerância ao alumínio em arroz pode ser feita nas gerações iniciais e que, o método 
de pedigree deve ser eficiente no meloramento desta característica. Os efeitos recíprocos 
foram significativos neste último trabalho, fazendo com que os autores sugerissem 
que uma escolha criteriosa da direção dos cruzamentos (proper parent choice) fosse 
feita em programas de hibridação em arroz.

Ferreira et al. (1998) utilizaram três variedades de arroz tolerantes ao Al 
(Guarani, Guapore e LAC25) e três sensíveis (CNA56OO, CNA5615 e LAC 899) em 
um cruzamento de meio dialelo. Genitores e F] ’s foram avaliados em solução nutritiva 
contendo 20 ppm de Al. Guarani, Guapore e LAC25, apresentaram os maiores efeitos 
positivos de CGC para todas as características avaliadas (matéria seca, matéria seca 
da parte aérea, matéria seca de raiz, comprimento de raiz e altura da planta). Os 
autores encontraram que os efeitos de CGC foram mais importantes para a variável 
comprimento de raiz.
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8.2 SELEÇÃO PARA TOLERÂNCIA AO ALUMÍNIO/ADAPTAÇÃO A SOLOS ÁCIDOS 
EMTRICO

O Brasil foi pioneiro no melhoramento de trigo para tolerância à toxidez de 
alumínio. Trabalhos de seleção para tolerância ao alumínio em trigo iniciaram-se no 
país em 1914, muito antes de que existisse sequer o conhecimento formal de que 
toxidez de alumínio era responsável pela sintomatologia observada em plantas de 
trigo crescidas em solo ácido, denominada de crestamento (amarelecimento, baixo 
crescimento e requeima). A cronologia destes fatos conforme descrita por Borlaug & 
Doswell (1997) é relatada a seguir. Em 1914, o agrônomo Jorge Polyssu identificou 
uma planta tolerante em uma propriedade em área de campo limpo no Rio Grande 
do Sul e a partir da mesma foi desenvolvida uma variedade local denominada ‘Polyssu’. 
Esta variedade foi enviada para a estação de pesquisa hoje chamada de Veranópolis e 
para a Estação de Pesquisa de Fronteira, em Bagé-RS em 1925, onde foram feitos 
cruzamentos entre variedades tolerantes ao crestamento de Alfredo Chaves e a 
variedade ‘Polyssu, originando as cultivares Fronteira, Surpresa, Frontana, Minuano, 
Jesuíta e Guarany (Matzenbacher, 1988). Estas variedades foram utilizadas como 
genitores de vários programas de melhoramento em todo o mundo. Em 1940, Dr. 
Ady Raul da Silva, no Paraná, comparou variedades de trigo do Brasil, Argentina e 
Uruguai cultivadas em solos ácidos com e sem aplicação de calcário, verificando que, 
enquanto as variedades argentinas e uruguaias morreram, várias das variedades 
brasileiras produziram mais de 1 t/ha nestas condições. Por volta de 1942, 
pesquisadores brasileiros foram capazes de atribuir os sintomas de crestamento à 
acidez do solo e no final da década ficou demonstrado que a causa principal destes 
sintomas era a toxidez de alumínio no solo (Araújo, 1949). No final dos anos 40 e 
início dos anos 50 foram iniciados os primeiros trabalhos de correção do solo com 
calagem. Em 1954 foi determinado que tolerância ao alumínio era uma característica 
herdável (Beckman, 1954). As variedades brasileiras Prelúdio e Carazinho, adaptadas 
a solos ácidos foram liberadas em 1956 e 1957. Nos anos 60, variedades como IAS 
20 mostraram potencial de produção superior a 1,4 t/ha em solos com alta acidez 
(Matzenbaher, 1988).

A cultivar BH1146 foi desenvolvida dentro do programa de melhoramento 
de trigo do Instituto Agronômico em Belo Horizonte - MG na década de 40. Ainda 
hoje esta cultivar é padrão mundial de tolerância ao alumínio em trigo.

No final dos anos 50 o IBEC Research Instituí (IRI), ligado a fundação 
Rockfeller, iniciou trabalhos na produção de culturas em solos ácidos brasileiros em 
cooperação com o Instituto Agronômico de Campinas (LAC), avaliando níveis de 
correção de solo e aplicação de fertilizantes em cultivares de alfafa e soja. Em 1973 
foi criada a EMBRAPA, onde várias unidades vêm trabalhando em pesquisa para 
adaptação de plantas a solos ácidos (CPAC, CNPMS, CNPSo, CNPAF, CNPT, 
CPACT, CNPGC). Na década de 80, várias outras instituições também iniciaram 
programas de pesquisa nesta área, tais como: IAC, Fecotrigo, CIMMYT, CIAT, 
ESALQ-USP, UFV, UFLA, UFRGS etc, indicando o grande envolvimento de diversas 
instituições de pesquisa no país dentro deste tema.

Trigo é uma espécie com grande amplitude de variação para tolerância ao 
alumínio (Howeler, 1991). Em geral, cultivares originadas de germoplasma selecionado 
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em ambientes com solos com alta saturação de alumínio como as cultivares brasileiras 
Frontana e BH1146 ou as cultivares da região de Ohio nos Estados Unidos, ‘Thorne’ 
e Seneca, mostram alto nível de tolerância ao alumínio (Foy etal., 1974a; Scott & 
Fisher, 1989). A cultivar Atlas 66 também tem sido utilizada como padrão de 
tolerância ao alumínio em trigo (Foy et al., 1973). As cultivares Chinese Spring e 
Beuchamp são consideradas de tolerância intermediária, enquanto ‘Brevor’ e 
‘Mormon’ são altamente sensíveis. Briggs et al. (1989) avaliando 28 cultivares de 
trigo de primavera para tolerância ao alumínio encontraram que sete delas (K. 
kongoni, PT 741, K. Nymbu, PT 726, Norguay, PT 7748 e Maringá) foram mais 
tolerantes que Atlas 66’.

Camargo & Felicio (1988) avaliaram resposta de crescimento de raiz entre 
sete genótipos de trigo avaliados em solução nutritiva com 0, 2, 4, 6, 8 e 10 ppm de 
alumínio. Os autores reportaram que as cultivares foram classificadas como altamente 
sussetível (Anahuac-75), suscetível (Alondra 46), moderadamente suscetível (LAC 
23), moderadamente resistente (LAC 17), resistente (LAC 24 e LAC 5) e altamente 
resistente (BH 1146).

Zale & Briggs (1988) estudaram tolerância ao alumínio em solução nutritiva 
em cultivares canadenses de trigo de primavera e outras de várias partes do mundo. 
Deitre as variedades mais tolerantes estavam HY320, Romany, Kenya Kongoni, 
Msringá, PF7748 e Cinquantenário, todas derivadas de germoplasma brasileiro ou 
mexicano.

Rajaram etal. (1991) relataram que os programas conjuntos de melhoramento 
de trigo envolvendo o CIMMYT e diversas instituições de pesquisa brasileiras 
coneçaram em 1969, com a então FUNDACEF (Federação das Cooperativas de 
Prcdutores de Trigo e Soja) em Cruz Alta-RS. A partir da década de 70 este intercâmbio 
foi incrementado com os programas de pesquisa em melhoramento de trigo em 
ins ituições como a Embrapa Trigo em Passo Fundo, a OCEPAR em Cascavel, o 
LAJ AR em Londrina, o LAC em Campinas e a Embrapa Cerrados em Brasília. Milhares 
de inhagens e populações segregantes combinando trigos semi-anões de alta produção 
do CIMMYT com variedades tolerantes ao alumínio e adaptadas a solos ácidos 
brasileiros levaram a liberação de cultivares tais como CEP 13-Guaiba, MG 1, LAPAR18 
e 21, OCEPAR9, 10, 11, 12el3, eBR14, 16 e 21. Dentro deste trabalho colaborativo 
con o CIMMYT no período de 1984 a 1988 os autores acima reportam que foram 
libiradas no Brasil 35 variedades de trigo tolerantes ao alumínio.

Rajaram et al. (1991) relataram ainda que, devido à alta pressão de doenças 
fúrgicas viroses e bacterioses, o uso de retrocruzamentos tendo como pai recorrente 
un ou mais genitores brasileiros com resistência às principais doenças e tolerância ao 
alunínio e como pai doador germoplasma do CIMMYT com alto potencial produtivo 
foi uma das metodologias utilizadas com sucesso no desenvolvimento de novas 
culivares de trigo, associando alta produtividade com tolerância ao alumínio e 
resstência a enfermidades. Outra estratégia foi o desenvolvimento de populações 
sulmetidas a seleção recorrente para características específicas e, posteriormente, 
reombinadas para agregar estas diversas características em um mesmo genótipo.

Mesdag et al. (1970) encontraram uma correlação positiva e significativa 
enre conteúdo de proteína e tolerância ao alumínio em cruzamentos de trigo 
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envolvendo ‘Atlas 66’ e outra variedade de trigo vermelho de inverno tipo duro. 
Briggs et al. (1989) mostraram associação positiva entre alto potencial produtivo e 
tolerância ao alumínio em genótipos canadenses.

Scott & Fisher (1989) reportaram que cevada é mais sensível à toxidez de 
alumínio que trigo mas com grande variabilidade intra-específica. A cultivar Dayton 
tem sido considerada tolerante ao alumínio e a cultivar Kearney é bastante sensível 
(Lafever et al., 1977). Reid et al. (1980) lançaram o composto Cross XXXIV como 
tolerante ao alumínio. É conhecido que centeio e triticale têm ótima adaptação à 
condição de solos ácidos (Rajaram et íz/.,1991).
8.3 SELEÇÃO PARA TOLERÂNCIA AO ALUMÍNIO/ADAPTAÇÃO A SOLOS ÁCIDOS 

EM MILHO

Programas de seleção para tolerância ao alumínio e adaptação a solos ácidos 
em milho vêm sendo conduzidos no Brasil (Embrapa, IAC e algumas empresas 
privadas) e no CIMMYT. Alta variabilidade genética tem sido observada para esta 
característica. A maioria dos estudos de tolerância à toxidez de alumínio em milho 
avalia o efeito do desenvolvimento de raiz em solução nutritiva.

Magnavaca et al. (1987a,c) compararam a tolerância à toxidez de alumínio 
em solução nutritiva entre genótipos (variedades e linhagens) tropicais e temperados 
de milho. Os autores verificaram que o crescimento relativo da raiz seminal (CRRS) 
em solução nutritiva com 6 ppm de Al para a variedade tropical CMS 30 - Ciclo 0 
foi respectivamente 93%, 86% e 74% superior ao observado nas seguintes variedades 
temperadas: Corn Belt x Caribe, Hays Golden e no sintético Nebraska B. Synthetic. 
Os autores compararam as médias e variâncias para CRRS em solução nutritiva com 
alumínio, na variedade tropical CMS 30 - Ciclo 0 e na mesma variedade após 4 
ciclos de seleção recorrente em solo ácido, para peso de espigas (CMS 30 - Ciclo 4). 
Verificou-se que após 4 ciclos de seleção em solo ácido, a média e a variância do 
CRRS diminuíram em relação ao Ciclo 0 (redução de 7,2% na média e 31,3% na 
variância). Utilizando dados individuais de CRRS de 126 plantas de cada um dos 
dois ciclos, os autores construíram um histograma para os mesmos, utilizando 9 
classes de tolerância. Foi verificado que a redução observada na média e na variância 
do parâmetro CRRS após 4 ciclos de seleção recorrente para peso de espigas em solos 
ácidos na variedade CMS 30, foi devido à perda de indivíduos nas classes mais 
tolerantes ao alumínio em solução nutritiva do CQ para o C*. Este seria um primeiro 
indicador de que tolerância extrema à toxidez de alumínio não necessariamente se 
traduz em uma alta adaptação a solos ácidos, como foi observado, posteriormente, 
por Magnavaca et al. (1988) para híbridos de milho. Também foi ainda verificado 
que a introgressão de germoplasma brasileiro em material do Corn Belt, aumentou o 
nível de tolerância a toxidez de alumínio neste último (Magnavaca et al., 1987a,c). 
Os mesmos autores verificaram ainda que a média de CRRS de 3 linhagens brasileiras 
foi de 2,07 enquanto para as 3 linhagens americanas este valor foi de 1,46 (a linhagem 
B73 apresentou um CRRS de 1,32 enquanto para Mo 17 este valor foi de 1,64).

Lima et al. (1992) relatam uma mudança média de 5,2 cm (26,1%) em 
comprimento de raiz seminal após dois ciclos de seleção para tolerância ao alumínio 
em solução nutritiva. Foi feita seleção divergente para tolerância ao alumínio por 
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dois ciclos. Avaliação em solo da seleção nos dois sentidos para tolerância ao alumínio 
mostraram mudanças em produção de 1,17 t/ha e o cruzamento dos ciclos divergentes 
de seleção mostrou uma heterose de 580 kg/ha ou 15,1%.

Outro ensaio visando verificar os efeitos de seleção para produção de grãos 
em solo com alta saturação de alumínio sobre a tolerância ao alumínio em solução 
nutritiva, foi conduzido por Souza (1997). Este autor avaliou o CRRS em solução 
nutritiva com 222 mm de alumínio para seis ciclos de seleção recorrente em solo 
ácido na variedade CMS 04C. Foram avaliados os seis ciclos per se e os mesmos ciclos 
cruzados com dois testadores. Ao contrário do observado anteriormente por 
Magnavaca et al. (1987c) na variedade CMS 30, Souza (1997) verificou que os seis 
ciclos de seleção recorrente em solo ácido na variedade CMS 04C aumentaram a 
tolerância ao alumínio em solução nutritiva desta variedade em 44,8% do Ciclo 0 
para o Ciclo 6 (ganho de 7,4% por ciclo) quando avaliados per se e, ainda, que 
ocorreu um aumento na capacidade combinatória para CRRS do Ciclo 0 para o 
Ciclo 6 quando cruzados com dois testadores, de 39% e 42%.

Um dialelo completo (Ft 's e parentais) entre cinco variedades de milho 
selecionadas para solo ácido (CMS 04C, CMS 14C, CMS 13, CMS 30, CMS 36) 
foi avaliado em solução nutritiva (Lopes etal., 1987). As variedades CMS 36 e CMS 
30 mostraram os maiores efeitos de capacidade geral de combinação para CRRS, 
indicando serem boas fontes de genes para tolerância à toxidez de alumínio. A 
variedade CMS 36 tem sido utilizada ao nível mundial como fonte de tolerância à 
toxidez de alumínio em milho (Parentoni et al., 1999).

Boa correlação (r=0,79 ***) entre CRRS de linhagens de milho avaliadas per 
se em solução nutritiva com alumínio e sua CGC para CRRS em solução nutritiva 
foi reportada por Parentoni etal. (1995), indicando que a avaliação per se de linhagens 
de milho em solução nutritiva pode vir a ser um bom indicador de seu comportamento 
em cruzamentos.

Zeigler etal. (1995) mencionam que, apesar de alguns estudos mostrarem que 
genes maiores podem controlar crescimento de raiz seminal de milho em solução 
nutritiva com alumínio, não tem sido possível traçar relação mais precisa entre a presença 
destes genes e diferenças em produção entre genótipos obtidos em solos ácidos.

Furlani etal. (1986) avaliaram para tolerância ao alumínio em solução nutritiva 
com 4,5 ppm de alumínio, 800 genótipos de milho incluindo variedades, híbridos e 
progênies St de duas populações (IAC-Maya e LAC-Taiúba). Distribuição de freqüência 
para crescimento de radícula nas progênies nas duas populações mostrou alta 
percentagem de genótipos sensíveis ao Al na população LAC-Maya. A população 
LAC-Taiúba mostrou tendência para suscetibilidade ao Al mas apresentou maior 
freqüência de progênies tolerantes que a outra população. Foi verificada alta 
variabilidade para tolerância ao alumínio dentre os 800 genótipos avaliados.

Morello et al. (2000) avaliaram 34 populações de milho para tolerância à 
toxidez de alumínio em solução nutritiva com 4,5 ppm de Al. Os autores reportam 
que a população mais tolerante foi Taitinga com crescimento líquido (CL) de raiz 
seminal de 13,44 cm. As populações mais sensíveis foram MS 010 e (Cubai 17xB73) 
x BR106. Outras populações muito tolerantes foram Sikalq, Taiúba, BR105, Suwan2, 
CMS 39, CMS 57, AL 009, Cupurico e CMS 53.
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O programa de melhoramento de milho para adaptação a solos ácidos e 
tolerância ao alumínio da Embrapa Milho e Sorgo iniciou-se em 1975; 
primeiramente foi feito um screening utilizando-se 363 linhagens disponíveis na 
época, como parte da coleção do CNPMS, em um Latossolo Vermelho Escuro 
com 55% de saturação de alumínio (Bahia Filho et al., 1978). Foi utilizada uma 
escala visual de notas de 1 (muito ruim) a 5 (ótimo desenvolvimento). Sessenta 
dias após a germinação, 68,7% das linhagens estavam mortas, sendo que somente 
3,6% das mesmas receberam nota 4 e nenhuma recebeu nota 5- Com base nestas 
avaliações foram selecionadas 30 linhagens com produção em solo ácido igual ou 
superior a 2.000 kg espigas/ha. Estas linhagens foram testadas em um Latossolo 
Vermelho Escuro álico (LEa) sob três níveis de calagem: 0, 2 e 7 t/ha, 
correspondendo a saturações de alumínio de 64%, 46% e 5% (Naspolini Filho et 
al., 1981). Foram identificados 3 grupos de linhagens com diferentes tipos de 
resposta à correção do ambiente. Dados de 3 linhagens com resposta típica de cada 
um dos 3 grupos foram: a) linhagens como a L 69 (produção relativa a seu valor 
máximo de produção nos níveis de 0, 2 e 7 t calcário/ha de 97%, 100% e 92%), ou 
seja, a linhagem não responde a melhoria do ambiente; b) linhagens como a L 297, 
com valores de 53%, 70% e 100% em cada um dos níveis de calagem, ou seja, a 
linhagem somente atinge seu máximo potencial produtivo com altos níveis de 
correção do ambiente; c) linhagens como a L 153, produção relativa de 81%, 
100% e 100%, representando linhagens capazes de atingir seu máximo potencial 
produtivo (100%) com pequena correção do ambiente (2 t calcário/ha).

Como parte do programa de melhoramento da Embrapa Milho e Sorgo para 
adaptação a solos ácidos com alta saturação de alumínio foram formados compostos 
(CMS 30) e sintéticos (CMS 36) e estas populações juntamente com outras variedades 
de milho como a CMS 04C e CMS 14C foram submetidas a seleção recorrente em 
solo ácido com alta saturação de alumínio. Uma descrição destes materiais, conforme 
relatado por Parentoni et al. (1999) segue abaixo. A variedade de milho CMS 04C 
foi obtida a partir de 6 ciclos de seleção recorrente em solos ácidos feita na variedade 
Amarillo Dentado-CIMMYT. A variedade CMS 14C é um sintético obtido em 1982 
a partir da recombinação de 90 progênies S2 selecionadas entre 1.100 progênies do 
Pool 25-CIMMYT, avaliadas em um LE com 45% de saturação de alumínio. Desde 
sua formação o CMS 14C já passou por 6 ciclos de seleção recorrente em solos 
ácidos. A variedade CMS 36 é um sintético formado a partir de 4 recombinações das 
18 melhores linhagens do grupo inicial de 363 linhagens avaliadas em solo ácido em 
1975. Este sintético foi submetido a três ciclos de seleção recorrente em solo ácido. 
Progênies Sj desta variedade foram uma das fontes utilizadas na formação da variedade 
tolerante a solos ácidos SA5 do CIMMYT. A variedade CMS 30-Composto Amplo, 
foi sintetizada no Departamento de Genética da Escola Superior de Agricultura “Luiz 
de Queiroz” da Universidade de São Paulo (ESALQ/USP) a partir da recombinação 
de populações oriundas do CIMMYT, América Central e América do Sul. De 1975 
a 1994 foram obtidos na Embrapa Milho e Sorgo, 11 ciclos de seleção recorrente 
para peso de espigas em solo ácido nesta variedade. Progênies da CMS 30 foram 
uma das fontes utilizadas na formação da variedade tolerante a solos ácidos SA4 do 
CIMMYT.
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Seis ciclos de seleção recorrente para peso de espigas em solo ácido realizados 
na variedade CMS 04C foram avaliados em 5 ambientes (Souza, 1997). O autor 
classificou as áreas como 2 ambientes de solo ácido e 3 ambientes corrigidos. 
Entretanto, a saturação de alumínio em um dos solos considerados ácidos foi baixa 
(17% sat. Al, com pH subsuperficial de 5,2) sendo que o segundo ambiente ácido 
mostrou níveis médios de acidez (LE com 36% sat. Al e pH abaixo de 20 cm de 4,7). 
Mão foram verificados ganhos na variável peso de espigas para os 6 ciclos de seleção 
nem nos ambientes férteis nem na média dos dois ambientes considerados ácidos. 
Entretanto, os dados do único ensaio conduzido no local com nível médio de acidez 
(36% Al, pH=4,7), mostraram uma tendência de ganho do Ciclo 0 para o Ciclo 6 
(3.667 kg/ha e 4.169 kg/ha ou 2,2% por ciclo), sugerindo que um maior número de 
ensaios em solos com níveis médios a altos níveis de acidez seriam necessários para se 
confirmar estas observações.

Uma questão importante no direcionamento do programa de melhoramento 
de milho para adaptação a solos ácidos da EMBRAPA foi verificar a possibilidade de 
associar-se alta produção em solos ácidos com a capacidade de resposta à melhoria 
ambiental de determinado genótipo (Parentoni etal., 1999). Estudo de avaliação çm 
solos ácidos e férteis de variedades e híbridos comerciais de milho realizado na década 
de 80 (Gama etal., 1986), indicaram que genótipos como a variedade CMS 36 e um 
híbrido simples cateto (CMS 200 X), apesar de muito produtivos em solo ácido, 
mostravam baixa capacidade de resposta à melhoria do ambiente. Esta foi uma das 
razões da pouca utilização da variedade CMS 36 como fonte de linhagens dentro do 
programa de híbridos para solos ácidos. A capacidade combinatória para peso de 
grãos das variedades selecionadas para solos ácidos CMS 36, CMS 30, CMS 14C, 
CMS 04C e CMS 13 foi avaliada em esquema dialético completo incluindo F^s e 
genitores, em ensaios conduzidos em quatro locais de solos ácidos (Eleutério et al., 
1988). A variedade CMS 36 mostrou maior média per se e maior capacidade 
combinatória para peso de espigas em solos ácidos dentre as cinco variedades avaliadas. 
A variedade CMS 14 C, apresentou produtividade semelhante à CMS 36, e uma 
capacidade combinatória em solo ácido positiva, mas bem menor que a CMS 36. 
Entretanto, a variedade CMS 14C, associa níveis médios de produtividade em solo 
ácido (Eleutério et al., 1988) com alta resposta à melhoria ambiental (Gama et al., 
1986). Esta variedade tem sido muito utilizada como fonte de linhagens dentro do 
programa de adaptação de milho a solos ácidos da EMBRAPA (Parentoni et al., 
1999).

O programa de desenvolvimento de híbridos de milho para solos ácidos, na 
EMBRAPA iniciou-se na décade de 70 a partir de avaliação em solos ácidos e férteis 
de um grupo de mais de 2000 linhagens S , derivadas de 6.200 plantas St (Bahia 
Filho et al., 1997). Um grupo de 429 S2 foram selecionadase cruzadas com dois 
híbridos simples testadores. As melhores linhagens deste top-cross foram utilizadas 
para produção de híbridos duplos. Destes duplos, um grupo de 20 híbridos foi 
reavaliado em solos ácidos e férteis e em solução nutritiva (Magnavaca et al., 1988). 
Da mesma maneira como observado anteriormente para um grupo de linhagens 
avaliados em ambientes com diferentes níveis de acidez (Naspolini Filho etal., 1981), 
no trabalho de Magnavaca etal. (1988) foram observados 3 tipos básicos de resposta 
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dentre os híbridos avaliados: a) Grupo 1, representado pelos HD 7 e HD 9 que 
mostraram altos valores de CRRS em solução nutritiva (130 e 107%), baixas médias 
de peso de espigas em 5 ambientes: 2 solos férteis e 3 solos ácidos (6616 e 7081 kg 
espigas/ha), com um coeficiente de regressão (b) menor que 1, indicando serem estes 
genótipos mais adaptados aos ambientes mais pobres (ácidos); b) Grupo 2, 
representado pelo híbrido comercial Pioneer 6875 com baixo valor de CRRS em 
solução nutritiva (16%, mostrando sua alta suscetibilidade à toxidez de alumínio), 
associado a uma alta média de produção nos 5 ambientes (8.050 kg espigas/ha) e 
com um coeficiente de regressão de 1,25 indicando que esta alta média foi devida ao 
seu melhor desempenho nos ambientes de alta fertilidade; c) Grupo 3, representado 
pelos híbridos HD 14 e HD 15, com médios níveis de tolerância ao alumínio em 
solução nutritiva (CRRS de 92% e 76%) associado a altas médias de produção (8.712 
e 8.870 kg espigas/ha) e coeficientes de regressão próximos de 1, indicando sua 
adaptação tanto aos ambientes ácidos quanto aos ambientes férteis. O híbrido duplo 
HD 14 foi lançado pela EMBRAPA em 1986 com o nome de BR 201. Dentro desta 
linha de híbridos adaptados a solos ácidos e férteis e, com média a alta tolerância ao 
alumínio, foram posteriormente lançados os híbridos BR3123, BRS2110 e BRS3060.

Parentoni et al. (1999) descrevem um processo de avaliação de um grande 
grupo de híbridos simples em solos ácidos e solos com alto e baixo suprimento de 
fósforo, seguido de identificação de linhagens mais freqüentes entre os híbridos 
contrastantes quanto à sua eficiência a fósforo, obtenção de dialelo entre estas linhagens 
e avaliação destes dialelos em solos ácidos e férteis sob 2 níveis de fósforo. Foram 
avaliados 3 dialelos o primeiro entre 8 linhagens, o segundo entre 9 linhagens e o 
terceiro entre 13 linhagens. Alguns pontos verificados nestes estudos foram: a) os 
efeitos de CGC e CEC foram significativos nos 3 dialelos, entretanto, geralmente os 
efeitos aditivos para peso de espigas sob estresse de fósforo e em solo ácido, foram 
superiores aos efeitos não aditivos; b) a interação CGC x ambiente (com e sem restrição 
de fósforo) foi significativa nos 3 dialelos, enquanto a interação CEC x ambiente 
(com esem restrição de fósforo) foi não significativa nos 3 dialelos. Mudanças na 
capacidade combinatória de uma linhagem entre o ambiente sem estresse de fósforo 
para o ambiente com estresse de fósforo têm sido utilizadas para identificar linhagens 
contrastantes quanto à sua capacidade de produzir híbridos com maior ou menor 
grau de adaptação ao estresse de fósforo. Um ponto observado nos três dialelos 
mencionados acima foi que linhagens como as L 11, L 36, L 723 e L 161-1, com 
tolerância média a baixa à toxidez de alumínio em solução nutritiva, mas com alta 
capacidade combinatória em solo sob estresse de fósforo, também produziram híbridos 
superiores em solo com média saturação de alumínio (Parentoni et al., 1996; Parentoni 
et al., 1999). Estes dados sugerem que em Latossolos sob níveis médios de acidez 
(36% de saturação de alumínio), eficiência na utilização de P pode vir a ser mais 
importante que tolerância à toxidez de alumínio. Um experimento que guarda relação 
com este tema foi conduzido por Baligar et al. (1997). Os autores avaliaram em 22 
genótipos de milho, a interação entre 3 níveis de saturação de alumínio em um LE 
de Sete Lagoas com a taxa de eficiência no uso de fósforo ou NER-P (expressa em mg 
peso seco de parte aérea / mg de P na parte aérea). Os valores médios de NER-P para 
os 22 genótipos nos níveis de 2%, 41% e 64% de saturação de alumínio no solo 
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foram, respectivamente, de 368, 384 e 256 mg MSPA/mg P na parte aérea com um 
valor de menor diferença significativa a 5% de 52 mg MSPA/mg P. Estes dados 
mostram que no LE de Sete Lagoas, níveis de até 41% de saturação de alumínio não 
alteraram a eficiência na utilização de P em relação àquela obtida no LE corrigido 
(2% saturação Al). Este fato concorda com a hipótese acima de que genótipos de 
milho com baixa tolerância ao alumínio em solução nutritiva e eficientes na utilização 
de P obtida quando avaliados sob 2 níveis de P em LE corrigido (0% Al), têm mostrado 
bom desempenho em áreas com níveis de 36% de saturação de alumínio neste mesmo 
LE, indicando que seu bom desempenho em solo ácido pode estar ligado a sua maior 
eficiência na utilização de fósforo.

Salinas & Sanches (1977) avaliaram 6 cultivares de milho em um Latossolo 
Vermelho Escuro com alta saturação de alumínio e baixos níveis de P. A cultivar 
Agroceres 259 foi considerada muito tolerante, as cultivares Cargill 111 e 
Agroceres 152 foram consideradas tolerantes e a cultivar Braskalb XL-45 A foi 
muito sensível. Entretanto, o ranking das cultivares foi dependente do nível de P 
no solo, com todas as cultivares sendo menos sensíveis ao alumínio nos níveis 
mais altos de fósforo e ainda menos sensíveis a baixos níveis de P na ausência de 
alumínio.

O programa de adaptação de milho a solos ácidos com alta saturação de 
alumínio do CIMMYT tem sua base física em área do CIAT em Cali na Colômbia. 
Os resultados obtidos como parte deste programa foram recentemente discutidos 
por Narro et al. (1999). Foram desenvolvidas seis populações de milho para 
tolerância a solos ácidos, sendo 3 amarelas (SA3, SA4 e SA5) e três brancas (SA6, 
SA7 e SA8). Tem sido identificada suficiente variância genética aditiva nestas seis 
populações em solos ácidos que permitiría progresso genético via seleção recorrente. 
Os métodos de avaliação de progênies de meios-irmãos, irmãos completos e S^s 
em diferentes combinações têm sido utilizados nestas populações. Na população 
SA3 foram avaliados 14 ciclos de seleção em solos ácidos utilizando meios-irmãos 
e 2 ciclos de irmãos completos (Granados etal., 1993). Os ganhos por ciclo nos 14 
ciclos de meios-irmãos e nos dois ciclos de irmãos completos nos ambientes ácidos 
foram de 1,99% e 13,96% e em solos férteis estes ganhos foram de 1,10% e 3,31%, 
respectivamente. Pandey et al. (1994a, b) relatam ganhos médios por ciclo para 
dois ciclos de seleção em solos ácidos nas populações SA4, SA6 e SA7 de 
aproximadamente 3%, 4,5% e 10%, mencionando ainda que ganhos similares 
foram obtidos nas avaliações em solo fértil. Pandey et al. (1996) avaliaram ciclos 
de seleção nas 6 populações de solos ácidos do CIMMYT, variando de 2 ciclos a 4 
ciclos de seleção por população. Estes ciclos foram avaliados em 5 solos ácidos com 
alta saturação de alumínio, dois ambientes não ácidos mas de baixa fertilidade 
natural e um solo fértil. Os autores reportam um ganho médio por ciclo, 
considerando em conjunto todas as 6 populações, de 4,75%, 2,99% e 1,85% 
respectivamente para os ambientes ácidos, os ambientes de baixa fertilidade e o 
ambiente com solo fértil, indicando possibilidade de progresso simultâneo para os 
três ambientes via seleção recorrente. A heterose entre estas 6 populações foi avaliada 
(Pandey et al., 1994a,b) e com base nestes dados as populações SA3 e SA5 foram 
agrupadas em uma só população, o mesmo ocorrendo com as populações SA7 e 
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SA8. Desta maneira foram formados dois pares heteróticos do tipo dente x flint 
(Narro et al., 1997) um amarelo (SA4 x SA3) e outro branco (SA6 x SA7). O 
programa de híbridos para solos ácidos do CIMMYT tem-se baseado na avaliação 
de linhagens per se em solo com alta saturação de alumínio e em solo fértil e ainda 
avaliação de linhagens em top-cross. As 10 melhores linhagens de cada população 
têm sido utilizadas na formação de sintéticos. Narro et al. (1999) reportam valores 
de heterose em híbridos simples avaliados em solos ácidos de 300% quando o 
rendimento dos híbridos atinge de 3 a 4 t/ha, sendo observado heterose de até 
1.000%, devido principalmente ao baixo rendimento de uma das linhagens quando 
avaliada em solo ácido.

O delineamento I de Norte Carolina foi utilizado para estudo de herança da 
tolerância à acidez do solo em 256 progênies avaliadas em um ambiente fértil e três 
solos ácidos em 1990/91 (Duque Vargas et al., 1994). Nos solos ácidos, a variância 
genética aditiva foi superior a variância genética de dominância (0,15 e 0,13, 
respectivamente). Estimativas de herdabilidade utilizando medias de família de meios- 
irmãos foram de 36,3 ± 20,0 %. Entre os componentes de variância genética para 
produção, a interação do tipo variância aditiva x ambientes foi o componente mais 
importante. Apesar de ter sido verificada correlação alta e positiva entre número de 
espigas por planta e produção em solos ácidos (r=0,84), os autores concluíram que 
seleção direta para produção em solos ácidos seria mais eficiente que seleção indireta 
baseada em prolificidade. A magnitude dos valores da variância aditiva e da interação 
variância aditiva x ambiente encontrados levaram os autores a sugerir que seleção 
recorrente baseada em avaliação em múltiplos ambientes seria eficiente para seleção 
para produção de grãos em solos ácidos em milho.

Pandey et al. (1994) relatam resultados de um cruzamento dialélico entre 
populações de milho, sendo seis tolerantes e duas sensíveis ao Al. As oito populações 
e seus 28 cruzamentos foram avaliadas em sete locais com solos ácidos. Os autores 
observaram que cruzamentos do tipo tolerante x tolerante, produziam mais (média 
de 3 t/ha) que os cruzamentos entre tolerantes e sensíveis (média de 2,4 t/ha) e que 
os cruzamentos apenas entre sensíveis (média de 2,01 t/ha). Os autores reportam 
ainda que a CGC foi altamente significativa para todas as características estudadas, 
enquanto a CEC somente foi significativa para número de espigas/planta.

8.4 SELEÇÃO PARA TOLERÂNCIA AO ALUMÍN IO / ADAPTAÇÃO A SOLOS ÁCIDOS 
EM SORCO

Sorgo é originário em sua maioria de regiões semi-áridas onde predominam 
solos alcalinos. Esta espécie é em geral bastante sensível à toxidez de alumínio 
apresentando, entretanto, grande variabilidade intra-específica para esta característica 
(Howeler, 1991). Uma amostragem de acessos de áreas de solos ácidos da África foi 
feita por Gourley (1983) dentre os 33.000 acessos existentes no International Center 
for Research in the Semi-Arid Tropics (ICRISAT) na índia. O autor encontrou maior 
percentagem de germoplasma tolerante entre coleções de sorgo provenientes do 
Quênia, Nigéria e Uganda, entretanto, mesmo nestas regiões, menos de 8% dos 
acessos avaliados foram tolerantes ao alumínio (Gourley, 1988). O autor reporta que 
a raça Guinea e híbridos Guinea-bicolor mostraram maior número de acessos 
tolerantes à acidez e que entradas da raça Caudatum originárias do Quênia e Uganda, 
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foram aquelas com maior número de características agronômicas favoráveis e mais 
alta produção de grãos sob acidez.

Variabilidade genética para tolerância ao alumínio em sorgo vem sendo 
encontrada em solução nutritiva (Furlani & Clark, 1981; Furlani & Clark, 1987) e 
em solo ácido (Duncan, 1981; Flores et al., 1988). Furlani et al. (1991) avaliaram 
quatro genótipos de sorgo em solução nutritiva com 0; 0,083; 0,167 e 0,250 mM de 
Al, mantendo os genótipos na solução até a maturação fisiológica e em quatro solos 
com saturação de alumínio variando de 0% a 59%. O parâmetro utilizado para 
avaliar tolerância em solução nutritiva foi o comprimento da raiz e, em solo, o 
parâmetro utilizado foi produção de massa seca de 10 plantas colhidas na fase de 
50% de florescimento e avaliação da distribuição de raízes no solo neste estádio. No 
ensaio de solo os genótipos SC283 e SC175-14 foram aqueles que tiveram a produção 
de massa seca de parte aérea menos afetada pela acidez e, TX415 e SC208, foram os 
mais afetados, mostrando sistema radicular mais superficial. As cultivares tolerantes 
tiveram 21,5% e 37,7% do seu sistema radicular abaixo de 20 cm, enquanto para as 
cultivares sensíveis este valor foi de 13,1 % e 15,1 %, indicando nestas últimas cultivares, 
um sistema radicular mais superficial e incapaz de crescer nas camadas mais ácidas 
do solo. Os resultados de crescimento de raiz na solução nutritiva mostraram a mesma 
classificação dos genótipos encontrada em solo ácido.

Borgonovi et al. (1987) avaliaram grande número de genótipos de sorgo em 
solução nutritiva com 4,8 mg Al/1 e em solo ácido com 40% a 50% de saturação de 
alumínio. Os autores verificaram que a maioria dos genótipos tolerantes era de porte 
alto, tardio, sensível ao acamamento e pouco produtivo. A cultivar SC-283 ficou 
entre os mais tolerantes. Pitta et al. (1979) avaliaram 1.200 linhagens de sorgo em 
solos com saturação de alumínio de 40% a 60%. As linhagens mais tolerantes eram 
originárias de Uganda e da Tanzânia, concordando com avaliações em solução nutritiva 
de 108 genótipos de sorgo feitas por Duncan (1983) onde os acessos mais tolerantes 
eram da Tanzânia, índia, Sudão e Etiópia. Também Gourley (1987) avaliando 775 
acessos de sorgo em solo com 63% de saturação de alumínio encontrou que os mais 
tolerantes foram originados do Quênia e Uganda. Pitta & Santos (1992) reportam 
ainda que, linhagens de sorgo originárias de Uganda e selecionadas pela sua tolerância 
ao alumínio (CMSXS189, 3DX57/1/1/9/D, CMSXS208, 5DX61/6/2, CMSXS 209 
e IS2744) mostraram-se também mais eficientes na utilização de P e K .

Borgonovi etal. (1986) listam um grupo de 19 linhagens de sorgo, a maioria 
introduzidas da África, as quais mostraram tolerância à toxidez de alumínio quando 
avaliadas em diferentes condições (solução nutritiva, vasos em casa de vegetação e 
em campo). Várias destas linhagens mostraram-se tolerantes em um tipo de avaliação 
(por exemplo solo ácido), mas mostraram suscetibilidade em outro tipo de avaliação 
(solução nutritiva com alumínio por exemplo), indicando a dificuldade de transposição 
direta de resultados de um tipo de screening para outro.

A utilidade do uso de solução nutritiva como ferramenta de screening para 
tolerância ao alumínio em sorgo foi demonstrada por Furlani etal. (1991). Os autores 
encontraram correlação positiva entre os resultados de avaliação em solução nutritiva 
por 8 dias e avaliação de massa seca produzida no florescimento, com coeficiente de 
determinação (R2) de 0,77%.
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Bastos (1982) utilizou solução nutritiva (Furlani & Clark, 1981) com 222 
mm de alumínio e 0,75 ppm de P em plântulas com 12 dias para estudar progresso 
genético em seleção para tolerância ao alumínio em diversos pares de F2 obtidos do 
cruzamento de genitores contrastantes para tolerância ao alumínio. O autor encontrou 
que a média dos F obtidos a partir de seleção dos 5% F2 mais tolerantes em cada 
cruzamento não foi diferente da média dos F2 originais, indicando a não eficiência 
do tipo de seleção utilizada. Baseado em comparação entre resultados de avaliação de 
genótipos de sorgo em campo e em solução nutritiva com alumínio, Gourley et al. 
(1990) sugerem que crescer plântulas de sorgo em solução nutritiva por um período 
mais longo (30 dias) aumentaria a correlação entre os dados obtidos com aqueles 
obtidos ao nível de campo. Estes autores mencionam que nestes estudos, a massa de 
raiz adventícia foi o parâmetro com maior correlação com comportamento ao nível 
de campo.

Malavolta et al. (1981) avaliaram 30 híbridos de sorgo em solução nutritiva 
com 12 mg Al/1. Os autores verificaram que a cultivar Taylor Evans Y 101 foi uma 
das mais tolerantes. Salinas & Sanchez (1977) avaliaram 5 híbridos de sorgo em 
solução nutritiva com alumínio. Os autores também encontraram que a cultivar 
Taylor Evans Y101 foi a mais tolerante, enquanto TX 7078 foi considerada a mais 
sensível à toxidez de alumínio. Ritchey et al. (1991) avaliaram diversas fontes de 
germoplasma de sorgo para tolerância ao alumínio em solo e solução nutritiva. Os 
autores relatam que as cultivares SC-283 e PR5BR foram muito tolerantes, enquanto 
FS 25 e Greenleaf foram altamente sensíveis.

Howeler (1987) menciona que o uso de avaliação em campo é a chave para o 
sucesso em um programa de seleção de genótipos de sorgo para tolerância à toxidez 
de alumínio e alta acidez. Zeigler et al. (1995) mencionam que a maioria dos testes 
rápidos para tolerância ao alumínio (hematoxilina ou testes de solução mínima do 
tipo pulse andphasè) não é adequado para sorgo, apesar de serem encontrados diversos 
resultados na literatura utilizando estes testes. Nestes trabalhos de screening, em geral, 
não é feita confirmação dos resultados dos mesmos ao nível de solo com alta saturação 
de alumínio. O fato de que linhagens de sorgo sensíveis ao alumínio produzem 
inicialmente plântulas sadias em solo com 65% de saturação de alumínio, mas que as 
mesmas morrem após certo período sugerem que em sorgo, avaliações ao nível de 
plântula não seriam parâmetros de avaliação muito indicados (Zeigler et al., 1995). 
Estes autores mencionam ainda que a raiz primária de plântulas de sorgo não é muito 
afetada em solo ácido, mas quando esta raiz morre 2 a 4 semanas após a germinação, 
apenas genótipos tolerantes produzem volume suficiente de raízes adventícias para 
sustentar o crescimento da planta.

Estudo avaliando massa seca de raiz e parte aérea em plântulas de sorgo com 
3 semanas em casa de vegetação utilizando Latossolos de alta saturação de alumínio 
(> 70 %) da região dos Lhanos da Colômbia, encontrou baixa correlação entre os 
resultados obtidos em vasos e performance de campo, indicando ser difícil utilizar 
estes indicadores em programas de seleção para tolerância ao alumínio em sorgo 
(Gourley, 1983; Gourley et al., 1990).

Elongação de raiz foi avaliada em plântulas de 5 genótipos de sorgo e 20 
genótipos de milheto crescendo por 3 dias em um solo sem acidez e em 4 solos 
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com saturação de alumínio variando de 50%, 57%, 65% e 89% (Ahlrichs et al., 
1991). O parâmetro utilizado foi a relação crescimento de raiz seminal no solo 
ácido em relação ao solo corrigido (% RRL). Somente foi possível discriminar 
entre os genótipos de sorgo no solo com 50% de saturação de alumínio, já que nos 
outros níveis ocorreram danos severos as raízes de todas as cultivares. Os genótipos 
SC283 e P93217 foram os mais tolerantes neste nível de saturação de alumínio e o 
genótipo TAM428 foi o mais sensível. Todos os genótipos de milheto avaliados 
mantiveram crescimento de raiz seminal em todos os níveis de acidez no solo. Os 
valores da redução no crescimento de raiz seminal dos genótipos de milheto nos 
quatro níveis de alumínio no solo foram de 4%, 22%, 48% e 52%. A média de 
RRL no solo com 89% de saturação de alumínio foi de 17% para os genótipos de 
sorgo e 78% para os genótipos de milheto, indicando maior nível de tolerância ao 
alumínio nesta última espécie em relação àquele encontrado em sorgo.

Gourley (1987) avaliou 19 cultivares de sorgo em solo ácido com 0,5; 1,5 e 
4 t de calcário/ha na Colômbia. A cultivar IS8577 foi a mais tolerante produzindo 5 
t/ha com 63% de saturação de alumínio.

O acúmulo de alumínio em folhas coletadas após a maturação fisiológica em 
26 genótipos de sorgo foi avaliado por Gourley e colaboradores, citado por Ziegler et 
al. (1995). Foram determinados os dois genótipos com maior e menor acúmulo de 
alumínio em folhas. Dois genótipos previamente conhecidos como tolerantes ao 
alumínio (Sorghica Real 40 e Sorghica Real 60) situaram-se um deles entre os dois 
maiores acumuladores de alumínio em folhas (Sorghica Real 40) e o outro (Sorghica 
Real 60) entre os dois menores acumuladores de alumínio, indicando que este fator 
não é adequado para discriminar genótipos tolerantes e sensíveis à toxidez de alumínio 
em sorgo.

Flores etal. (1991) cresceram 40 híbridos Fj e seus 14 genitores em dois solos 
ácidos em Quilichao na Colômbia, com saturações de alumínio de 40% e 70%. 
Dentre os parâmetros avaliados estavam uma escala visual de tolerância (notas de 1 a 
4) determinada na colheita, número de raízes, e produção de grãos. Foi encontrada 
correlação positiva (r=0,51) entre a escala visual de tolerância e o peso de grãos. Os 
efeitos de CGC foram superiores aos de CEC para as características estudadas. A 
produção de grãos e o número de raízes em cruzamentos do tipo tolerante x sensível 
foram superiores aos valores obtidos para estas características para cruzamentos do 
tipo sensível x sensível.

Ziegler et al. (1995) reportam avaliação de um dialelo envolvendo cinco 
machos tolerantes ao alumínio e cinco fêmeas de sorgo suscetíveis ao alumínio, em 
um solo com 77% de saturação de alumínio em Quilichao na Colômbia. Os autores 
reportam que efeitos aditivos foram superiores aos não aditivos e as diferenças 
entre híbridos foram devidas principalmente aos efeitos das linhagens fêmeas. A 
CEC para peso de grãos só foi significativa para um cruzamento, fazendo com que 
nesse estudo, os valores de CGC fossem o melhor preditor de performance dos 
híbridos F! avaliados. Dentre as linhagens fêmeas e machos utilizadas, aquelas 
com média mais alta tanto per se quanto de CGC para peso de grãos 
foram, respectivamente, a linhagem fêmea Wheatland e a linhagem macho MN 
4508.
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Híbridos de sorgo com um ou ambos os pais tolerantes à acidez do solo 
foram mais produtivos que os pais ou que híbridos do tipo suscetível x suscetível em 
dois anos de avaliação em quatro solos ácidos do Quênia (Zake etal., 1992). Entretanto 
os autores mencionam que uma variedade local produziu mais que a maioria dos pais 
e dos híbridos em todas as localidades avaliadas, indicando a necessidade de realizar 
melhoramento na área alvo para onde os mesmos serão direcionados.

Seleção para tolerância ao alumínio e adaptação a solos ácidos em sorgo, 
em geral, começa com avaliação a campo de fontes de genes de macho-esterilidade 
citoplasmática de maneira que as linhagens resultantes possam vir a ser utilizadas 
tanto como variedades ou genitores em programas de híbridos (Ziegler et al., 
1995). Uma vez que a característica de restaurador ou não restaurador seja 
determinada para uma linhagem exótica, a mesma pode ser cruzada com linhagens 
elite com a mesma resposta quanto a restauração. O autor sugere a utilização do 
método de pedigree para utilização em programas de desenvolvimento de genótipos 
para solos ácidos, sugerindo intensidade de seleção em F? de cerca de 2%. As F3 
selecionadas são então avançadas para F? e avaliadas para outras características 
agronômicas.

Duncan (1981) desenvolveu uma população de sorgo tolerante à acidez do 
solo denominada GPlr recombinando genótipos tolerantes, tais como SC283, SC 175- 
14 e S322.

8.5 SELEÇÃO PARA TOLERÂNCIA AO ALUMÍNIO/ADAPTAÇÃO A SOLOS ÁCIDOS 
EM SOJA, FEIJÃO E AMENDOIM

Geralmente, soja é considerada como cultura sensível à toxidez de alumínio 
(Sanchez & Salinas, 1981; Howeler, 1991) e os níveis de saturação de alumínio 
limitantes a esta cultura são em geral mais baixos que aqueles citados para milho 
(Kamprath, 1984). Entretanto, resultados opostos são citados por Soares et al. 
(1975). Um dos fatores que podem explicar discrepâncias observadas entre resultados 
de avaliação de tolerância ao alumínio em genótipos de soja conduzidos em solo 
ácido ou em solução nutritiva pode ser a ocorrência ou não de deficiência de 
molibdênio (Hanson, 1991; Foy et al., 1992). Farina citado por Edmeads et al. 
(1995), encontrou que, em um Latossolo na África do Sul com 48% de saturação 
de alumínio, a produção de uma mesma cultivar de soja sem e com aplicação de 
molibdênio foi de 687 e 1.874 kg/ha. Este autor mostrou ainda que, com níveis 
adequados de molibdênio, soja é menos responsiva a calagem do que milho, 
indicando maior tolerância à acidez em soja que em milho, nesta condição. Miranda 
et al. (1988) sugerem que os sintomas de requeima associados com um aumento 
nos níveis de nitrato em tecido de plantas de soja deficientes em molibdênio - 
causados pela redução em atividade de nitrato redutase - poderíam vir a ser utilizados 
como um índice de seleção em programas de melhoramento de soja para adaptação 
a solos ácidos.

Piha & Nicholaides (1983) avaliou 27 cultivares de soja em um solo com 
67% de saturação de alumínio no Peru. Nenhuma das cultivares apresentou produção 
relativa superior a 60%. As cultivares ICA-Tunja, SJ-2 e Hardee foram as mais 
tolerantes enquanto Júpiter, Tunia e Improved Pelican foram sensíveis mas com alta 
produção em solo corrigido.
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Spehar (1994) avaliou 184 genótipos de soja em solos com elevada e baixa 
saturação de Al. Foram medidos os parâmetros conteúdo de nutrientes em folhas 
colhidas no florescimento, peso de planta e produção de semente. Os genótipos 
foram agrupados em classes de similaridade, por análise de cluster. A variação do 
cluster foi maior no solo com elevado Al do que no solo com baixo Al, indicando 
que a tolerância ao Al foi mantida em germoplasma agronomicamente adaptado, 
visto que os genótipos foram homogêneos para a maioria das características 
avaliadas. O autor concluiu que isto pode ser uma consequência da seleção em 
solos apenas parcialmente corrigidos, que contêm Al nas suas camadas mais 
profundas.

Feijão é uma das espécies mais sensíveis à acidez do solo, mas com grande 
variabilidade para esta característica (Howeler, 1991). Em geral, melhores níveis de 
tolerância ao alumínio são encontrados em feijões do tipo preto enquanto comumente 
os chamados feijão de cor são altamente sensíveis à toxidez de alumínio (Spain et al., 
1975). Cultivares originados de germoplasma de feijão de áreas de solos ácidos do 
Brasil, via de regra são mais tolerantes ao alumínio (Thung et al., 1987). Exemplos 
de cultivares mais tolerantes ao alumínio em feijão são: Carioca, Brasil 239 e Iguaçu. 
Salinas & Sanchez (1977) relataram que as cultivares Carioca 1030 e Rico Pardo 869 
foram tolerantes a alta saturação de alumínio e baixos níveis de P no solo , enquanto 
Mantegão Fosco e Caraota 260 foram muito sensíveis. Malavolta et al. (1981) em 
ensaio com solução nutritiva mencionaram que as cultivares Iguaçu, Jalo, Mulatinho 
Paulista, P704 e Roxo 760 foram tolerantes ao alumínio.

Cultivares de amendoim em geral possuem níveis médios de tolerância à 
toxidez de alumínio (Howeler, 1991). Em solo com 82% de saturação de alumínio 
do Peru, as cultivares UF 78307 e UF 78305 mostraram produção relativa de 6% e 
foram consideradas tolerantes. As cultivares Blanco Tarapoto e NC-6 foram muito 
sensíveis (Nicholaides &C Piha, 1987).

8.6 SELEÇÃO PARA TOLERÂNCIA AO ALUMÍNIO/ADAPTAÇÃO A SOLOS ÁCIDOS 
EM MANDIOCA E BATATA-DOCE

Mandioca é uma das culturas mais tolerantes à toxidez de alumínio, sendo 
bastante cultivada principalmente em solos ácidos e de baixa fertilidade. Mandioca 
mostra alta associação com micorrizas, sendo por esta razão tolerante a baixos níveis 
de P no solo (Howeler et al., 1987). O alto nível de tolerância da espécie torna difícil 
atingir níveis de saturação de alumínio no solo que permitam discriminação intra- 
específica de tolerância. Nesta cultura, em geral calagem afeta negativamente a 
produção por induzir deficiência de zinco (Spain et al., 1975). Cultivares com alto 
nível de tolerância ao alumínio são M Bra 5, M Bra 20, M Bra 41, SM 301-3, CM 
2177-2 e CM 527-7 (CLAT, 1988). Esta última linha foi liberada pelo ICA-Catumare 
para cultivo em solos ácidos dos Lhanos Colombianos (Howeler, 1991).

Batata-doce é intermediária em tolerância ao alumínio. Piha & Nicholaides 
(1983) relataram as cultivares Modelo-2, Tambor e Navarro como tolerantes ao 
alumínio. Avaliação de grande número de cultivares em solução nutritiva, casa de 
vegetação e em campo foi feita por Sangalang & Bouwkamp (1988). Os autores 
reportaram que o clone Rojo Blanca foi o mais tolerante e, Painter e Redmar os 
clones mais sensíveis.
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Ritchey (1991) avaliou crescimento da raiz mais longa em sete genótipos de 
batata-doce após seis dias em solução nutritiva com três níveis de alumínio (0,03; 
0,06 e 0,12 mM Al) e produção de tubérculos em solos de Porto Rico com saturação 
de alumínio variando de 9% a 59% em seis níveis de calagem. O autor encontrou 
uma relação linear entre o comprimento da raiz mais longa (solução nutritiva) e o 
comprimento total de raízes em solução nutritiva (R2=0,65 **). Os genótipos FRAS 
48 e Gem foram mais tolerantes ao alumínio em solução nutritiva e o genótipo SPV 
80 foi o mais sensível. A produção de raízes no nível mais alto de acidez foi reduzida 
em média 72% em relação ao solo corrigido. Os genótipos FRAS 48 e SPV56 foram 
os mais tolerantes a alta acidez do solo. O autor encontrou correlação de 0,75 entre 
produção de tubérculo em solo com pH 3,4 e comprimento da raiz mais longa em 
solução nutritiva.

8.7 SELEÇÃO PARA TOLERÂNCIA AO ALUMÍNIO/ADAPTAÇÃO A SOLOS ÁCIDOS 
EM LEGUMINOSAS FORRAEIRAS E ESPÉCIES FLORESTAIS

Caupi é provavelmente a leguminosa mais tolerante à acidez (Howeler, 
1991). Nicholaides & Piha (1987) verificaram que dentre 27 linhas de caupi 
avaliadas em solo com 63% de saturação de alumínio, 23 destas linhas produziram 
menos quando o solo foi corrigido. As cultivares Vita 8 e TVS 1999-01F foram 
altamente produtivas em solo ácido. Em outro screening em solo com 71% de 
saturação de alumínio as cultivares TVX 1836-013J, Vita 4 e Vita 6 foram altamente 
tolerantes.

Stylosanthes capitata é altamente adaptado a solos ácidos e cresce muito pouco 
em solos com pH mais elevado (Burt, 1984).

Leguminosas forrageiras tropicais como Pueraria phaseoloides, Zornia sp. ou 
Stylosanthes capitata não respondem a correção de acidez do solo, como ocorre em 
espécies mais sensíveis à acidez como Centrosema spp. (Ziegler etal., 1995). Programa 
de seleção para transferir tolerância à acidez do solo de Centrosema cutifolium e 
Centrosema macrocarpum para Centrosema pubescens utilizando avaliação em solo e 
solução nutritiva com alumínio é mencionado por Hutton (1985). O autor concluiu 
que tolerância a acidez do solo em Centrosema spp. deve-se mais a um aumento na 
capacidade de absorver cálcio em ambientes ácidos do que propriamente à tolerância 
à toxidez de alumínio.

Leucena ILeucaena leucocephald) tem sido uma das espécies de leguminosas 
arbustivas mais plantadas em regiões tropicais, apesar de não adaptada a condição de 
acidez do solo (Kerridge, 1991).

Mucuna pruriens é moderadamente tolerante a presença de alumínio (até 
185 mm) mas esta espécie desenvolve um sistema radicular muito superficial em 
solos ácidos (Kurniatun et al., 1995).

A tolerância ao alumínio em solução nutritiva com baixa força iônica e 
concentração de alumínio variando de 0 a 25 mm/1 foi determinada em 35 
leguminosas temperadas (Wheeler & Dodd, 1995). O índice utilizado foi a atividade 
de alumínio na solução necessária para causar uma redução de 50% na massa seca de 
raiz. As espécies mais tolerantes foram Trifolium subterraneum e Lotuspenduculatus, 
enquanto as mais sensíveis em geral foram as do gênero Medicago e Melilotus. Os 
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autores mencionam ainda não ter sido encontrada nenhuma relação entre nível de 
ploidia e tolerância ao alumínio nas espécies estudadas. Evans etal. (1990) em estudos 
utilizando solos ácidos, também encontraram que Trifolium subterraneum foi mais 
tolerante à acidez que Medicago truncatula.

Ashwarth et al. (1995) avaliaram tolerância à acidez em 36 espécies nativas 
de Acácia da Austrália utilizando dois tipos de solos ácidos. Tolerância foi medida 
utilizando-se a relação entre produção de massa seca de parte aérea no solo sem 
correção dividida por aquela obtida em solo corrigido, para cada um dos dois solos 
utilizados. O valor do índice utilizado para classificação foi: altamente tolerante 
(> 110%), tolerante (90-110%), moderadamente tolerante (70-90%), sensível 
(< 70%). Os autores constataram que o ranking de classificação das cultivares quanto 
a sua tolerância à acidez foi diferente nos dois solos.

Mackay et al. (1991) avaliaram nove espécies de leguminosas forrageiras 
e 10 gramíneas forrageiras de clima temperado para tolerância ao alumínio em 
solo com diferentes níveis de alumínio. A gramínea Paspalum dilatatum mostrou 
a mais alta tolerância ao alumínio entre as 19 forrageiras estudadas. Entre as 
leguminosas, a mais tolerante ao alumínio foi a denominada Pink Serradella 
(Ornithopus sativa).

Um dialelo entre três linhagens de trevo-branco {Trifolium repens) 
tolerantes e três suscetíveis ao alumínio foi avaliado por 12 semanas em vasos 
contendo solo corrigido e com 400 g Al/g solo (Caradus & Mackay, 1995). Os 
autores verificaram um aumento na concentração de Al, Ca, Fe, S e Sr e decréscimo 
na concentração de Cu, K e P em cruzamentos do tipo tolerante x tolerante 
quando comparados com cruzamentos do tipo tolerante x sensível ou sensível x 
sensível. Os autores observaram que a maior freqüência de cruzamentos tolerantes 
ao alumínio e com alta produção de massa seca foram provenientes de cruzamentos 
do tipo tolerante x tolerante ou tolerante x suscetível. Foi verificada distribuição 
contínua e unimodal para a tolerância ao alumínio, sugerindo controle poligênico 
desta característica em trevo-branco. Caradus et al. (1991) reportaram que 
tolerância ao alumínio em trevo-branco deve ser controlada por pelo menos cinco 
genes dominantes.

Campbell et al. (1993) verificaram alto efeito de CGC para peso de matéria 
seca em um dialelo envolvendo seis cultivares de alfafa avaliados em solução 
nutritiva com alumínio. Os autores mencionam ainda que, baseado nestes dados, 
um esquema de seleção massal ou outro tipo de seleção recorrente, deve ser efetivo 
para elevar o nível de tolerância ao Al nestas populações.

No Sudeste da Ásia, solos ácidos ocupam uma larga área, com Ultisols 
compreendendo cerca de 50% dos solos cultivados da região e Oxisols cerca de 
4% (Pushparajah & Bachik, 1987). Em termos de acidez, cerca de 118 dos 180 
millhões de ha na região tem pH abaixo de 5. Os níveis de saturação de Al na 
camada de 0-20 cm nestas áreas é de 45%, chegando a 96% abaixo de 30 cm. As 
culturas que prevalecem nesta região incluem dendê {Elaeisguineensis) e seringueira 
(Hevea brasiliensis), que crescem bem em pH variando de 4,2 a 5. O sistema de 
cultivo de seringueira na Malásia é um exemplo de sistema estável de utilização 
de solos ácidos e com alta saturação de alumíno para exploração comercial.
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9. CONSIDERAÇÕES FINAIS

Dentro do tópico de agricultura sustentável, um ponto que deverá se tornar 
cada vez mais importante é a seleção de genótipos capazes de maximizar a utilização 
dos insumos e minimizar o risco imposto pela combinação de diversas características 
restritivas do ambiente. Isto sinaliza na direção de um aumento dos programas de 
seleção para adaptação a estresses como toxidez de alumínio e eficiência na utilização 
de nutrientes em diversas culturas. Neste aspecto, o desenvolvimento/otimização de 
múltiplos processos de avaliação para fatores de toxidez (Al, Mn etc.) e para fatores 
de eficiência nutricional (P, N, Ca, Mg, K, micronutrientes etc.) devem acelerar o 
progresso nesta área.

O grande avanço na área de biologia molecular deve também causar impacto 
no entendimento dos mecanismos ligados à tolerância à toxidez de alumínio e, ainda, 
na compreensão dos processos que levam a uma maior eficiência no uso de nutrientes. 
Esperam-se também progressos significativos na área de identificação e manipulação 
de genes controlando estas características.

Um ponto que pode reduzir a velocidade dos avanços nesta área é a 
disseminação ao nível mundial das leis de proteção de cultivares, podendo levar a 
uma restrição no fluxo de germoplasma bem caracterizado para os diversos estresses 
tanto entre países quanto entre instituições. Entretanto, devido ao valor estratégico 
destas linhas de pesquisa em termos de segurança alimentar para vários países do 
mundo, principalmente aqueles situados na região tropical, espera-se nos próximos 
anos grandes avanços na área de seleção de plantas para tolerância ao alumínio e 
adaptação a solos ácidos.
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1. INTRODUÇÃO

Todo o funcionamento da célula e suas respostas às pressões do ambiente, 
dependem fundamentalmente das reações bioquímicas que nela ocorrem, as quais 
estabelecem seu padrão fisiológico de ação e resposta. As reações bioquímicas por sua 
vez, são influenciadas por diversos fatores tais como condições de pH, disponibilidade 
de elementos precursores, presença de co-fatores necessários às reações, ativação de 
mecanismos enzimáticos na célula etc. Mas, o que caracteriza uma reação como 
bioquímica é, essencialmente, a presença e a ação de macromoléculas, destacando-se 
entre essas a função das proteínas. Produtos da expressão gênica, as proteínas são 
integrantes essenciais dos diferentes eventos celulares. Especialmente aquelas com 
atividade catalítica, caracterizam-se como reguladoras da amplitude dos fenômenos 
bioquímicos fisiológicos, sejam esses processos de manutenção ou de indução, 
repressão ou inibição enzimática na célula.

A área da Genética Bioquímica prioriza o estudo dos fenômenos fisiológicos 
celulares como método para se obter informações sobre a ação e regulação gênica. 
Assim, pela análise e compreensão das reações bioquímicas envolvidas em um dado 
fenômeno chega-se a elucidar amplamente diversos aspectos do metabolismo celular 
e desta forma a identificar os possíveis pontos adequados para alteração genética. 
Visto que vários dos elementos envolvidos são resultado da expressão gênica, pode-se 
então, inferir sobre a regulação e ação dos genes relacionados a tais eventos celulares, 
pelo estudo das enzimas envolvidas nessas reações.

Dentre os inúmeros processos que vêm sendo estudados por meio de modelos 
desenvolvidos a partir da genética bioquímica, pode-se citar os processos da 
fotossíntese, a resposta antioxidativa ao estresse decorrente de condições do ambiente, 
a eficiência do uso do nitrogênio e de diversos outros elementos nutrientes e a 
biossíntese de aminoácidos. Pela modificação e acompanhamento de processos como 
esses, abre-se a perspectiva de se manipular plantas geneticamente, e mesmo, de se 
obter informações relevantes ao desenvolvimento de processos de melhoramento 
genético, estabelecendo suporte teórico-prático adequado à condução dos mesmos.

Desta forma, vem-se alterando em pontos específicos, diversos processos de 
desenvolvimento; o controle da síntese e acumulação de proteínas e o desenvolvimento 
dos grãos; características nutricionais da semente via modificações em sua estrutura 
e composição; níveis e características de hormônios; metabolismo de parede celular; 
proteínas de defesa e resposta a patógenos. Além disso, muitos dos complexos 
enzimáticos fundamentais a processos biológicos têm servido de forma bastante 
significativa à aplicação genética como marcadores utilizados no estudo da estrutura 
genética de populações, mediante o emprego de eletroforese de isoenzimas.

No presente capítulo, serão abordados alguns modelos de estudo e aplicação 
da Genética Bioquímica para a compreensão dos processos celulares e conseqüente 
aplicação ao melhoramento de plantas, seja por métodos convencionais ou pela 
biotecnologia moderna.
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2. ANÁLISE DO METABOLISMO DE PLANTAS PELO USO DE 
MUTANTES BIOQUÍMICOS

Em uma revisão de Miflin & Lea (1982), foi ressaltado que muitas das 
informações sobre vias metabólicas foram obtidas pelo uso de mutantes bioquímicos 
de bactérias e fungos portadores de alterações em enzimas essenciais aos processos 
estudados. O rápido avanço na obtenção de mutantes bioquímicos em plantas 
superiores, especialmente em arabidopsis e cevada, comprovou a importância de tal 
alternativa para o estudo do metabolismo e sua possível alteração genética visando ao 
melhoramento para uma dada característica. Nesta seção, serão apresentados alguns 
exemplos de mutantes obtidos para as vias de fotorrespiração, assimilação de amônia 
e biossíntese de aminoácidos em plantas.

2.1 FOTORRESPIRAÇÃO

A liberação de dióxido de carbono (CO2) em presença de luz, simultaneamente 
ao processo de absorção de gás carbônico pela fotossíntese, caracteriza o fenômeno 
da fotorrespiração. Sabe-se que a enzima Rubisco (ribulose 1,5-bifosfato) que 
representa de 40% a 50% das proteínas de folhas das plantas, catalisa a fixação do 
CO2 ao exercer sua atividade carboxilase. Em plantas C3 a fotorrespiração acorre pelo 
favorecimento na Rubisco de sua atividade oxigenase, porque nessas plantas, o oxigênio 
(O2) compete com o CO2 pelo mesmo sítio ativo daquela enzima. Já em plantas C , 
a anatomia foliar promove maior isolamento da Rubisco em relação ao O2, sendo 
característico dessas plantas a presença de um anel de células que circundam os feixes 
vasculares, constituindo a bainha vascular. Desta forma, nas plantas C4 a atividade 
carboxilase da Rubisco é favorecida, enquanto que as plantas C3 consomem energia 
na assimilação de CO, que eventualmente não vêm a utilizar, configurando-se um 
modelo de fixação do carbono ineficiente em termos energéticos. Em outras palavras, 
quando plantas C3 são iluminadas, elas não só irão fixar CO2 via o ciclo de Calvin (Figura 
1), mas também irão liberar o CO2 em um processo dependente de oxigênio. Esta 
fotorrespiração (Figura 2), ao contrário da respiração, é um processo que desperdiça energia 
o que resulta em um decréscimo na eficiência da assimilação líquida de carbono.

Por outro lado, já se constatou que tanto a presença de 0,7% de CO, quanto 
a ausência de luz inibem a fotorrespiração. Somerville & Ogren (1979) desenvolveram 
um modelo simples de seleção de plantas C3 que não apresentavam enzimas 
relacionadas à fotorrespiração. O modelo, na sua essência, envolvia a mutagênese de 
sementes e subseqiiente crescimento de plantas (M2) na presença de alta concentração 
de CO, (0,7%), concentração esta que inibe competitivamente a atividade de 
oxigenase da Rubisco, prevenindo portanto a operação do ciclo fotorrespiratório. 
Quaisquer plantas com mutações nesta via poderíam crescer normalmente em CO,, 
entretanto, quando mantidas em ar, ou seja, menores concentrações relativas de CO2, 
eventuais bloqueios existentes nessa via poderíam ser detectados porque levariam a 
um dano visível nas folhas pelo aumento da fotorrespiração e conseqüente redução 
na eficiência da fixação do CO2. O retorno destas plantas para maiores concentrações 
de CO2, por sua vez, restauraria o crescimento normal. Pelo uso desta estratégia, 
foram selecionados mutantes para várias enzimas (Lea etal., 1992). Entre os diversos 
mutantes isolados por meio deste modelo, serão destacados alguns dos obtidos em cevada.
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FIGURA 1. O ciclo de Calvin. O ciclo de Calvin é comum a todas as plantas. Virtualmente, todo o 
carbono orgânico da biosfera passa através do Ciclo de Calvin, que ocorre nos cloroplastos e compreende 
13 reações catalisadas por 11 enzimas tendo 4 características principais: (1) Carboxilação da 
ribulose 1,5-bifosfato (RuBP) para produzir glicerato 3-fosfato pela ação da ribulose 1,5- 
bifosfato carboxilase-oxigenase (Rubisco). (2) Redução do glicerato 3-fosfato para triose fosfato 
com uso de ATP e NADPH. (3) Regeneração do aceptor primário, RuBP, pelo qual 5 moléculas 
de triose fosfato são rearranjadas em 3 moléculas de 5 carbonos (pentose fosfato). Mais uma 
molécula de ATP é utilizada para converter pentose fosfato em RuBP, dessa forma, 3 ATP e 
2 NADPH são necessários para cada molécula de CO2 fixada. (4) Autocatalise: para cada 3 
voltas do ciclo, uma molécula de triose fosfato é gerada a partir de 3 moléculas CO2. Esta 
triose fosfato tanto pode ser utilizada na síntese de amido ou sacarose como pode ser 
reintroduzida no ciclo de Calvin para formar RuBP. As enzimas desse Ciclo são as seguintes:
I, Rubisco; 2, glicerato 3-fosfato; 3, gliceraldeído fosfato dehidrogenase (dependente de 
NADP‘); 4, triose fosfato isomerase; 5, aldolase; 6, frutose bifosfatase; 7, sedobeptolose 
bifosfatase; 8, transcetolase; 9, ribulose 5-fosfato 3-epimerase; 10, ribulose 5-fosfato isomerase;
II, ribulose 5-fosfato quinase.

O isolamento de um mutante de cevada que não apresentava atividade da 
fosfoglicolato fosfatase provou que o fosfoglicolato era o primeiro produto da via 
fotorrespiratória e, portanto, fonte de glicolato e CO2. Este mutante mostrou ser 
incapaz de manter as taxas normais de fixação de CO2, ou seja, uma completa ausência 
de fluxo de carbono através da via fotorrespiratória (Blackwell et al., 1988).

Por duas técnicas distintas, uma delas como descrita acima e outra por 
transformação genética, foram obtidos respectivamente um mutante de cevada e um 
tabaco transgênico, deficientes em atividade de catalase (Kendall etal., 1983; Willekens 
et al., 1997). O peróxido de hidrogênio (H2O2) produzido no peroxissoma pela 
oxidação de glicolato é metabolizado pela ação da catalase, visto a alta toxicidade 
deste metabólito. Estes materiais apresentaram deficiência de crescimento se cultivadas 
sob condições fotorrespiratórias, apresentando desenvolvimento normal apenas 
quando mantidos em alta concentração de CO2 ou baixa luminosidade, condições 
que inibem a fotorrespiração. O emprego de tais mutantes fica limitado a determinadas
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FIGURA 2. A via fotorrespiratória e sua localização intracelular. A enzima Rubisco no cloroplasto 
pode ter tanto função de carboxilase como de oxigenase. A oxigenase leva à formação do glicolato 2- 
fosfato a partir do qual o glicerato 3-fosfato é regenerado na via fotorrespiratória. Durante 
este processo, um quarto do carbono do glicolato é perdido como CO2, junto com metade do 
nitrogênio (NH3 e glicina).

condições do ambiente. Contudo, em muito podem colaborar no sentido de se 
observar pontos chave na regulação de processos como a fotossíntese e a 
fotorrespiração, visto que ambos estão envolvidos diretamente na produção de 
biomassa. Além disso, quando plantas são submetidas a condições de estresse 
oxidativo, seja ele induzido por presença de poluentes como metais pesados do 
solo, de gases poluentes como o ozônio e dióxido de enxofre, por variações de 
condições hídricas e salinas, pelo ataque por patógenos, entre outras condições, 
espécies reativas de oxigênio são produzidas nas células podendo levá-las à morte 
pela sua ação ao nível molecular e consequente expressão ao nível celular. Nestas 
condições de estresse, a concentração de H2O2 se eleva pela detoxificação das espécies 
reativas de oxigênio em uma reação catalisada pelas diferentes classes de superóxido 
dismutases (Azevedo et al., 1998). Pela ausência de atividade de catalase e 
impossibilidade de metabolizar o H2O2 gerado, a célula modifica suas respostas 
fisiológicas no sentido de ativar rotas secundárias e(ou) alternativas, modificando 
muitas vezes todo um padrão de crescimento normal.

Dentre os vários mutantes que têm sido selecionados, aqueles apresentando 
alterações para as enzimas glutamina sintetase (GS) e glutamato sintase (GOGAT) 
são particularmente importantes (Lea et al., 1992). Estas enzimas são fundamentais 
no ciclo do nitrogênio em plantas e, portanto, qualquer alteração pode eventualmente 
afetar de forma significativa as plantas. No caso da GS, vários mutantes deficientes 
nesta atividade têm sido obtidos e caracterizados (Blackwell et al., 1987). Plantas 
mutantes que apresentam a atividade de GS diminuída em relação a plantas normais, 
mostram o acúmulo de amônia nas folhas quando expostas ao ar além de uma 
dramática redução na concentração de aminoácidos-chave no ciclo do nitrogênio 
fotorrespiratório assim como na taxa de assimilação de CO2 (Blackwell etal., 1988). 
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No caso de mutantes deficientes em atividade de GOGAT, as plantas acumulam 
grande quantidade de glutamina e pouca de amônia quando expostas ao ar (Blackwell 
et al., 1988). Contudo, altamente significativa foi a intensa redução na taxa de CO2 
fotossintético fixado em relação a plantas normais. Estes materiais e análises 
demonstraram que alterações, mesmo restritas a uma ou outra enzima, podem levar 
a expressiva redução na capacidade fotossintética da planta, com conseqüências graves 
quanto à produtividade e à viabilidade do uso de tais genótipos comercialmente ou 
mesmo em programas de melhoramento.

Apesar desses procedimentos bioquímicos de análise serem claramente 
indicados para o estudo dos processos celulares, é justamente a compreensão dos 
eventos e identificação dos pontos-chave de regulação, decorrentes de estudos dessa 
natureza que permitem a definição adequada de programas de melhoramento de 
plantas. Um exemplo bastante interessante e ilustrativo foi recentemente publicado 
por Barata et al. (2000). Partindo-se do princípio de que altas concentrações 
intracelulares de O2 interferem e atuam de forma competitiva com o CO2 pelas 
atividades de oxigenase e carboxilase da Rubisco, Barata et al. (2000) transferiram o 
gene que codifica a leghemoglobina de soja para tabaco, direcionando a proteína 
para o cloroplasto, testando a hipótese de que a leghemoglobina viria a seqüestrar o 
excesso de O2 presente nessa organela. Tal procedimento deveria favorecer a atividade 
de carboxilase, porque estaria reduzindo ou mesmo inibindo significativamente a 
operação do ciclo fotorrespiratório, com eventual aumento de biomassa de plantas 
C3 nas condições normais de ambiente, que para estas plantas, favorecem a 
fotorrespiração. Apesar do sucesso na produção das plantas transgênicas e análise dos 
parâmetros fisiológicos e bioquímicos, ficou constatado que a relação entre a 
concentração de O2e a da proteína leghemoglobina, foi alta e desta forma insuficiente 
para reduzir a taxa de O2 a níveis que permitiríam modificações fisiológicas 
significativas, ou seja, a redução da fotorrespiração de modo a se alcançar o esperado 
aumento de biomassa em função da maior fixação do CO2.

2.2 METABOLISMO DE AMINOÁCIDOS

Dentre algumas das culturas de maior produção mundial, predominam os 
cereais e leguminosas. Entretanto, como cada grupo vegetal apresenta determinadas 
particularidades em relação à sua composição química, nenhum deles se caracteriza 
como um alimento completo capaz de suprir as necessidades nutricionais humanas. 
No caso dos cereais, o valor energético dado pela sua composição de carboidratos, 
apesar de significativo e de caracterizar este grupo vegetal, contrapõe-se ao baixo 
valor nutritivo de suas proteínas devido às reduzidas concentrações de alguns 
aminoácidos essenciais, mais especificamente de lisina, treonina e triptofano.

Melhorar o valor nutritivo dos vegetais vem sendo, há algum tempo, ponto 
de consenso entre pesquisadores. Muitas estratégias foram idealizadas com o intuito 
de produzir cereais com sementes acumulando lisina, o principal aminoácido limitante 
neste grupo vegetal. Poderíam ser destacadas quatro estratégias principais que vêm 
sendo testadas e adotadas, algumas delas dependentes da evolução no estabelecimento 
de tecnologias específicas: melhoramento genético convencional, identificação de 
mutantes espontâneos em populações naturais, indução de mutantes bioquímicos e 
produção de plantas transgênicas (Azevedo & Lea, 2001; Molina et al., 2001).
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Pelo melhoramento genético convencional, genótipos de milho têm sido 
selecionados apresentando variabilidade para a concentração de lisina (Paez et al., 
1969; Zuber et al., 1975; Moro et al., 1996). Esta técnica, no entanto, é menos 
eficiente que outras atualmente disponíveis, principalmente por requerer um longo 
tempo para se atingir algum progresso, sendo que mesmo assim com limitação em 
termos de elevação nos níveis de aminoácidos.

Por outro lado, o isolamento de mutantes naturais apresentou-se como uma 
primeira alternativa que trouxe progressos significativos nesta área. A identificação 
do mutante opaco-2 (o2) de milho (Mertz etal., 1964), entre muitos outros como as 
variações floury, e-a do mutante de cevada “Hiproly” (lysT), ambos para alta lisina 
(Munck, 1992) caracterizaram-se como eventos muito importantes que traçaram 
novos rumos para as pesquisas desenvolvidas desde então. Contudo, após a euforia 
inicial devida à alta concentração de lisina constatada nesses mutantes atribuída a 
uma alteração na distribuição das proteínas de reserva do endosperma e também à 
maior disponibilidade do aminoácido na forma solúvel, seguiu-se um grande 
desapontamento pela associação nos mesmos, de características agronômicas 
indesejáveis tais como baixa produtividade e alta suscetibilidade a patógenos, que 
mostraram ser devidas principalmente ao aspecto farináceo que caracteriza a estrutura 
da semente nestes mutantes. Apesar disto, em anos recentes, a descoberta de genes 
modificadores que induzem alterações pronunciadas no fenótipo do grão tornando- 
o vítreo, mas mantendo o valor nutritivo do opaco-2, foi um fato marcante para o 
avanço do melhoramento desse tipo de material mutante (Vasal, 1994; Gaziolaerzz/., 
1999). Os programas de melhoramento desenvolvidos no Centro Internacional de 
Mejoramiento de Maiz y Trigo (CIMMYT) no México e pela Empresa Brasileira de 
Pesquisa Agropecuária (EMBRAPA) no Brasil, resultaram na liberação de linhagens 
e híbridos do tipo Quality Protein Maize (QPM), os quais já estão disponíveis há 
algum tempo no mercado de sementes, com sua área de produção aumentada 
consideravelmente nos últimos anos. Esse material tem sido essencialmente utilizado 
na alimentação de porcos.

O extenso estudo enzimológico da via do ácido aspártico, pela qual são 
sintetizados os aminoácidos lisina, treonina, metionina e isoleucina, apresentou 
evidências diretas de regulação por retroinibição em seus passos chave (Figura 3) 
(Azevedo et al., 1997; Molina et al., 2001). Estudos bioquímicos, genéticos e 
moleculares contribuíram consideravelmente para o conhecimento dos aspectos 
regulatórios dessa via, mostrando que as enzimas-chave são reguladas por retroinibição 
e em alguns pontos da via podem ainda ser estimuladas pelo produto final (Azevedo 
et al., 1997). Dentre essas enzimas, os papéis da aspartato quinase (AK), homoserina 
desidrogenase (HSDH) e dihidrodipicolinato sintase (DHDPS) foram investigados 
em detalhes e mostraram ser os principais pontos de controle de fluxo de carbono da 
via (Azevedo & Lea, 2001).

A primeira enzima da via, a AK, que converte o ácido aspártico em [3-aspartil 
fosfato, foi bem caracterizada em plantas superiores, incluindo arroz, cevada, milho, 
cenoura, ervilha e tabaco. Duas classes de isoenzimas da AK que podem ser inibidas 
por lisina ou por treonina, foram observadas em plantas. Apesar do expressivo avanço 
dos estudos bioquímicos, apenas recentemente a clonagem de genes que codificam 
as isoenzimas da AK foi relatada em plantas (Azevedo et al., 1997).
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FIGURA 3. Via do ácido aspártico em 
plantas superiores. Os pontos 
regulatórios estão indicados com (-) 
para inibição ou repressão e (+) para 
ativação enzimática. AKI e AKII, 
isoenzimas da aspartato quinase 
sensíveis à lisina sozinha ou de forma 
sinergística com S-adenosilme- 
tionina (SAM); AKI - HSDH1, 
isoenzima bifuncional aspartato 
quinase-homoserina desidrogenase 
sensível a treonina; DHDPS, 
dihidrodipicolinato sintase sensível 
a lisina; CS, cistationina y-sintase 
reprimida por SAM; TS, treonina 
sintase ativada por SAM; TD, 
treonina dehidratase sensível a 
isoleucina.

A enzima HSDH, que catalisa a redução do aspartato semi-aldeído em 
homoserina, está presente em plantas na forma de isoenzimas, uma resistente (HSDH- 
R) e a outra sensível (HSDH-S) a retroinibição pela treonina (Azevedo et al., 1997). 
Por meio de análises bioquímicas e moleculares, observou-se que a isoenzima sensível 
a treonina é na realidade parte de um polipeptídeo bifuncional que contém também 
a atividade de AK sensível a treonina (Wilson et al., 1991; Azevedo et al., 1992). 
Desde então, a existência deste polipeptídeo foi observada em todas as espécies de 
plantas estudadas (Azevedo etal., 1997; Azevedo & Lea, 2001). Genes que codificam 
para a enzima bifuncional AK-HSDH têm sido isolados e estudados na sua regulação 
em várias espécies de plantas (Azevedo et al., 1997).

No ramo da via do ácido aspártico que leva unicamente à biossíntese de 
lisina, a enzima DHDPS, que catalisa a fusão do piruvato e aspartato semi-aldeído 
em dihidrodipicolinato, apresenta papel chave na regulação, tendo sido purificada e 
caracterizada em várias espécies de plantas (Azevedo et al., 1997) e ao contrário das 
outras enzimas com aspecto regulatório na via, que apresentam-se na forma de 
isoenzimas, a DHDPS existe em apenas uma forma, que é fortemente inibida por 
baixas concentrações de lisina (Wallsgrove & Mazelis, 1981). Clones de cDNA 
codificando DHDPS foram isolados em várias espécies de plantas (Azevedo et al., 
1997).

Apesar de considerável informação ter sido obtida para a biossíntese de lisina, 
o catabolismo deste aminoácido foi pela primeira vez demonstrado em plantas, em 
experimentos utilizando lisina-C14, com a radioatividade sendo incorporada ao 
aminoadípico semi-aldeído e ao glutamato, indicando a degradação da lisina via 
sacaropina (Figura 4) (Sodek & Wilson, 1970; Brandt, 1975). Estudos recentes vêm 
indicando recorrentemente que o catabolismo da lisina tem um papel importante na 
acumulação deste aminoácido em sementes, pois uma deficiência no processo de 
degradação da lisina aumentaria a disponibilidade deste aminoácido com conseqüente 
acúmulo principalmente na forma solúvel. Recentemente verificou-se que o 
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catabolismo da iisina é regulado pela ação de duas enzimas: a lisina 2-oxoglutarato 
redutase (LOR, também denominada lisina a-cetoglutarato redutase, LKR), que 
condensa a lisina e o 2-oxoglutarato a sacaropina, e a sacaropina desidrogenase (SDH), 
que catalisa a hidrólise da sacaropina em aminoadípico semi-aldeído e glutamato. 
Estas enzimas têm sido isoladas e caracterizadas em detalhe em milho (Gonçalves- 
Butruille etal., 1996), arroz (Gaziola etal., 1997), feijão (Lima, 1999) e soja (Miron 
et al., 2000). No caso de cereais, LOR e SDH mostraram ser específicas do endosperma 
(Azevedo et al., 1997; Molina et al., 2001).

A possibilidade de seleção de mutantes bioquímicos caracterizou-se como 
mais uma ferramenta importante a contribuir para o entendimento da regulação 
dessa via. Vários estudos demonstraram que estes mutantes apresentam enzimas 
alteradas na sua sensibilidade à retroinibição, podendo exibir aumentos nos 
aminoácidos produtos-finais. Estes mutantes foram obtidos pela utilização de 
mutagênese de sementes ou de células in vitro, que foram então submetidas ao processo 
de seleção em meio contendo esses aminoácidos ou seus análogos (Lea et al., 1992; 
Molina et al., 2001).

No caso de sementes, o sistema envolve o uso de embriões maduros da geração 
M2 derivadas de sementes M( que são tratadas com mutagênico químico ou físico. 
Estes embriões então, são germinados e crescidos em meio estéril contendo agentes 
seletivos (lisina, treonina ou análogos desses aminoácidos). Plântulas que apresentam 
capacidade de crescer normalmente nestas condições, são cultivadas até a maturidade 
e então autofecundadas. As sementes produzidas são analisadas bioquimicamente 
para as atividades das enzimas-chave da regulação da via do ácido aspártico. 
Paralelamente, as plantas mutantes são analisadas geneticamente para determinação 
do modelo de herança do caráter. Finalmente, os mutantes passam por uma 
caracterização e avaliação agronômica, para que possam então ser incluídos em um 
programa de melhoramento. A maior vantagem deste sistema reside no fato dos 
embriões dependerem unicamente dos nutrientes do meio de cultura e da capacidade 
de síntese de seus próprios aminoácidos, sendo mais sensíveis aos agentes seletivos 
que sementes intactas porque o endosperma não está presente para prover a semente 
de outros nutrientes e aminoácidos, que não os do próprio meio de cultura. Por 
outro lado, uma limitação importante do sistema reside principalmente no fato de 
demandar grande quantidade de trabalho e espaço, levando consequentemente a 
uma limitação no número de indivíduos que podem ser analisados.

2-oxoglutarato

Sacaropina

Semialdeído
Aminoadipato

FIGURA 4. Via de degradação 
de lisina em plantas superiores. 
A enzima bifuncional, LOR- 
SDH, catalisa os dois passos 
da via, sendo que a atividade 
de LOR é fortemente 
modulada por eventos e 
constituintes celulares como 
força iônica, cálcio e 
fosforilação-desfosforilação.
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O uso de cultura de tecidos com subsequente possibilidade de regeneração 
de plantas em muito favoreceu a utilização deste modelo de seleção bioquímica (Figura 
5). Grande número de mutantes pode ser selecionado em espaços reduzidos de placas 
de Petri e tubos de cultura, onde grande número de células está presente. Por este 
sistema, culturas de calos ou células em suspensão podem ser tratadas com mutagênico 
químico (geralmente azida sódica) e então transferidas para novo meio de cultura 
contendo o agente seletivo como descrito acima. A presença do agente seletivo irá 
inibir o desenvolvimento das células normais e aquelas que eventualmente crescerem 
deverão ser mutantes, podendo conter as enzimas-alvo alteradas na sua regulação. O 
processo seletivo é normalmente mantido durante vários ciclos para garantir que 
ocorra a multiplicação apenas das células mutantes, processo que é repetido quando 
as células são transferidas para meio de regeneração. A intensidade e continuidade da 
pressão de seleção é importante visto que revertentes e(ou) células não mutadas 
normalmente são observadas. Verifica-se também que o sistema de calos geralmente 
é menos eficiente devido à formação de gradientes de concentração do agente seletivo, 
de forma que por estarem mais distantes do meio de cultura, as células localizadas na 
parte superior do calo podem vir a receber quantidades proporcionalmente menores 
do agente seletivo. Sugere-se portanto, que no caso da utilização de calos, os repiques 
sejam mais frequentes. Uma vez que as plantas sejam regeneradas, as mesmas deverão 
passar pelos mesmos procedimentos de análise aplicados a sementes, já descritos 
acima.

Em milho, Hibberd & Green (1982) selecionaram mutantes resistentes a 
inibição por lisina + treonina utilizando exatamente o método de mutação de calos 
acima descrito. Estes mutantes apresentaram no endosperma altas concentrações de 
treonina, mas não de lisina. Os genes denominados de askl e ask2 codificam isoenzimas 
da AK sensíveis a lisina e que nestes mutantes mostraram estar insensíveis à 
retroinibição pela lisina (Dotson et al., 1990). Investigação posterior de um duplo 
mutante Askl/opaco-2 mostrou um efeito sinergístico para o aumento na 
concentração de treonina no grão, chegando a 144 vezes quando comparado com o 
milho Askl normal. Tal efeito sinergístico também foi observado para a concentração 
total de aminoácidos solúveis (3 vezes) e para a concentração das proteínas de reserva 
do endosperma (Azevedo etal., 1990). Estes resultados associados a análises posteriores 
que incluíram o mapeamento do gene askl ligado ao gene opaco-2 no cromossomo 7 
de milho, sugeriram que o gene opaco-2 pode desempenhar um papel regulatório 
sobre o gene askl (Brennecke et al., 1996; Gaziola et al., 1999).

Assim como no caso de milho, outros mutantes em outras espécies 
demonstraram resultados muito similares (Azevedo etal., 1997; Molina etal., 2001). 
Tais resultados sugeriram que o ponto regulado pela DHDPS deve ser fundamental 
para o acúmulo de lisina nos mutantes, visto que esta enzima também é inibida por 
lisina e que nos mutantes estudados permanecia sensível, ou seja, mesmo o fluxo no 
passo regulado pela AK estando liberado da retroinibição, os carbonos provenientes 
não passavam pelo passo controlado pela DHDPS. Desta forma, mutantes para a 
DHDPS foram obtidos em algumas espécies, mas apesar da enzima estar insensível à 
inibição pela lisina, o acúmulo deste aminoácido foi observado em folhas, mas não 
no endosperma (Frankard etal., 1992; Heremans & Jacobs, 1994; Azevedo & Arruda,
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FIGURA 5. Processo geral de indução e seleção de mutantes bioquímicos utilizando cultura de tecidos. 
Como exemplo, está apresentada a estratégia adotada para a seleção do mutante de milho LT19, o 
qual apresenta uma AK insensível a retroinibição pela lisina + treonina, com conseqüente 
acúmulo de treonina nos tecidos da planta. (A) Calos de milho foram mantidos por 7 dias em 
meio básico Murashige e Skoog (MS) com concentrações crescentes de lisina + treonina (0; 
0,05; 0,1; 0,25; 0,5; 1; 2; 5 mM). (B) Detalhe dos calos após 7 dias em 0 e 2 mM de lisina + 
treonina. (C) Após tratamento dos calos com azida sódica e manutenção dos mesmo por 3 
meses de consecutivos repiques em meio MS contendo 2 mM lisina + treonina, as plantas 
foram regeneradas, crescidas até a maturidade e autofecundadas. Embriões da planta 
regenerada LT19 e embriões da linhagem original Cat 100-1 foram excisados das sementes e 
cultivados em meio MS contendo 2 mM de lisina + treonina por 5 dias. Ao final deste período, 
os embriões da linhagem original (C.l) apresentaram forte inibição do crescimento enquanto 
que os embriões do mutante LT19 (C.2) segregaram 1 resistente : 1 sensível (apenas embriões resistentes 
estão apresentados). (D) Análise bioquímica via cromatografia em camada delgada para o acúmulo de 
treonina solúvel em anteras de plantas LT19, mostrou acúmulo de treonina (planta 12) em relação às 
plantas da linhagem original (2-11 e 13-16). Linhas 1 e 17 representam o padrão de treonina. Análise 
genética posterior determinou que a resistência a inibição pela lisina + treonina e conseqüente 
acúmulo de treonina é uma característica dominante condicionada pelo gene askl que foi 
mapeado no braço curto do cromossomo 7 de milho (Azevedo et al., 1990 - Mapa Genético 
do Milho, Maize Genetics Cooperation Newsletter).

1995). Embora a obtenção dos mutantes para DHDPS tenha confirmado a regulação 
no ponto controlado pela enzima DHDPS, o fato de não ocorrer acúmulo de lisina 
no grão foi surpreendente e gerou uma revisão do modelo teórico proposto para a via 
do ácido aspártico.

Baseado nesta idéia geral, de selecionar mutantes para a AK e a DHDPS, e 
com o desenvolvimento relativamente recente das técnicas de transformação, plantas 
transgênicas expressando AK e DHDPS, insensíveis a inibição pela lisina, foram 
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produzidas inicialmente em tabaco utilizando-se de uma estratégia bastante 
interessante (Shaul & Galili, 1992a; 1992b). Na realidade, a identificação das vias 
de síntese desses aminoácidos em microrganismos e os processos regulatórios 
envolvidos foram identificados bem antes do início desses estudos em plantas 
(Umbarger, 1978). Além disto, mutantes de Escherichia coli contendo a enzima 
AK insensível a lisina já haviam sido obtidos antes desta enzima ter sido isolada 
pela primeira vez de uma planta (Patte et al., 1967). Assim, já era conhecido, por 
exemplo, que a enzima DHDPS de E. coli é caracteristicamente cerca de 50 vezes 
mais resistente a inibição pela lisina quando comparada a enzima de plantas. 
Portanto, ao invés de se utilizar mutação para esta enzima de planta, tornando-a 
insensível a inibição pela lisina, uma outra possível estratégia seria a transformação 
de plantas com o gene da DHDPS de E. coli. Tal procedimento teria resultado 
equivalente ao da alteração direta na DHDPS da própria planta e levaria uma 
planta transformada a necessitar de concentrações muito mais altas de lisina para a 
inibição dessa enzima. Desta forma, aparentemente a enzima seria insensível a 
inibição por este aminoácido na planta.

Com base nesses pressupostos, o grupo liderado por G. Galili realizou uma 
série de experimentos testando tais possibilidades. Para isto, em um primeiro 
momento, uma AK de E. coli insensível a inibição pela lisina foi utilizada na 
transformação de tabaco (Shaul & Galili, 1992a) e em outro grupo de transformantes, 
a DHDPS de E. coli foi utilizada, sendo esta, como já era esperado, cerca de 50 vezes 
mais resistente a inibição pela lisina (Shaul & Galili, 1992b). Finalmente, os mutantes 
de tabaco foram cruzados, produzindo uma planta de tabaco contendo tanto a AK 
como a DHDPS de E. coli, mostrando o acúmulo de treonina, condicionado pela 
AK, e de lisina condicionado pela DHDPS. Os resultados observados para tabaco 
foram exatamente idênticos àqueles observados para os mutantes bioquímicos com 
alterações nas enzimas das próprias plantas, ou sejam, acúmulo de treonina em todos 
os tecidos da planta transformada com AK e acúmulo de lisina nas folhas de plantas 
transformadas com DHDPS de bactéria.

Utilizando de estratégia idêntica, obteve-se também a superprodução e acúmulo 
de lisina em cevada (Brinch-Pedersen et al., 1996), canola e soja (Faíco etal., 1995). No 
caso de canola e soja, o acúmulo de lisina foi observado também em sementes, assim 
como o de ácido amino adípico em canola e de sacaropina em soja (Falco et al., 1995), 
ambos intermediários da via de degradação de lisina (Azevedo & Lea, 2001).

Parece claro que em geral, pode-se obter a superprodução de lisina pela 
alteração da sensibilidade da DHDPS a lisina (Bittel etal., 1996), mas o acúmulo em 
sementes de cereais parece depender de outras manipulações envolvendo também a 
via de degradação da lisina, pela LOR e(ou) SDH. A favor desta hipótese bastante 
aceita atualmente e revisada recentemente por Azevedo & Lea (2001) e Molina etal. 
(2001), destacam-se cinco aspectos principais: a) todos os mutantes bioquímicos e 
plantas transgênicas não apresentaram acúmulo significativo de lisina nas sementes, 
mas apenas em outros tecidos; b) apenas em cereais as enzimas da degradação, LOR 
e SDH, são específicas do endosperma (Gonçalves-Butruille et al., 1996; Gaziola et 
al., 1997); c) o mutante opaco-2 de milho, que apresenta alta concentração de lisina 
solúvel e protéica nas sementes, apresenta as atividades de LOR e SDH muitas vez.es 
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reduzidas em relação ao tipo selvagem (Brochetto-Braga et al., 1992; Gaziola et al., 
1999; Kemper etal., 1999); d) constatou-se acúmulo de intermediários do catabolismo 
de lisina nas sementes de soja e canola transgênicas superprodutoras de lisina (Falco 
et al., 1995); e) entre os cereais, apesar da concentração de lisina ainda ser abaixo do 
recomendado pela FAO (1991), o arroz destaca-se por apresentar uma concentração 
relativamente mais alta de lisina na semente, o que pode ser explicado pela constatação 
de atividades mais baixas de LOR e SDH nesta planta (Gaziola et al., 1997). Além 
disto, em feijão (Lima, 1999) e soja (Miron et al., 2000) que naturalmente não 
apresentam deficiência em lisina, apresentaram as atividades de LOR e SDH 
significativamente mais baixas que no endosperma de cereais que são deficientes 
neste aminoácido.

Este modelo estabelecido para os cereais com relação à sua deficiência em 
lisina, demonstra claramente que a investigação dos parâmetros bioquímicos 
envolvidos são fundamentais para dar suporte à elaboração de estratégias de 
melhoramento genético, baseados principalmente no conhecimento dos passos 
bioquímicos regulatórios e sua possível manipulação genética dentro de um programa 
de melhoramento.

Outros modelos de estudo poderiam ainda ser apresentados, alguns dos 
quais referentes a aminoácidos que não teriam necessariamente como objetivo o 
aspecto nutricional. Exemplificando, vários mutantes têm sido obtidos para a 
síntese de prolina que é um aminoácido sintetizado diretamente a partir do 
glutamato ou indiretamente a partir de ornitina e arginina. O acúmulo de prolina 
em tecidos de plantas submetidas a estresse hídrico e salino tem sido amplamente 
relatado (Lea et al., 1992). Na realidade, o papel da prolina ainda não está claro, 
mas sugere-se que este aminoácido age como um regulador osmótico e parece 
estabilizar enzimas na forma ativa. O acúmulo da prolina parece ser resultado do 
aumento da síntese de novo assim como de um decréscimo de sua degradação 
(Rhodes et al., 1986).

Empregando métodos semelhantes aos descritos para obtenção de mutantes 
resistentes a inibição por lisina e treonina, foram obtidos mutantes de cevada para o 
acumulo de prolina (Kueh & Bright, 1981). Observou-se acúmulo de prolina solúvel 
variando de 3-6 vezes nos diferentes mutantes. Ao contrário do sugerido por Haglund 
(1980) que o aumento de prolina promove o ataque por insetos, os mutantes de 
cevada analisados mostraram padrões muito similares ao controle normal (Bright et 
al. 1982). Estes mutantes quando submetidos a severo estresse hídrico também 
apresentaram acúmulo mais rápido de prolina do que o controle. Além disso, no 
caso de estresse salino induzido pelo crescimento em meio contendo cloreto de sódio, 
as tolhas dos mutantes sempre apresentaram maior concentração de prolina em relação 
ao controle.

Desta forma, seria possível inferir que a variação da concentração de prolina 
poieria ser empregada em um programa de melhoramento onde materiais contendo 
más prolina viriam a ser selecionados como genótipos provavelmente mais 
resistentes a seca. De forma similar, durante um processo de estiagem ou de controle 
de irrigação, um acompanhamento das concentrações de prolina nas folhas, 
tecricamente poderia ser um indicativo do início de um processo de estresse hídrico 
que estaria se instalando.
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3. USO EFICIENTE DO NITROGÊNIO

A obtenção de maior eficiência no uso do nitrogênio (EUN) (Figura 6) tem 
sido um objetivo tanto da agricultura capitalizada, quanto para a de baixos insumos. 
Isto porque tanto os desperdícios quanto a escassez deste elemento mineral, que é o 
mais exigido pelas plantas, geram problemas econômicos, ao ambiente, de saúde 
publica e de segurança alimentar.

Existem diversas soluções viáveis para aumentar a EUN. Uma das mais simples 
é a diminuição nas doses de adubos, para níveis que sejam produtivos e seguros 
(Fernandéz et al., 1998). Leguminosas em rotação (Kumar & Goh, 2000) ou no 
cultivo de aléias (Zaharah etal., 1999) fornecem nitrogênio e ainda melhoram várias 
características do solo. A fixação biológica do nitrogênio é outra alternativa que poderá 
ser mais empregada em gramíneas. Esta fixação é feita por bactérias endofíticas que 
colonizam o apoplasto (James & Olivares, 1998) ou para-nódulos induzidos 
artificialmente (Christiansen-Weniger, 1998). A agricultura de precisão pode otimizar 
a fertilização (Raun & Johnson, 1999) e finalmente existe a possibilidade do 
melhoramento genético, que já está gerando milhos produtivos em solos pobres em 
nitrogênio (Santos et al., 1998).

A seleção de genótipos com maior EUN fundamenta-se principalmente na 
produtividade, mas variáveis secundárias devem ser consideradas. Dentre os 
parâmetros genéticos, podem ser destacados a absorção de nitrogênio até o 
florescimento, após o florescimento e a absorção total deste elemento, sua translocação, 
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isomerização da Glutamato Desidrogenase (GDH) que está sendo proposta como 
indicadora de deficiências nutricionais de nitrogênio, potássio e fósforo em milho 
(Osuji et al., 1998).

A obtenção de plantas transgênicas visando maior eficiência no uso do 
nitrogênio vem se baseando principalmente nas enzimas da assimilação do 
nitrogênio. Um exemplo disto é o da Universidade de Illinois que deu entrada em 
um processo de patente de plantas transformadas com GDH microbiana, o que 
condiciona maior aproveitamento do nitrogênio aplicado, resistência a herbicidas 
e maior teor de proteína. Algumas plantas também vêm sendo transformadas 
para aumento da expressão da isoforma citoplasmática da GS, apresentando 
também maior eficiência no uso do nitrogênio. A atividade da enzima nitrato 
redutase (NR) tem sido proposta como um critério auxiliar para a seleção de 
germoplasma eficiente no uso do nitrogênio e de maior produtividade (Feil et 
al., 1993). Contudo, a superexpressão da NR e conseqüente aumento de 
crescimento parece variar entre as espécies. Feil et al. (1993) observaram correlação 
positiva e significativa entre a atividade da NR em plântulas e a produção de 
grãos de milho. Contudo, Eichelberger et al. (1989) estudando vários ciclos de 
seleção divergente para alta e baixa atividades de NR concluíram que embora 
tenha havido eficiência na seleção, a alta atividade de NR não proporcionou 
aumento de produtividade.

A análise de enzimas relacionadas ao metabolismo do nitrogênio, 
especialmente aquelas relacionadas a pontos-chave nas vias metabólicas, como 
GS, GOGAT, GDH e NR, também poderá ser de grande valia tanto para a 
obtenção de plantas modificadas geneticamente como para dar suporte teórico- 
prático a programas de melhoramento que visem a maior eficiência no uso do 
nitrogênio. A extensão da utilização destas variáveis fisiológicas em apoio a um 
programa de melhoramento continua sob investigação e parece ser uma alternativa 
promissora.

4. CONCLUSÃO

Todos os exemplos apresentados procuraram mostrar que o entendimento 
di atividade celular sob o ponto de vista bioquímico é essencial, devendo ser 
colocado sempre sob a perspectiva adequada ao processo de melhoramento 
envolvido.

Assim, buscou-se evidenciar o valor da utilização de mutantes bioquímicos 
pira um amplo estudo do metabolismo, um fato que já é bem conhecido de 
geneticistas de microrganismos desde os anos 50. De certa forma, parece 
surpreendente que bioquímicos e geneticistas de plantas tenham demorado tanto 
tempo para se aproximar dos avanços e benefícios do uso destes materiais. A 
continuidade do uso de genes mutantes e seu estudo no metabolismo da célula é 
fundamental e deve ser aplicado como suporte ao melhoramento convencional 
de plantas. Porém, seja qual for a técnica de melhoramento utilizada, o produto 
final deverá essencialmente passar pelo critério de avaliação bioquímica do 
fenômeno alvo e finalmente para confirmação de sua viabilidade agronômica e 
comercial.
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1. INTRODUÇÃO

A crescente demanda de alimentos cria, continuamente, uma necessidade de 
se aproveitar melhor as características herdáveis disponíveis nas plantas nos programas 
de melhoramento. Muitos métodos e técnicas têm sido empregados para se alcançar 
os objetivos desejados. O melhoramento de plantas teve, no século XX, um papel 
marcante no aumento de produtividade e melhoria de caracteres relacionados à 
qualidade de muitas espécies cultivadas.

A citogenética, ramo da ciência que superpõe os conhecimentos da citologia 
e da genética, estudando os cromossomos em seus mais diferentes aspectos, tem 
contribuído muito para o melhoramento de plantas cultivadas. Segundo Sybenga 
(1992) a citogenética pode ser aplicada em diferentes fases do melhoramento e de 
diferentes formas. O melhoramento, visto como uma atividade de manipulação de 
genótipos, requer técnicas e informação e a citogenética fornece ambos. A informação 
pode ser de natureza geral, válida para qualquer tipo de material ou para qualquer 
aplicação, ou específica, relacionada a um material ou a um problema a ser resolvido. 
Esta informação pode estar relacionada simplesmente à estrutura e número de 
cromossomos, ou ainda, ao comportamento dos cromossomos durante a transmissão 
somática ou generativa. Na manipulação genética, por exemplo, técnicas especiais de 
citogenética podem ser necessárias. Nestes casos, é necessário distinguir entre 
manipulação do genótipo, ou seja, a constituição específica dos genomas sob análise, 
e manipulação da transmissão genética ou sistema reprodutivo. A manipulação do 
genótipo pode envolver a introdução ou a substituição de genes específicos, ou a 
manipulação do efeito de dose. A manipulação do sistema de transmissão pode 
envolver, por exemplo, a introdução de limites para a segregação livre usada na fixação 
da heterozigosidade. A Tabela 1, proposta por Sybenga (1992), apresenta uma revisão 
das fases de um programa de melhoramento onde a informação e a manipulação 
citogenética são interessantes.

No decorrer deste capítulo, serão apresentados e discutidos suscintamente 
diversos exemplos sobre a importância e utilização da citogenética como ferramenta 
auxiliar nos programas de melhoramento. Serão abordados, por exemplo, o papel 
das variações numéricas e estruturais de cromossomos, a importância da adição, 
substituição e eliminação de cromossomos, a formação de gametas 2n, a ocorrência 
de mutantes meióticos que causam macho-esterilidade, a instabilidade na divisão 
celular, entre outros eventos citogenéticos relevantes ao melhoramento de plantas. 
Obviamente, a citogenética pode dar uma contribuição muito maior aos programas 
de melhoramento que as aqui apresentadas.

2. REARRANJOS CROMOSSÒMICOS

Os cromossomos de uma espécie podem apresentar variações no seu tamanho, 
posição de centromêro, quantidade de DNA, quantidade de heterocromatina ou
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citogenética que podem ser usadas, segundo Sybenga (1992).
TABELA 1. Fases de um programa de melhoramento de plantas e tipos de informação ou manipulação

I II III IV
a) Formulação de objetivos a) Coleta de material (*) a) Seleção a) Propagação / 

Manipulação(**)
b) Escolha de metodologia 
para construção do genótipo e 
sistema reprodutivo (*)

b) Testes e pré-seleção do material 
(“)

b) Testes (**)

c) Planejamento do programa 
de melhoramento (’)

c) Indução de variabilidade 
genética adicional (mutação, 
transformação etc.) (**, *”)

d) Construção de um sistema 
reprodutivo especial (**, ***)

e) Combinação (hibridação, etc) e 
recombinação (**, ***)

• Informação da literatura; '* Informação a ser coletada; ••• Manipulação.

número e posição relativa de bandas. Estas variações resultam de rearranjos estruturais, 
os quais ocorrem praticamente em todas as espécies em que foi possível uma análise 
citogenética detalhada. Tais rearranjos são reconhecidos citologicamente quando 
afetam a morfologia cromossômica ou mudam a posição de outros marcadores 
cromossômicos.

As alterações cromossômicas estruturais são, em geral, melhor toleradas pelo 
organismo que as numéricas. Segundo Guerra (1988) aberrações cromossômicas 
aparecem em 50% dos abortos na espécie humana, sendo que destes, 
aproximadamente 3% são do tipo estrutural. Por outro lado, em crianças nativivas, 
cerca de 0,6% são portadoras de aberrações cromossômicas, das quais 40%, 
aproximadamente, apresentam alterações estruturais. Isso indica que os rearranjos 
estruturais nem sempre inviabilizam o portador e, que somente em alguns casos, 
podem levar à morte nos primeiros meses de desenvolvimento. Embora em plantas 
não hajam estudos tão detalhados quanto na espécie humana, existem muitos exemplos 
na literatura descrevendo rearranjos cromossômicos e seus efeitos. Nesta seção serão 
discutidos alguns rearranjos cromossômicos que podem apresentar utilidade no 
melhoramento de plantas.

2.1 DEFICIÊNCIAS

As deficiências caracterizam-se pela ausência de um segmento cromossômico 
de qualquer tamanho, cuja quebra pode ocorrer espontaneamente ou resultar de 
tratamentos mutagênicos. Quando a deficiência envolve um segmento terminal é 
denominada, preferencialmente, como deleção. Quando as deficiências são 
heterozigotas e envolvem grandes segmentos, podem ser facilmente reconhecidas em 
cromossomos somáticos ou através do pareamento meiótico pela formação de uma 
alça no paquíteno ou de um bivalente heteromórfico. Como as deficiências de 
segmentos geneticamente importantes são geralmente inviáveis em diplóides, existem 
poucas razões para serem usadas em programas de melhoramento. Quando as 
deficiências encontram-se no estado heterozigoto, segregam na meiose e os gametas 
portadores da deficiência perdem em competitividade com os gametas normais.
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2.2 DUPLICAÇÕES

Consistem na repetição anormal de um segmento cromossômico qualquer. 
Podem surgir espontaneamente ou através de tratamento com mutagênicos. O 
segmento duplicado pode estar no mesmo cromossomo; neste caso, no mesmo braço 
ou em outro braço cromossômico ou, ainda, em outro cromossomo. A orientação do 
segmento duplicado, se normal ou invertido, tem efeito sobre o funcionamento 
meiótico. Duplicações intersticiais heterozigotas podem ser também identificadas na 
meiose pela formação de alças no paquíteno. Assim como as deficiências, as duplicações 
dificultam a ocorrência de permuta genética no segmento duplicado.

Ao contrário das deficiências, existem diferentes razões para o melhorista de 
plantas se interessar pelas duplicações. Pequenas duplicações raramente apresentam 
efeito fenotípico facilmente reconhecível. Quando envolvem um gene com um 
pronunciado efeito de dose, o efeito fenotípico será de uma mutação dominante. 
Todavia, estudos de efeitos de dose em plantas diplóides são raros. No melhoramento, 
existe um grande interesse em se duplicar segmentos cromossômicos específicos que 
carregam genes comercialmente importantes com claro efeito de dose e, segundo 
Sybenga (1992), programas especiais para induzir estas duplicações têm sido 
desenvolvidos.

Um tipo diferente de duplicação que também é bastante usado no 
melhoramento de plantas é a transferência induzida de um segmento cromossômico 
carregando um gene desejado de outra espécie. Este assunto será melhor abordado 
em outro item deste capítulo.

2.3 INVERSÕES

Como o próprio nome indica, são rearranjos em que um segmento dentro de 
um cromossomo é invertido. Podem ser pericêntricas, quando envolvem o centrômero, 
e paracêntricas, quando envolvem somente um braço cromossômico. Enquanto as 
inversões paracêntricas não mudam a morfologia do cromossomo, as pericêntricas 
podem alterar a razão de braços quando o centromêro não está no meio do segmento 
invertido.

As inversões têm um efeito negativo no melhoramento de plantas. Quando 
estão em condição heterozigota, a fertilidade é reduzida. A redução de fertilidade em 
plantas portadoras de inversões é uma consequência da formação de cromátides 
deficientes e/ou duplicadas. Em heterozigotos para inversões paracêntricas, a 
ocorrência de permuta genética na região invertida leva à formação de pontes que se 
rompem na anáfase e resultam em cromátides deficientes e fragmentos acêntricos 
que se perdem, enquanto em inversões heterozigotas pericênticas as deficiências são 
sempre acompanhadas por duplicações.

2.4 TRANSLOCAÇÕES

Caracterizam-se pela transferência de um segmento cromossômico de sua 
posição original para outro cromossomo do complemento. A translocação pode ser 
simples ou recíproca. Na translocação recíproca, dois cromossomos trocam segmentos 
entre si. Estes segmentos, de qualquer tamanho, podem ser terminais ou intersticiais. 
Qualquer que seja o tipo de translocação, não há perda nem ganho de material
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genético para a planta em que a translocação se originou, ocorre apenas uma 
redistribuição de material genético entre os cromossomos. Entretanto, após a separação 
dos homólogos na meiose, metade dos gametas serão não-balanceados, contendo 
duplicações e deficiências que os inviabilizam e, para a outra metade, 25% dos gametas 
conterão o mesmo rearranjo translocado do genitor e 25% serão normais. O 
mecanismo de origem de tais gametas pode ser encontrado em Guerra (1988) ou 
Sybenga (1992).

2.4.1 TRANSLOCAÇÕES TERMINAIS SIMPLES

Consistem na transposição de dois segmentos terminais entre dois 
cromossosmos não homólogos. De acordo com Sybenga (1992), se um dos segmentos 
transpostos for muito pequeno, poderá ser negligenciado e, então, na prática, a translocação 
será considerada uma translocação terminal simples e será difícil distingui-la.

Este tipo de translocação consiste no rearranjo cromossômico mais comum 
entre as plantas. Pode ter origem espontânea ou ser induzido por mutagênicos. 
Diferentes espécies, e até cultivares dentro de espécies, podem diferir em uma ou 
mais translocações e aparecer em heterozigose em seus híbridos. Muitas vezes as 
translocações são levadas para novas variedades inconscientemente durante programas 
de melhoramento. Quando ocorrem em cromossomos que carregam um gene 
específico que deve ser transferido de uma cultivar para outra, o nível de recombinação 
promovido por permuta genética em segmentos específicos é reduzido no heterozigoto, 
podendo chegar a zero. Além de reduzida, a recombinação é, ainda, afetada de outra 
forma, pois as relações de ligação são alteradas e todos os genes dos dois cromossomos 
envolvidos estão ligados no heterozigoto. Nestes casos, a fertilidade geralmente é 
reduzida. Os homozigotos tendem a ser normais, mas podem, ocasionalmente, mostrar 
leves irregularidades em seus fenótipos e reprodução.

As translocações são usadas para se transferir segmentos cromossômicos que 
contêm genes de interesse de uma espécie para outra. Todavia, para estes casos, as 
translocações intersticiais são mais interessantes. Translocações heterozigotas podem 
ser usadas para se fazer duplicações específicas e são também consideradas como uma 
fonte de aneuploidia, incluindo trissômicos terciários e compensados, os quais podem 
ser usados no desenvolvimento de trissômicos balanceados em programas de obtenção 
de híbridos. As conseqüências mais importantes do comportamento meiótico das 
translocações heterozigotas resultam da orientação em metáfase I e da subsequente 
segregação da configuração em anáfase I. Detalhes sobre as características, identificação 
e comportamento meiótico das translocações terminais podem ser encontrados em 
Sybenga (1992).

2.4.2 TRANSLOCAÇÕES INTERSTICIAIS SIMPLES

Consistem na transferência de um segmento cromossômico para uma posição 
intersticial de outro cromossomo. A orientação do segmento com relação ao 
centrômero do cromossomo para o qual ele foi transferido pode ser a mesma, como 
em sua posição original (simétrica) ou reversa (assimétrica). Esta orientação tem 
conseqüências no pareamento meiótico, orientação e segregação dos cromossomos. 
Enquanto uma translocação terminal recíproca envolve duas quebras, a translocação 
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intersticial envolve três lesões, e por isso são menos frequentes. Têm sido induzidas 
por irradiação e outros agentes mutagênicos com o objetivo claro de transferir 
segmentos específicos de um cromossomo para outro.

1.4.3 COMPLEXO DE TRANSLOCAÇÕES HETEROZICOTAS

No heterozigoto para uma translocação recíproca, dois pares de cromossomos 
terão um homólogo translocado e outro normal. É possível que um desses homólogos 
normais sofra uma translocação com outro cromossomo do conjunto, levando à 
formação de um anel de seis cromossomos. Este processo pode continuar até envolver 
todos os cromossomos do conjunto diplóide, que em heterozigose formarão um 
único anel de translocação contendo todos os cromossomos. Neste caso, diz-se que o 
organismo apresenta um complexo de translocações. Estes complexos têm sido 
observados regularmente em algumas espécies, entre elas uma planta da família 
Commelinaceae (Rhoeo spathacea) que apresenta 2n=12 e, na meiose, forma 
freqüentemente um único anel de 12 cromossomos. Na metáfase I, este anel assume 
a forma de um círculo retorcido que permite a orientação alternada de todos os 
cromossomos envolvidos no anel. Neste tipo de rearranjo cromossômico, os 
cromossomos translocados segregam juntos como se fosse um único grupo de ligação, 
não existindo mais recombinação por separação ao acaso de homólogos.

Em Oenothera lamarckiana (Onagraceae), uma outra espécie de planta que 
apresenta todos os seus cromossomos translocados em um único anel de 14, observa- 
se que podem existir vários complexos de translocações diferentes. Por exemplo, em 
alguns indivíduos, o par 1 tem translocações com os pares 3 e 6, o par 2 com os pares 
4 e 7, o par 3 com os pares 1 e 5, e assim por diante. Em outros indivíduos, o par 1 
encontra-se translocado com os pares 4 e 6, o par 2 com os pares 5 e 7 etc. Cada 
combinação constitui um complexo de translocação diferente. Teoricamente, os sete 
pares de cromossomos podem formar 91 combinações ou complexos diferentes, e 
quase todas já foram encontradas na natureza. Como em cada complexo o tamanho 
dos segmentos translocados é variável, se indivíduos que apresentam complexos 
diferentes forem cruzados apresentarão duplicações e deleções para vários segmentos 
cromossômicos. No caso de Oenothera lamarckiana, como a reprodução é por 
autofecundação, os diferentes complexos são mantidos, não havendo redução da 
fertilidade da população.

Em complexos de translocações é comum encontrar-se inversões que 
contribuem para dimunuir a freqüência de recombinação gênica na espécie. Somando- 
se a isto, os complexos de translocações têm tendência a apresentar quiasmas apenas 
terminais, sugerindo que nas regiões proximais de cada cromossomo acumulam-se 
mutações diferentes. Isso faz com que cada complexo evolua diferentemente um do 
outro e, se forem cruzados com outros complexos, poderão gerar uma grande 
quantidade de variabilidade genética.

Como os complexos de translocações conservam a heterozigosidade na 
população, tentativas têm sido feitas para se criar translocados artificiais, ou seja, 
translocados heterozigotos completos e permanentes, em espécies cultivadas. Todavia, 
complexos de translocações permanentes envolvendo todos os cromossomos, como 
nos gêneros Oenothera e Rhoeo, são exceções. Na maioria dos casos conhecidos, a 
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translocação heterozigota envolve apenas um pequeno número de cromossomos. A 
construção artificial de translocados heterozigotos completos e permanentes, além 
de difícil, provoca redução de fertilidade, sendo inviável para cereais. Apesar de 
inúmeras tentativas (para revisão, veja Sybenga, 1992), por muitas razões, as 
construções artificiais de tais complexos não apresentaram ainda o resultado desejado. 
Muitos fatores envolvidos na estabilização dos cromossomos podem desempenhar 
um papel importante no estabelecimento da heterozigosidade permanente. Espécies 
que mostram tendência hereditária para orientação alternada e quiasmas terminais 
são as melhores candidatas ao sucesso. Segundo Sybenga (1992), as translocações 
podem ser introduzidas uma a uma, em seqüência, na mesma cultivar. Em cada 
estágio intermediário, o comportamento meiótico e a fertilidade do heterozigoto 
devem ser testados. Na construção deste complexo, genótipos podem ser selecionados 
para se obter as melhores combinações.

2.4.4 FUSÃO E FISSÃO CÊNTRICAS

Embora menos frequentes que em animais, as fusões e as fissões cêntricas não 
são negligenciáveis em plantas. Esses rearranjos levam a um aumento ou redução no 
número de cromossomos sem que haja variação na quantidade de DNA. Guerra 
(1988) apresenta um exemplo deste tipo de rearranjo na família Podocarpaceae, onde 
o número de cromossomos 2n varia entre 18 e 38, enquanto que o número de braços 
cromossômicos para a maioria das espécies é igual a 40.

As fusões e fissões cêntricas tiveram um papel importante na especiação de 
diversos taxa (Stebbins, 1971), enquanto que para o melhoramento não têm muito 
interesse. Fusões e fissões cêntricas heterozigotas causam, algumas vezes, uma leve 
redução na recombinação, podendo deixar algumas regiões pericentroméricas livres 
de recombinação. Em outros casos, a fissão cêntrica causa aumento na formação de 
quiasmas, aparentemente por reduzir o efeito de interferência. Enfim, as fusões e 
fissões cêntricas, segundo Sybenga (1992), podem alterar a recombinação entre 
homólogos e isto pode ser usado para manter (fusão) ou separar (fissão) blocos gênicos 
específicos.

2.4.5 ISOCROMOSSOMOS

São cromossomos metacêntricos que apresentam os dois braços exatamente 
iguais, tanto na morfologia quanto no conteúdo gênico. São, portanto, equivalentes 
a grandes duplicações. Surgem a partir de fusões cêntricas entre homólogos 
telocêntricos, translocações recíprocas entre dois homólogos com ponto de troca 
exatamente na região centromérica, ou quebra do centrômero em um cromossomo 
com duas cromátides irmãs, seguida de rotação das duas cromátides de um braço. 
Neste último caso, se as cromátides do outro braço cromossômico forem perdidas, o 
genoma passará a ser portador de uma duplicação combinada com uma grande 
deficiência.

3. VARIAÇÕES NUMÉRICAS

Variações cariotípicas, revelando que os cariótipos não são estruturas 
rigidamente estáveis, têm sido observadas na maioria das espécies animais e vegetais 
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onde análises citogenéticas detalhadas puderam ser realizadas. Essas variações, que 
podem ser numéricas ou estruturais, desempenham um papel importante na 
evolução das espécies. As variações numéricas consistem em alterações no número 
diplóide de cromossomos, podendo envolver apenas alguns ou todos os 
cromossomos do genoma.

3.1 ANEUPLOIDIAS

Consistem em alterações do cariótipo onde há perda ou ganho de um ou 
poucos cromossomos. Indivíduos aneuplóides surgem a partir de gametas com um 
número irregular de cromossomos. Esses gametas se formam geralmente durante a 
meiose I, quando os cromossomos homólogos do bivalente não segregam 
corretamente, resultando em núcleos telofásicos com um número desigual de 
cromossomos. A separação irregular de homólogos deve-se, geralmente, a falhas na 
sinapse, na formação de quiasmas, ou ainda, na terminalização de quiasmas. Qualquer 
que seja a causa, os cromossomos univalentes formados não se orientarão devidamente 
na anafáse I, segregando precoce e/ou irregularmente. A formação de gametas 
aneuplóides pode-se dar, ainda, pela ocorrência de atraso na migração das cromátides 
para os pólos na anáfase I ou II. A cromátide retardatária poderá ser excluída, formando 
micronúcleos. A Figura 1 ilustra algumas dessas situações.

FIGURA 1. Origem de 
gametas aneuplóides em 
milho, a) Microsporócito 
em paquíteno mostrando 
assinapse parcial, b) 
Diacinese com um par de 
cromossomos univalentes. 
c) Diacinese com dois 
pares de cromossomos 
univalentes. Observe que a 
maioria dos bivalentes 
apresentam quiasmas 
terminais, d) Metáfase I 
com dois pares de 
univalentes em ascensão 
precoce, e) Anáfase I com 
dois cromossomos uni
valentes em ascensão 
precoce no mesmo pólo. Se 
os univalentes forem 
incluídos no mesmo 
núcleo telofásico, este 
núcleo será n + 1 ( 11 
cromossomos) e o outro 
será n - 1 (9 cromossomos), 
f) Telófase I com um 
micronúcleo. (Fotos da 
autora)
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3.1.1 NULISSOMIA

Caracteriza-se pela ausência de um par de homólogos no indivíduo diplóide 
(2n-2). São raros na natureza, pois a viabilidade do indivíduo nulissômico dependerá 
do conteúdo genético perdido. Nulissômicos têm sido isolados sem muita dificuldade 
em alopoliplóides naturais, como trigo e aveia. Nestes casos, a presença dos três 
genomas constituintes da espécie garante a sobrevivência do indivíduo mesmo na 
ausência de um par de cromossomos. A maioria dos nulissômicos de trigo e aveia 
pode ser facilmente distinguida de plantas monossômicas e dissômicas por 
características da plântula, planta adulta e espiguetas. Khush (1973) apresenta uma 
boa revisão sobre estas características. Considerando o complemento cromossômico 
de trigo, a maioria dos nulissômicos são estéreis. O restante, mediante autofecundação, 
pode ser mantido como linhas nulissômicas e, desses, somente oito são razoavelmente 
estáveis apesar das plantas serem aberrantes. Para aveia existem menos estudos sobre 
os efeitos da nulissomia que em trigo.

Do cruzamento entre uma planta nulissômica com uma planta normal, espera- 
se uma progênie monossômica. Todavia, a freqüência de monossômicos é sempre 
muito inferior à esperada. As causas desta discrepância será discutida em 
monossômicos.

3.1.2 MONOSSOMIA

Consiste na perda de um cromossomo do indivíduo diplóide. A perda de 
dois cromossomos não homólogos caracteriza uma monossomia dupla. Por razões de 
sobrevivência e transmissão, a monossomia é rara em espécies diplóides. A 
sobrevivência do indivíduo dependerá do conteúdo genético do cromossomo perdido. 
Algumas espécies diplóides com altos níveis de duplicações resultantes de ancestrais 
poliplóides, toleram muito bem a monossomia. Khush (1973) apresenta uma lista 
de monossomias em espécies diplóides. Na maioria das espécies, os monossômicos 
são fracos e pouco viáveis, entretanto, em milho e tomate, são suficientemente 
vigorosos para florescer e se reproduzir.

Segundo revisão feita por Weber (1983), a origem de monossômicos em 
diplóides pode ser diversa, mas raramente somática. O uso de radiação ou tratamento 
com colchicina em plantas em crescimento pode levar a distúrbios no fuso e resultar 
em progênies aneuplóides. A origem mais comum de aneuplóides é através de 
anomalias na primeira ou segunda divisão meiótica (vide Figura 1). Em alopoliplóides, 
os monossômicos ocorrem espontaneamente em baixa freqüência. Em populações 
naturais de trigo, por exemplo, 1% das plantas são monossômicas (Sybenga, 1992). 
Os monossômicos de trigo são, geralmente, oriundos da variedade Chinese Spring e 
transferidos para outras variedades por retrocruzamento.

Monossômicos em diplóides são de considerável interesse em programas de 
melhoramento, pois permitem localizar genes em cromossomos. A combinação da 
monossomia com um gene recessivo no cromossomo remanescente resulta na expressão 
hemizigota de tal gene. Contrariamente, quando a localização do gene é conhecida, 
ela facilita a identificação do cromossomo envolvido. Todavia, geralmente programas 
envolvendo cruzamento-teste com estoques portadores de marcas genéticas ou 
cromossômicas conhecidas podem ser necessários para identificar o cromossomo 
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ausente. Maiores detalhes sobre a forma de utilização de monossômicos em programas 
de melhoramento podem ser encontrados em Khush (1973) e Weber (1983).

Segundo Sybenga (1992) a monossomia é muito comum em alopoliplóides e 
também tem muito mais interesse prático. É usada para localizar genes em 
cromossomos, como em diplóides, mas com mais possibilidades. É usada também 
como um importante passo intermediário em diferentes formas de manipulação 
genética, principalmente para transferir genes específicos, ou para formas especiais 
de análise genética quantitativa. Em variedades semi-anãs de trigo que carregam o 
gene Rht? cuja expressão é dose-dependente, a monossomia para o cromossomo 4D 
causa anomalias que tornam algumas variedades inaceitáveis.

Em alotetraplóides, o efeito da perda de um cromossomo é mais pronunciado 
que para outros níveis elevados de ploidia, podendo ser comparado com um diplóide. 
Em Nicotiana tabacum (2n=4x=48) nem todos os tipos cromossômicos foram descritos 
e, quando ocorrem, são morfologicamente mais distintos que em trigo. Em algodão 
a situação é semelhante, enquanto em aveia o comportamento dos monossômicos 
assemelha-se ao de trigo (Sybenga, 1992). O uso das diferentes formas de aneuploidia 
em trigo é tão grande que na Europa criou-se uma cooperativa (The European Wheat 
Aneuploid Cooperative - EWAC), a qual congrega melhoristas e citogeneticistas desta 
cultura com o objetivo de coordenar os programas de melhoramento.

Teoricamente, espera-se que um indivíduo 2n - 1 produza gametas n e 
n - 1 em igual freqüência. Da mesma forma, espera-se que a progênie de cruzamentos 
(2n - 1) x 2n e 2n x (2n - 1) seja constituída pela mesma freqüência de indivíduos 
2n e 2n - 1. Todavia, isto não acontece. A taxa de transmissão de monossomia é 
sempre maior do lado feminino. Segundo Khush (1973) as causas da variação 
podem ser atribuídas a diferentes fatores: a) produção de gametas n e n - 1 em 
frequências desiguais, ocasionada pela perda do cromossomo univalente na meiose; 
b) viabilidade reduzida ou inviabilidade completa do gameta n - 1; c) diferentes 
habilidades competitivas entre grãos de pólen n e n - 1, sendo os normais (n) mais 
efetivos na fertilização; d) viabilidade reduzida do zigoto 2n - 1.

3.1.3 TRISSOMIA

3.1.3.1 TRISSOMIA PRIMÁRIA

Consiste no acréscimo de um cromossomo no indivíduo diplóide ou 
alotetraplóide, ou seja, um determinado cromossomo está em dose tripla, enquanto 
em autotetraplóides, a trissomia implica na perda de um cromossomo, isto é, 
somente três cromossomos de um tipo estão presentes, ao invés de quatro. Originam- 
se, principalmente, a partir de mutantes assinápticos ou dessinápticos parciais ou 
de triplóides. Em diplóides, a dessinapse por causar segregação irregular de 
homólogos, leva à produção simultânea de gametas trissômicos e monossômicos 
(vide Figura 1). Os autotriplóides, se férteis, produzem uma alta freqüência de 
trissômicos primários e, por isso, são utilizados para isolar duplos trissômicos em 
progênies. A fertilidade neste tipo de trissomia não é grandemente afetada, exceto 
se o cromossomo envolvido na trissomia apresentar um alto efeito negativo de 
dose.
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Os trissômicos primários são utilizados em análise genética para localizar 
genes em cromossomos. São também usados como fonte de trissômicos secundários, 
tais como, telocêntricos e isocromossomos, que também são usados para localizar 
genes.

3.1.3.2 TRISSOMIA SECUNDÁRIA OU TELOCÈNTRICA

Consiste no acréscimo de um isocromossomo ou de um cromossomo 
telocêntrico, respectivamente, ao complemento dissômico normal. Em princípio, o 
isocromossomo e o telocêntrico podem ser formados por cada um dos braços 
cromossômicos. Originam-se, preferencialmente, na meiose de monossômicos e 
trissômicos por quebras na região do centrômero.

Estes tipos de trissômicos também são utilizados para localização gênica, porém 
são mais específicos que os trissômicos primários, pois identificam o braço 
cromossômico envolvido. Trissômicos telocêntricos têm sido usados em algumas 
construções cromossômicas para modificar o sistema genético da planta, porém com 
potencial limitado (Sybenga, 1992). A segregação gênica em trissômicos secundários 
e telocêntricos não segue as mesmas regras dos trissômicos primários, pois um 
isocromossomo ou um telocêntrico não é equivalente a um cromossomo com dois 
braços com genes distintos. Em princípio, a herança é dissômica, porém, com duas 
complicações: a) quando o cromossomo extra tem um alelo dominante e ambos os 
cromossomos normais têm um alelo recessivo, as plantas com o cromossomo extra 
na progênie de um cruzamento-teste ou autofecundadas terão um fenótipo dominante, 
e aquelas sem o cromossomo extra terão um fenótipo recessivo. Isto pode ser usado 
para localizar genes em braços cromossômicos específicos; b) pode ocorrer 
recombinação entre um determinado gene e o centrômero, transferindo o alelo do 
cromossomo extra para o cromossomo normal e vice-versa.

3.1.3.3 TRISSOMIA TERCIÁRIA

Neste tipo de trissomia, o cromossomo translocado é o cromossomo extra. 
Assim, para cada translocação, dois trissômicos terciários são possíveis. São originados 
quase que exclusivamente a partir de segregação não alternada de um complexo de 
translocação na anáfase I. Estes tipos de trissômicos são usados para localizar genes 
em segmentos específicos do cromossomo, ou para construir sistemas para a 
manutenção de linhas macho-estéreis em variedades híbridas, todavia, de acordo 
com Sybenga (1992), não têm sido extensivamente estudados.

3.1.3.4 TRISSÔMICOS COMPENSADOS

Neste tipo de trissomia, um cromossomo normal é substituído por dois 
cromossomos estruturalmente alterados, onde nenhum deles carrega o material 
genético completo do cromossomo que ele substitui, mas juntos, eles contêm toda a 
informação genética (Khush, 1973). Existem dois tipos de trissômicos compensados: 
a) o par compensado consiste de duas translocações cromossômicas de diferentes 
origens; b) o par translocado consiste de uma translocação e de um telocêntrico. 
Devido ao seu complicado comportamento meiótico, têm sido pouco usados em 
programas de melhoramento.
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3.1.3.5 TRANSMISSÃO DO CROMOSSOMO EXTRA EM TRISSÔMICOS

Teoricamente, espera-se que um indivíduo 2n + 1 produza gametas n e n + 1 
em igual frequência no genitor masculino e feminino. Similarmente, deveríam 
produzir descendentes 2n e 2n + 1 em igual freqüência a partir de cruzamentos 
(2n + 1) x 2n e 2n x (2n + 1). Adicionalmente, indivíduos 2n + 1 quando 
auto fecundados deveríam produzir progênies 2n, 2n + 1 e 2n + 2 na razão 1:2:1. 
Todavia, a percentagem de indivíduos 2n + 1 na progênie de um cruzamento 
(2n +1) x 2n é consideravelmente baixa, ou seja, menor que os 50% esperados, 
enquanto que na progênie de cruzamentos 2n x (2n + 1), às vezes nenhum indivíduo 
2n + 1 é encontrado. Khush (1973) apresenta uma tabela com dados compilados da 
literatura, analisando a progênie de trissômicos em tabaco, cevada e centeio. Para as 
três espécies, a transmissão da trissomia é maior quando o genitor trissômico é a fêmea.

A redução no número de indivíduos 2n + 1 para menos que os 50% esperados 
quando o genitor feminino é trissômico tem sido atribuída a várias causas, como: a) 
eliminação do cromossomo extra durante a meiose; b) substituição do megásporo 
chalazal portador da trissomia (n + 1) por um megásporo normal (n); c) baixa 
viabilidade de esporos e gametas n + 1; d) desenvolvimento subnormal de zigotos e 
embriões 2n + 1; e) baixo poder de germinação de sementes 2n + 1; f) baixo vigor de 
plântulas 2n + 1; g) efeito do background genético.

A transmissão do cromossomo extra através do macho, quando há, é 
extremamente menor que através da fêmea. Todos os fatores que reduzem a transmissão 
do cromossomo extra através da fêmea, presumivelmente desempenham papel similar 
no macho. Todavia, as razões para a taxa de transmissão diferencial entre macho e 
fêmea podem ser explicadas com base no desenvolvimento dos gametófitos masculino 
e feminino. O gametófito feminino tolera mais desbalanço genético e cromossômico, 
bem como vários tipos de estresses ambientais que o gametófito masculino. A principal 
causa da transmissão diferencial do cromossomo extra em machos e fêmeas parece 
residir na habilidade de competição entre grãos de pólen n e n + 1 no momento da 
fertilização. A habilidade diferencial de competição de grãos de pólen n + 1 contra 
grãos de pólen n pode se manifestar em diferentes estágios: a) grãos de pólen n + 1 
podem completar seu desenvolvimento após os grãos de pólen normais; b) grãos de 
pólen n + 1 podem produzir tubos polínicos curtos ou defectivos para concretizar a 
fertilização; c) grãos de pólen n + 1 podem não germinar.

3.2. EUPLOIDIAS

A presença de um conjunto haplóide completo ou de múltiplos inteiros desse 
conjunto é denominada euploidia. Acima do nível diplóide, a euploidia é denominada 
poliploidia. A poliploidia é o tipo de variação cromossômica dominante nos vegetais, 
tendo contribuído amplamente na evolução de muitas famílias. Apresenta, ainda, 
um papel fundamental no melhoramento de plantas.

3.2.1 HAPLOIDIA

Existe uma certa confusão à respeito do termo haploidia. Segundo Sybenga 
(1992), o termo haplóide é usado: a) para designar o número de cromossomos do 
gameta (fase haplôntica); b) para designar o número de cromossomos de um único 
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genoma em diplóides, ou de um conjunto combinado de cromossomos segregando 
juntos em alopoliplóides. Em diplóides e alopoliplóides, os dois significados 
coincidem, enquanto para autopoliplóides não. Em autopoliplóides o número 
gamético de cromossomos é metade do número poliplóide e, consequentemente, 
múltiplo do número básico do genoma. Por esta razão, o número básico de 
cromossomos é referido como monohaplóide ou monoplóide. Em alopoliplóides o 
número gamético de cromossomos é referido como dihaplóide, trihaplóide etc., em 
geral: polihaplóide.

A origem dos haplóides pode ser diversa. Podem resultar de desenvolvimento 
partenogenético espontâneo ou induzido de gametas femininos normalmente 
reduzidos, mas não fertilizados, ou de gametas ou gametófitos masculinos. Raramente 
resultam de redução somática. Como a frequência de haplóides naturais é 
extremamente baixa, algumas técnicas têm sido empregadas para se produzir plantas 
com número gamético de cromossomos visando sua aplicação em programas de 
melhoramento.

A haploidização pode ser feita através de redução somática com base em 
separação de genoma ou eliminação de cromossomos. Separação espontânea de 
genomas em tecidos somáticos de plantas diplóides normais tem sido observada em 
algumas espécies, porém são mais frequentes em poliplóides (veja Sybenga, 1992). A 
reversão de poliplóides à diploidia ocorre geralmente nas mitoses pré-meióticas, onde 
os genomas se separam e cada um forma um fuso, resultando em uma tétrade primitiva 
atípica. Algumas substâncias químicas induzem ou aumentam a separação de genomas. 
A separação de genomas pode ser feita também in vitro, com utilização de colchicina. 
Em algumas espécies, a forma mais freqüente e usada para se obter haplóides é através 
da eliminação de cromossomos ou de genomas inteiros em híbridos obtidos 
sexualmente, logo após a fertilização, ou seja, no embrião em desenvolvimento. Em 
espécies de cevada, por exemplo, toda vez que Hordeum bulbosum participa de 
cruzamentos interespecíficos, seus cromossomos são eliminados. A técnica mais 
empregada atualmente para a obtenção de haplóides é, sem dúvida, a cultura de 
anteras, que utiliza grãos de pólen jovens, isto é, ainda uninucleados. Nesta técnica, 
os grãos de pólen são colocados em meio de cultura e induzidos a se multiplicarem 
mitoticamente, dando origem a uma massa de células denominada calo, a qual, sob 
a ação de hormônios, sofre diferenciação e forma uma planta haplóide. Esta planta 
pode ser diploidizada. Esta técnica tem sido aplicada em várias espécies de interesse 
agrícola, pois os esporófitos diplóides obtidos são homozigotos para todos os locos, o 
que dificilmente se consegue pelos métodos convecionais de melhoramento em curto 
período de tempo. Maiores detalhes desta técnica serão apresentados em outros 
capítulos.

Fenotipicamente, os haplóides tendem a apresentar uma estatura reduzida e 
geralmente são estéreis. A esterildade é causada pela instabilidade meiótica que 
apresentam. Como apresentam somente um genoma, não há pareamento e formação 
de quiasmas para garantir a segregação cromossômica. Assim, todos os univalentes 
podem migrar para um pólo, formando dois micrósporos normais n. Isto, entretanto, 
é raro. O mais freqüente é a migração ao acaso de cromossomos para os pólos, 
formando quatro micrósporos desbalanceados.
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3.2.2 POLIPLOIDIA

De acordo com sua origem, três tipos de poliplóides podem ser distinguidos: 
a) Autopoliplóides, onde o mesmo genoma básico está presente mais que duas vezes. 
Um autotetraplóide com quatro genomas homólogos é representado pela fórmula 
AAAA; b) Alopoliplóides, onde diferentes genomas são combinados, e cada genoma 
está presente duas vezes. Os genomas são geneticamnete compatíveis, mas 
diferenciados com relação ao pareamento meiótico. Não existe permuta entre eles e 
formam bivalentes entre os mesmos genomas. Um exemplo clássico é o trigo comum, 
um alohexaplóide com três pares de genomas distintos (A, B, D), cuja fórmula 
genômica é AABBDD; c) Autoalopoliplóides, onde alguns genomas presentes mais 
que em dose dupla (autopoliplóide) estão combinados com outros genomas não 
homólogos, mas geneticamente compatíveis. São raros. Um possível exemplo é Phleum 
pratense (Cai & Bullen, 1991), onde o genoma A está presente quatro vezes e o 
genoma B, duas vezes, sendo representado pela fórmula AAAABB.

3.2.2.1 AUTOPOLIPLOIDIA

3.2.2.1.1 AUTOTRIPLOIDIA

Consiste na presença simultânea de três genomas básicos idênticos. 
Autotriplóides não podem ser produzidos diretamente por duplicação do número de 
cromossomos. A origem mais óbvia para um autotriplóide é através de hibridização 
entre um diplóide e o autotetraplóide correspondente. Devido às interações gênicas 
desfavoráveis entre o embrião, o endosperma e o tecido da planta , o desenvolvimento 
do embrião é bloqueado nos estágios iniciais. Com resgate de embrião por cultura in 
vitro progênies triplóides podem ser obtidas. Para contornar este problema, a formação 
de híbridos somáticos originados por fusão de protoplastos tem sido a solução. Nos 
casos de formação de triplóides via hibridização sexual, maior sucesso pode ser 
conseguido quando se usa o tetraplóide como genitor feminino.

Fenotipicamente, os triplóides tendem a apresentar características entre o 
diplóide e o tetraplóide, mas não superior aos dois. O comportamento meiótico dos 
autotriplóides é característico. Como três cópias de cada cromossomo está disponível, 
elas podem se parear em todas as combinações, em princípio com a mesma frequência. 
A segregação cromossômica é altamente irregular, produzindo gametas com uma 
ampla variação em número de cromossomos, resultando em grande redução de 
fertilidade até a completa esterilidade.

A reduzida fertilidade dos triplóides os torna valiosos para culturas onde a 
produção de sementes não é desejada. A banana é o exemplo natural mais bem 
conhecido. Dentre os triplóides artificiais, a melancia sem sementes tem sido um 
grande sucesso e a tulipa é outro bom exemplo. Neste último caso, a esterilidade é 
vantajosa porque as flores que não produzem frutos duram muito mais. Dentre outras 
culturas comercialmente importantes, a triploidia só teve sucesso dentre aquelas que 
podem ser reproduzidas assexuadamente, como mandioca, alho etc. Um clássico 
exemplo de cultura comercial triplóide bem sucedida é o da beterraba açucareira 
{Beta vulgaris). Neste caso, todavia, como a planta é de reprodução sexuada, o triplóide 
tem que ser reconstruído em cada geração, como um híbrido. Para facilitar o 
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cruzamento, macho-esterilidade citoplasmática é empregada. Para maximizar a 
eficiência no cruzamento, utiliza-se o tetraplóide como genitor feminino.

A utilização de triplóides não se baseia apenas na falta de produção de sementes, 
mas também em algumas características morfológicas específicas que possam 
apresentar. Em beterraba, por exemplo, a triploidia é explorada por causa do formato 
da raiz.

3.2.2.1.2 AUTOTETRAPLÓIDES

Resultam da simples duplicação do número de cromossomos de um diplóide, 
apresentando, portanto, quatro genomas idênticos. Embora infreqüente, a duplicação 
pode ocorrer espontaneamente em tecidos somáticos envolvidos na reprodução. 
Quando desejada, a duplicação cromossômica somática pode ser induzida por 
tratamentos químicos apropriados, sendo que a coichicina é o agente indutor que 
fornece melhores resultados. A indução de poliploidia através da simples duplicação 
do número de cromossomos resulta em dois conjuntos idênticos de cromossomos, 
implicando em um alto grau de homozigosidade o que nem sempre é desejado. 
Segundo Bingham (1980), os poliplóides são desejáveis porque podem apresentar 
maior heterozigose que os diplóides e esta heterozigosidade deve ser buscada por 
outros métodos. Embora não esteja sendo aplicada na prática com este objetivo, a 
fusão somática tem um potencial promissor para criar e manter heterozigosidade em 
alguns casos, devendo merecer mais atenção.

A técnica geralmente mais recomendada para criar diversidade genética e 
manter a heterozigosidade em autopoliplóides é a formação de gametas não reduzidos, 
ou seja, por duplicação meiótica. Ao contrário dos métodos somáticos onde os 
genomas existentes são simplesmente multiplicados, na não redução meiótica ambos 
os genomas dos dois genitores são combinados e o nível de heterozigosidade diplóide 
de ambos é, pelo menos parcialmente, mantido. Watanabe et al. (1991), através de 
simulação de computador, concluíram que embora as vantagens deste método não 
sejam tão grandes quanto as esperadas, ainda é muito melhor que a duplicação 
somática. Este método é aplicado com mais sucesso em espécies que apresentam uma 
frequência relativamente alta de gametas não reduzidos. Segundo Sybenga (1992), 
para a produção direta de tetraplóides, este método oferece algumas limitações porque 
a ocorrência simultânea de gametas não reduzidos em ambos os genitores é 
extremamente rara. Alguns genótipos que apresentam alta frequência de gametas 
não reduzidos podem ser usados para tetraploidização direta, como em Trifolium 
pratensis (Parrot et zzZ., 1985).

Alguns genes recessivos específicos que atuam em determinados passos da 
meiose levam à formação de gametas não reduzidos. Em Solanum tuberosum (2n=24) 
alguns genes têm sido valiosos nos programas de melhoramento. O gene ps (parallel 
spindle) faz com que os dois fusos da segunda divisão sejam paralelos, ao invés de 
perpendiculares como ocorre em plantas normais. Como a batata é uma planta 
dicotiledônea e, portanto, não apresenta citocinese ao final da primeira divisão, o 
resultado é a fusão dos dois fusos e restituição do número de cromossomos esporofítico 
(2n) por um processo que é efetivamente restituição da primeira divisão - FDR 
(Peloquin et al., 1989). Nestes gametas, existe apenas uma pequena perda de 
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heterozigosidade resultante de permuta genética. Embora as cromátides irmãs de 
todos os cromossomos se separem, as cromátides derivadas de diferentes cromossomos 
são colocadas juntas novamente por este processo, restaurando as combinações alélicas 
originais. Os genes el {elongatè) em milho (Rhoades & Dempsey, 1966) e o írz {triplo id 
inducer) em cevada (Finch & Bennett, 1979) têm efeito comparável ao gene ps. Por 
causa da configuração linear das células resultantes da meiose e da degeneração de 
três dos quatro megásporos formados, o gene ps não opera na parte feminina. 
Utilizando um mutante dessináptico, Jongedijk et al. (1991) conseguiram produzir 
gametas não reduzidos FDR com heterozigosidade acima de 98%. Em Bougainvillea 
cultivada, Ohri & Zadoo (1986) encontraram gametas não reduzidos, equivalentes a 
FDR, em mutantes com separação precoce de centrômero e ausência de segunda 
divisão meiótica. Como houve formação de progênie triplóide e tetraplóide, os 
resultados sugeriram que o gene é ativo no lado masculino e feminino.

Distúrbios no processo meiótico normal, devido a causas genéticas ou 
ambientais, incluindo desbalanço híbrido, são as principais causas da restituição. Por 
exemplo, ausência completa de segunda divisão resulta diretamente em gametas não 
reduzidos do tipo SDR (Werner &C Peloquin, 1987). A ocorrência de mutantes 
meióticos não é um fenômeno raro. Obviamente, muitos mutantes não levam à 
formação de gametas não reduzidos. Algumas linhagens de milho extraídas de 
populações brasileiras têm revelado uma alta frequência de ausência de citocinese na 
primeira e/ou segunda divisão, levando à formação de díades (Caetano-Pereira et al.,
1998) . Fenômeno semelhante tem sido encontrado em várias espécies de Paspalum, 
gênero em que a poliploidia predomina em relação à diploidia (Pagliarini et al.,
1999) .

Os autotetraplóides têm grande importância prática. Muitas espécies 
cultivadas, principalmente aquelas em que o produto principal é a parte vegetativa, 
são autotetraplóides naturais. Após a descoberta de agentes poliploidizantes, nas 
décadas de 40 e 50 a indução de tetraplóides expandiu-se tremendamente, pois os 
melhoristas acreditavam que o simples fato de duplicar o número de cromossomos 
oferecia novas oportunidades para melhorar muitas espécies usadas comercialmente. 
Desejava-se melhorar, por exemplo, qualidade, produtividade, caracteres morfológicos, 
conteúdo de metabólitos secundários e resistência a estresse, pestes e doenças. Embora 
muitas tentativas tenham sido feitas, os resultados nem sempre foram animadores. A 
crença geral de que tetraplóides apresentariam na prática um efeito prático positivo 
sobre produtividade porque as plantas tendem a ser maiores, foi logo refutada. O 
aumento esperado em produção de matéria seca foi desapontador e a redução de 
fertilidade em plantas cujo produto econômico é a semente foi altamente desvantajosa. 
Embora muitas culturas importantes sejam autopoliplóides naturais, Gottschalk 
(1976) aponta que a dificuldade em se produzir bons autopoliplóides artificiais consiste 
na competição destes com seus genitores diplóides. Todavia, segundo Sybenga (1992), 
existem exemplos de autotetraplóides artificiais que gradualmente tornaram-se 
superiores aos genitores diplóides, pelo menos para algumas características. Os 
principais aspectos somáticos que distinguem os autopoliplóides são: a) interações 
interalélicas específicas; b) interações interalélicas gerais (heterose), que são diferentes 
em poliplóides, porque vários alelos diferentes podem estar presentes simultaneamente; 
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c) mudança de tamanho celular e nuclear, resultando primariamente em características 
“gigas”, podendo provocar também outras mudanças na morfologia da planta; d) 
efeitos de dosagem gênica, alguns dos quais são específicos, incluindo, por exemplo, 
aumento de conteúdo de metabólitos secundários, e outros mais gerais, como 
mudanças morfológicas. Alguns desses efeitos podem ser positivos, enquanto outros 
seguramente são negativos. Segundo Evans & Rahman (1990), a redução de fertilidade 
nos poliplóides, por exemplo, não resulta apenas de irregularidades meióticas, mas 
também de desbalanço em dosagem gênica. Morfologicamente, os poliplóides tendem 
a ser mais robustos que seus correpondentes diplóides. Esta característica, conhecida 
como “efeito gigas”, decorre do aumento do tamanho do núcleo por elevação na 
quantidade de DNA. Consequentemente, as células também tomam-se maiores. O 
aumento do volume celular nem sempre reflete em órgãos de maior tamanho, pois, 
algumas vezes, o número de células é reduzido. Uma revisão de literatura sobre este 
assunto pode ser encontrada em Dijk & Delden (1990).

3.2.2.1.3 POLIPLÓIDES SUPERIORES

Dentre os autopoliplóides com número de genomas superior a quatro, somente 
os hexaplóides têm alguma importância. Os efeitos negativos de um elevado número 
de genomas são maiores que os efeitos positivos. Existe, aparentemente, um número 
ótimo de genomas, o qual pode variar para diferentes espécies. Isto certamente ocorre 
porque mudanças drásticas em dosagem gênica podem comprometer processos 
biológicos delicadamente balanceados. A reprodução também pode ser seriamente 
afetada por irregularidades meióticas. Um outro aspecto que dificulta a utilização de 
poliplóides com número elevado de genomas é a maior dificuldade em se obter 
resultados em programas de seleção por causa da herança polissômica. O caso da 
beterraba açucareira ilustra bem o fato que para cada espécie existe um nível ótimo 
de genomas. Para esta cultura, o melhor nível de ploidia encontrado é a triploidia, 
não por causa da produtividade, mas sim por causa de características morfológicas e 
razões de processamento das raízes. Situação similar ocorre em Loliumperenne, onde 
as variedades tetraplóides são mais populares por causa de sua palatabilidade, apesar 
de serem menos produtivas. Por outro lado, sementes diplóides de Psathyrostachys 
juncea são pequenas e dificultam a formação de pastagens, enquanto as tetraplóides 
são grandes e produzem plântulas robustas (Wang & Berdahl, 1990). Em plantas 
medicinais, o conteúdo de princípios ativos pode ser aumentado com a poliploidia. 
Segundo Sybenga (1992), muitos exemplos podem ser dados neste sentido, mas para 
maiores detalhes sobre aspectos práticos da poliploidia no melhoramento e suas 
complicações citogenéticas, o leitor deve consultar literatura especializada.

3.2.3.2 ALOPOLIPLOIDIA

Um indivíduo cujo complemento cromossômico é formado por dois ou mais 
genomas oriundos de espécies distintas, é um alopoliplóide. Embora Winge (1917), 
tenha sido o primeiro pesquisador a enfatizar a importância da hibridização 
interespecífica, seguida de duplicação cromossômica para originar novas espécies, as 
tentativas de hibridização tiveram início no século XIX. Burnham (1962) cita que 
Rimpau, por volta de 1890, produziu triticale a partir de um cruzamento entre trigo 
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e centeio, e que um híbrido fértil foi produzido por Janezewski em 1892, a partir de 
um estéril, cruzando Anemone silvestris (2n=16) x A. multifida (2n=32). A 
alopoliploidia, vista como uma forma de combinar genes de duas espécies diferentes, 
obviamente, teve um papel relevante no processo evolutivo e, até hoje, constitui-se 
em uma ferramenta importante para o melhoramento de plantas.

3.2.3.2.1 ALOPOLIPLODIA NATURAL

A hibridização interespecífica entre espécies diplóides morfológica e 
genomicamente distintas, seguida por duplicação cromossômica (anfidiploidia ou 
alopoliploidização) teve um papel importante na especiação de plantas. Um grande 
número de culturas agronomicamente importantes, como café, brássicas, algodão, 
soja, cana-de-açúcar, aveia, fumo, trigo, entre outras, são alopoliplóides naturais. Os 
alopoliplóides duplicados caracterizam-se por apresentarem aspecto vigoroso, meiose 
normal e total fertilidade.

Os ancestrais diplóides de alopoliplóides naturais têm sido intensamente 
investigados baseando-se em distribuição geográfica, aspectos morfológicos, contagem 
de cromossomos, análise cariotípica, padrão de bandas de isozimas e estudos 
moleculares. Ancestrais de espécies alopoliplóides agronomicamente importantes, 
como as anteriormente citadas, têm sido amplamente estudados, sendo que Singh 
(1993) apresenta uma boa revisão sobre este assunto. Considerando a impossibilidade 
de se descrever todos os casos conhecidos, neste capítulo nos limitaremos a apresentar 
um caso classicamente citado na literatura para exemplificar a alopoliplodia natural. 
Trata-se da alopoliploidia no gênero Brassica. Este gênero consiste de três genomas 
básicos específicos (5. campestris, n=10=A; B. oleracea, n=9=C; B.nigra, n=8=B) que 
são poliplóides secundários de uma espécie extinta com um número básico de 
cromossomos x=6, fato elegantemente demonstrado por Rõbbelen (1960), baseando- 
se na análise de cromossomos paquitênicos. Os estudos revelaram que Brassica nigra 
(B) é um duplo tetrassômico (genoma ABCDDEFF), B. oleracea (C) é triplo 
tetrassômico (genoma ABBCCDEEF) e B. campestris é duplo tetrassômico e um 
hexassômico (AABCDDEFFF), sendo que cada letra designa um cromossomo 
particular. Os alotetraplóides naturais B. napus (n=19, AC), B. juncea (n=18, AB) e 
B. carinata (n=17, BC) exibem meiose normal, como um diplóide, e herança 
dissômica. As espécies ancestrais de B. napus, B. juncea e B.carinata, foram 
determinadas há muitos anos (U, 1935) através de estudos de pareamento meiótico 
em híbridos triplóides de B. napus x B. campestris, B. napus x B. oleracea, B. carinata 
x B. oleracea e B. carinata x B. nigra. A Figura 2, mostra, com clareza, os genomas 
envolvidos na formação de cada espécie. Estas informações têm sido confirmadas 
por outros autores através da ressíntese de anfidiplóides e também através de 
eletroforese de proteínas em sementes, variação no DNA mitocondrial e cloroplastidial 
e padrão de fragmentos de restrição (para revisão, veja Singh, 1993). Attia & Rõbbelen 
(1986) verificaram, inclusive, que anfidiplóides já estabelecidos têm um 
comportamento meiótico mais estável que os recém-sintetizados, sugerindo um 
controle genético para esta catacterística.

Nem sempre a identificação dos ancestrais do alopoliplóide é uma tarefa 
fácil. Um bom exemplo desta dificuldade ocorre em trigo (Triticum aestivum,
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2n=6x=42). A natureza alohe- 
xaplóide desta espécie foi 
identificada e descrita por 
Kihara & Nishiyama (1930). 
Híbridos triplóides (T. turgidum, 
2n=4x=28 x T. monococcum, 
2n=2x=14) e pentaplóides (77 
turgidum x T. aestivum) exibiram 
configurações cromossô-micas de 
711 + 71 e 1411 + 71, 
respectivamente. Este parea- 
mento indicou que o diplóide (T. 
monococcum), o tetraplóide (77 
turgidum ) e o hexaplóide (77 
aestivum) têm, respectivamente, 
um (AA), dois (AABB) e três FIGURA 2. Esquema de alopoliploidia natural em 
(AABBDD) genomas e que A Brassica (De acordo com U’ 1935)- 
está presente nos três níveis de
ploidia. Durante muitos anos, 77 monococcum (2n=2x=14) foi considerado como o 
doador do genoma A, e 77 urartu, outra espécie diplóide, doadora do genoma B. 
Todavia, análises desenvolvidas por Kerby & Kuspira (1987), demonstraram que o 
genoma A provavelmente proveio de 77 urartu e não de 77 monococcum.

A origem do genoma B é, até hoje, um quebra-cabeça para os 
citogeneticistas. Baseados em distribuição geográfica, aspectos morfológicos, 
análises de cariótipos, padrão de bandas C e N, pareamento meiótico, conteúdo 
de DNA nuclear, estudos de hibridização in situ , padrão de fragmentos de 
restrição de genes de RNAr, hibridização DNA: DNA, padrão de bandas de 
proteínas de sementes, estudos de compatibilidade e incompatibilidade 
citoplasmática, Kerby & Kuspira (1988) propuseram seis espécies diplóides 
selvagens como possíveis fontes do genoma B.

Com base em caracteres morfológicos, distribuição geográfica, análise 
cariotípica e suscetibilidade à ferrugem, Pathak (1940) propôs 77 tauschi (Aegilops 
squarrosa), uma espécie diplóide selvagem, doadora do genoma D, e isto foi 
independentemente verificado por muitos outros autores (para revisão, veja Singh, 
1993). A Figura 3 mostra um diagrama da possível origem do trigo hexaplóide (77 
aestivum).

3.23.2.2 ALOPOLIPLOIDIA ARTIFICIAL

A transferência de genes de espécies selvagens para espécies comercialmente 
importantes tem produzido lucros cada vez maiores no melhoramento de plantas. O 
domínio das técnicas de poliploidização abriu amplos caminhos para este 
embaralhamento de genes. O cruzamento de duas espécies distintas, formando um 
alopoliplóide, obviamente, tem problemas de pareamento cromossômico. Em geral, 
os híbridos interespecíficos F! são estéreis. A fertilidade pode ser restaurada duplicando- 
se os cromossomos. Este procedimento promove homologia cromossômica. Este
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ABD 
2n = 3x=21

indivíduo híbrido fértil, com 
o número de cromossomos 
duplicado, conhecido como 
anfidiplóide, é, na verdade, 
uma nova espécie, a qual 
pode ou não assemelhar-se 
aos genitores

Um exemplo clássico 
de alopoliploidia artificial 
citado na literatura é o caso 
do híbrido intergenérico 
entre rabanete (Raphanus) 
e repolho (Brassica), que 
deu origem a espécie arti
ficial Raphanobrassica. 
Este cruzamento foi feito 
pelo citogeneticista russo, 
Karpechenko, em 1927. 
Embora as duas espécies

Anfidlploldla |

AABBDD 
2n - 6x - 42 
T. aestívum 
(Dinkel)

apresentassem o mesmo 
número de cromossomos 
(2n=18), o híbrido F, foi 
totalmente estéril por falta de 
homologia cromossômica 
entre os dois genomas. A 
duplicação cromossômica 
devolveu a homologia para

FIGURA 3. Diagrama da possível origem do trigo hexaplóide
(De acordo com Singh, 1993).

cada genoma (Re B), criando artificialmente uma espécie alopoliplóide fértil (RRBB), 
com 2n=36 cromossomos. Ao realizar este cruzamento, o melhorista esperava, 
provavelmente, uma planta com raiz de rabanete e cabeça de repolho. Todavia, quis 
a sorte que o híbrido apresentasse raiz de repolho e folha de rabanete. Este exemplo 
mostra, claramente, que ao se realizar uma hibridização interespecífica os resultados 
obtidos nem sempre são condizentes com os desejados.

Um outro exemplo clássico de alopoliplóide artificial frequentemente 
encontrado na literatura é o Triticosecale, vulgarmente conhecido como triticale, 
resultante do cruzamento entre trigo e centeio. A primeira tentativa de cruzar estas 
duas espécies deu-se ainda no século XIX. Todavia, somente na década de 30 do 
século XX, é que este cruzamento começou a ser estudado citogeneticamente. 
Triticale é um octaplóide (2n=56) contendo dois genomas do trigo hexaplóide 
{Triticum aestivum, 2n=6x=42) e dois genomas de centeio (Secale cereale, 2n=14). 
A duplicação cromossômica no híbrido Fj resgatou a fertilidade no triticale. Neste 
cruzamento, também a intenção do melhorista era reunir as boas características do 
trigo para panificação com a rusticidade do centeio. Embora as sementes do híbrido 
(triticale) não sejam favoráveis à panificação, apresentam boas qualidades para ração 
animal.
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A hibridizaçâo interespecífica tem mais êxito em plantas que não necessitam 
ser propagadas por sementes. Entre as plantas ornamentais, principalmente aquelas 
em que as flores são exploradas comercialmente, as variedades cultivadas geralmente 
são híbridas. Nesta categoria incluem-se, por exemplo, rosas, gladíolos, dálias, lírios, 
orquídeas etc. Dentre as orquídeas, as mais raras e belas resultam de hibridizaçâo 
intergenérica.

3.2.3.2.3 IDENTIFICAÇÃO DE ALOPOLIPLÓIDES

Se considerarmos que há necessidade de um certo grau de parentesco entre as 
espécies para que a hibridizaçâo ocorra, espera-se que haja, pelo menos, homologia 
parcial (homeoiogia) entre os seus cromossomos. Esta homologia parcial pode resultar 
na formação de multivalentes ou bivalentes originados por diferentes combinações 
cromossômicas entre as espécies. A extensão deste comportamento irá variar de acordo 
com as espécies que foram cruzadas. Em um extremo, estão aqueles alopoliplóides 
formados por espécies distantemente relacionadas que não apresentam homologia 
entre os genomas, pareando-se somente em bivalentes. No outro extremo, estão os 
alopoliplóides em que os cromossomos das duas espécies são totalmente homólogos, 
podendo formar associações multivalentes. No primeiro caso, o pareamento é 
denominado autossindético e, no segundo, alossindético. Entre estes dois extremos, 
estão aqueles com diferentes graus de homologia entre os genomas constituintes. 
Estes intermediários são conhecidos como alopoliplóides segmentares. Nestes casos, 
nem sempre a homologia é suficiente para formar apenas bivalentes, podendo formar 
também multivalentes. Segundo Burnham (1962), a homologia cromossômica dos 
alopoliplóides pode ser evidenciada por diferentes formas: a) Pareamento multivalente 
no alopoliplóide e bivalente no haplóide derivativo. Em alopoliplóides, associações 
multivalentes são frequentes e indicam homologia entre os cromossomos genitores. 
Em haplóides derivados de alopoliplóides, a presença de bivalentes reforça esta 
homologia. Bivalentes em anel indicam mais homologia que bivalentes em cadeia; b) 
Frequência de mutantes visíveis em alopoliplóides. Em um diplóide, uma mutação 
recessiva em um único loco pode se tornar visível logo na próxima geração, enquanto 
na presença de dois genomas distintos, uma mutação só aparecerá se houver 
dominância completa. Quanto maior for o número de genomas, maior será a 
dificuldade para a expressão da mutação; c) Grau de esterilidade em heterozigotos 
estruturais. Quanto mais genomas estiverem presentes, menor será o efeito das 
aberrações estruturais heterozigotas sobre o genoma; d) Efeito compensante de 
tetrassômicos específicos sobre combinações nulissômicas. Para grupos cromossômicos 
que apresentam homeoiogia, uma condição nulissômica pode ser ocultada quando 
outros cromossomos do grupo estão presentes como tetrassômicos. Para cromossomos 
não homeólogos, obviamente, não há este efeito compensante; e) Razões genéticas 
duplicadas ou triplicadas. Razões genéticas duplicadas ou triplicadas, correspondentes 
à heterozigosidade de 2 ou 3 locos são comuns em alopoliplóides.

3.2.3.2.4 IDENTIFICAÇÃO DOS PROVÁVEIS CENITORES DE ALOPOLIPLÓIDES

Em muitas situações é interessante, ou até mesmo necessário, conhecer as 
espécies que deram origem ao alopoliplóide. O maior problema nesta identifiacação 
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é que nem o alopoliplóide e nem seus ancestrais diplóides permaneceram inalterados 
desde a sua origem. Geralmente, os alopoliplóides reduzem a duplicação genética, 
num processo conhecido como diploidização. Nesta identificação, a análise genômica 
tem um papel fundamental.

O primeiro passo em uma análise genômica é a seleção com base na 
morfologia, histologia, anatomia e bioquímica das espécies que são os melhores 
candidatos a genitores do alopoliplóide. O próximo passo é a análise de homologia 
cromossômica. Na análise genômica, um íntimo parentesco entre as espécies é expresso 
por um bom pareamento entre os cromossomos, seguido de formação de quiasmas. 
O alopoliplóide sob investigação é cruzado com o provável ancestral para ver se há 
pareamento entre um genoma do alopoliplóide com o genoma do genitor. Este método 
vem sendo usado desde a década de 20. O mais antigo exemplo de análise genômica 
foi dado por Goodspeed & Clausen (1928), mostrando que os ancestrais de Nicotiana 
tabacum (2n=4x=48) são N. sylvestris (2n=24) e N. tomentosa (2n=24). O híbrido Fj 
entre N. tabacum x N. sylvestris apresentou 12 bivalentes grandes e 12 univalentes 
menores em metáfase I. O mesmo comportamento foi observado no híbrido entre 
N. tabacum x N. tomentosa, formando, porém, 12 bivalentes menores e 12 univalentes 
de maior tamanho.

Quando mais espécies são elegíveis a genitores, aquela que mostrar a mais 
extensiva associação cromossômica é considerada a ancestral. O teste da análise 
genômica é a ressíntese artificial. Quando o alopoliplóide sintético e o natural 
assemelham-se intimamente e mostram fertilidade em Fp pode-se assumir que a 
análise está correta. Após checar a análise, a ressíntese artificial pode ter outros dois 
propósitos: a) aumentar a variabilidade genética do alopoliplóide antigo por 
hibridização com o artificial pode ser muito interessante para os programas de 
melhoramento; b) detectar possíveis alterações evolutivas entre os ancestrais e o 
alopoliplóide.

Nos últimos anos, técnicas de biologia molecular como eletroforese de 
proteínas, variação no DNA mitocondrial e DNA cloroplastidial, padrão de 
fragmentos de restrição (RFLP) e hibridização in situ, têm auxiliado enormemente 
na identificação dos genitores de alopoliplóides. Sem dúvida, dentre estas técnicas, a 
citogenética molecular talvez seja a que mais contribuiu para a identificação genômica. 
Embora a técnica de hibridização in situ {in situ hybridization - ISH) tenha sido 
desenvolvida há 30 anos (Gall & Pardue, 1969), sua aplicação em plantas tornou-se 
ampla somente no final da década de 80, quando passou a ser um método rotineiro 
para mapear fisicamente seqüências de DNA repetitivo e famílias multigênicas. O 
padrão de hibridização em cromossomos tornou-se uma excelente forma de marcar 
cromossomos. A ISH em plantas, usando sondas de DNA marcadas com biotina e 
detectadas por métodos enzimáticos, foi introduzida por Rayburn & Gill (1985). 
Uma modificação nesta técnica feita por Pinkel et al.(1986), utilizando fluorocromo 
para detecção do sinal {fluorescence in situ hybridization - FISH), trouxe mais vantagens. 
Na FISH, além de diferentes sondas de DNA utilizando fluorocromos poderem ser 
utilizadas simultaneamente, os sinais fluorescentes podem ser capturados e analisados 
por sistema digital de imagem, permitindo um mapeamento mais preciso. Todavia, 
uma modificação nesta técnica marcando todo o genoma (genomic in situ hybridization 
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- GISH) permitiu analisar com sucesso, a estrutura cromossômica e a evolução de 
espécies alopoliplóides. Nesta técnica, desenvolvida por Durnam et al. (1985), o 
DNA total do genoma de um genitor ou de um híbrido é marcado como sonda, e o 
DNA total não marcado do genoma do outro genitor é adicionado à mistura para 
hibridização. A hibridização dependerá da presença de seqüências de DNA repetitivo 
genoma-específicas. Se os genomas dos genitores forem muito próximos e 
compartilharem a maioria das seqüências de DNA repetitivo, a distinção entre os 
dois genomas torna-se difícil. Bennett (1995) traz bons exemplos de como a 
hibridização genômica in situ auxiliou na identificação de genomas em genitores de 
espécies alopoliplóides. A hibridização genômica in situ pode ter, ainda, outras 
aplicações. Pode ser usada na análise meiótica para monitorar pareamento 
intergenômico homeólogo. Quando as espécies são intimamente relacionadas, como 
Hordeum vulgare e H. buibosum, é difícil distinguir pareamento intragenômico por 
análise convencional. Uma outra aplicação desta técnica consiste na identificação de 
rearranjos cromossômicos. Várias translocações cromossômicas, por exemplo, foram 
identificadas em genomas de tabaco, aveia, trigo (para revisão, veja Jiang & Gill, 
1994). Esta técnica tem sido aplicada também para monitorar a introgressão de 
segmentos cromossômicos de espécies selvagens em espécies cultivadas. Bennett 
(1995), analisando vários casos, concluiu que a hibridização genômica in situ tem-se 
mostrado ser a mais eficiente entre todas as demais técnicas utilizadas para este 
propósito, pois além de ser rápida, sensível e acurada, é a mais informativa. Tão 
grande é a sua eficácia, que chegou a ser patenteada na Europa por Heslop-Harrison 
et al. (1990), como um método para identificar seqüências de DNA em cromossomos 
de plantas.

4. MÉTODOS CITOCENÉTICOS PARA A INTRODUÇÃO DE GENES 
EM PLANTAS CULTIVADAS

A introdução de caracteres agronomicamente importantes de espécies selvagens 
para plantas cultivadas através de cruzamentos interespecíficos ou intergenéricos tem 
sido demonstrada em inúmeras culturas (Goodman et al., 1987). Esta metodologia 
tem-se transformado em uma ferramenta valiosa para criar variabilidade e aumentar 
a base genética de plantas cultivadas. A plena exploração de genitores selvagens muitas 
vezes é dificultada por causa do baixo poder de cruzamento entre o doador e o receptor, 
aborto precoce de embrião, inviabilidade da semente híbrida, letalidade da plântula 
e esterilidade do híbrido. Estas barreiras podem ser superadas pelo uso de hormônios 
de crescimento que reduzem o aborto de embrião, melhoria das condições de cultura, 
restauração da fertilidade por duplicação dos cromossomos do híbrido F[ estéril e 
utilização de cruzamento-ponte onde cruzamentos diretos não são possíveis. A 
introgressão de caracteres desejáveis de genitores selvagens (doador) para plantas 
cultivadas (receptor) pode ser feita através da produção de linhas de adição, linhas de 
substituição e linhas de translocação.

4.1 LINHAS DE ADIÇÃO

Nem sempre a introdução de todo o genoma selvagem é interessante para a 
planta cultivada. Quando isto acontece, pode-se lançar mão da introdução apenas 
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do cromossomo desejado. As linhas de adição consistem na introdução de um ou 
dois cromossomos de uma espécie selvagem no genoma de uma espécie cultivada. 
No primeiro caso, são chamadas linhas de adição monossômicas e, no segundo caso, 
linhas de adição dissômicas. Ambas podem ser produzidas tanto em espécies diplóides 
quanto poliplóides. O’Mara (1940) descreve o procedimento básico para a formação 
de linhas de adição, no qual modificações devem ser feitas dependendo do nível de 
ploidia e natureza da cultura. O procedimento básico envolve a produção de híbrido 
interespecífico ou intergenérico F,, duplicação cromossômica (anfiploidia), 
retrocruzamento (RC,) com o genitor receptor, isolamento de monossômicos em 
um segundo retrocruzamento (RC,) e seleção de linhas de adição dissômicas após 
autofecundação de linhas monossômicas. Sem dúvida, as espécies mais estudadas em 
termos de adição de cromossomos são trigo-centeio. Todavia, Singh (1993) apresenta 
uma extensa lista de espécies diplóides e poliplóides de interesse econômico onde 
genes importantes foram introduzidos utilizando esta metodologia. A Figura 4 ilustra 
o método básico para obtenção de linhas de adição monossômicas e dissômicas em 
trigo (2n=6x=42)-centeio(2n=2x=14).

9
Trigo

Trítícum aestivum 
2n = 6x = 42 (21IIW) 

(AABBDD)

X

l
F,

2n ■ 4x = 28 
ABDR (21IW + 71R)

o*
Centeio 

Secale cereale 
2n = 2x = 14 (7IIR) 

(RR)

Colchicina

Autofecundação

Trigo
2n = 6x = 42 (21IIW) 

(AABBDD)

2n = 42W + 1R (21IIW + IR)
| Linha de adição monossômica |

Trigo
2n = 6x = 42 (21IIW) 

(AABBDD)

RC, F,
2n = 42W + 2R (21IIW+1IIR)

Autofecundação

l
| Linha de adição dissômica |

FIGURA 4. Método para obtenção de linhas de adição 
monossômicas e dissômicas de trigo (2n=6x=42)-centeio 
(2n=2x=14) (De acordo com Singh, 1993). 

Quando se adiciona um 
cromossomo em uma deter
minada espécie, este precisa ser 
reconhecido. A identificação de 
uma linha de adição pode ser 
feita de diferentes maneiras: a) 
Identificação morfológica. As 
linhas de adição monossômicas 
e dissômicas podem ser identi
ficadas morfologicamente, pois 
o cromossomo adicionado pode 
modificar o aspecto vegetativo da 
planta. As alterações podem ser 
qualitativas e quantitativas. A 
maioria das modificações é 
devida a interações entre os 
genes do genitor doador e do 
receptor e cada cromossomo 
tem um efeito específico sobre 
a morfologia da planta e 
fertilidade. O efeito de cada um 
dos sete pares de cromossomos 
de centeio sobre a morfologia da 
espigueta de trigo é mostrado por 
Singh (1993); b) Identificação 
citológica. Os cromossomos 
introduzidos nas linhas de adição 
muitas vezes podem ser 
reconhecidos simplesmente
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através da morfologia cromossômica, como comprimento total, comprimento 
relativo e razão de braços. Em outros casos, marcadores cromossômicos como padrão 
de bandas, distribuição da eucromatina/heterocromatina, posição do centrômero 
e presença de região organizadora do nucléolo, facilitam a identificação. O 
bandamento C, sem dúvida, tem sido uma ferramenta importante na identificação 
dos cromossomos introduzidos. Singh & Rõbbelen (1976) e Mukai et al. (1992) 
mostram bons exemplos do uso desta metodologia para identificar cromossomos 
de centeio adicionados ao genoma de trigo. Nos últimos anos, a técnica de 
hibridização in situ tem sido muito empregada, pois localiza com precisão os 
cromossomos adicionados ao genoma do genitor receptor. Os cromossomos 
introduzidos podem ser identificados também na meiose. Em linhas de adição 
monossômicas, geralmente permanecem como univalentes. Todavia, se houver 
homologia total ou parcial com algum par de cromossomos do genitor receptor, 
pode formar trivalente. Nas linhas de adição dissômicas espera-se a formação de 
um bivalente. A presença de dois univalentes pode indicar que os cromossomos 
não são homólogos. Em muitos casos, o cromossomo introduzido sofre fissão na 
primeira meiose originando cromossomos telocêntricos. Nestes casos, formam-se 
linhas de adição ditelossômicas; c) Identificação bioquímica. Caracteres 
bioquímicos, como padrão de bandas de isoenzimas, podem ser também 
muito úteis para a identificação do cromossomo introduzido. Utilizando 
esta metodologia, Islam & Shepherd (1990) mapearam genes em cromossomos 
ou braços cromossômicos de cevada que controlam um grande número de 
isoenzimas.

O comportamento meiótico do cromossomo introduzido durante o processo 
de melhoramento é variável. Em linhas de adição monossômicas, o cromossomo 
introduzido, por ser univalente, pode ser eliminado ou incluído em um dos gametas. 
Assim, a transmissão do cromossomo extra é esperada ser baixa e depende do 
cromossomo envolvido. Em Oryza officinalis, por exemplo, não houve transmissão 
masculina para os cromossomos 2, 5, 6, 8 e 11, enquanto para o cromossomo 12 foi 
de 14,6% (Singh, 1993).

Nas linhas de adição dissômicas, por formarem bivalentes, espera-se que os 
cromossomos extras apresentem um comportamento meiótico normal. Todavia, isto 
nem sempre ocorre. Diferenças no ciclo meiótico entre o receptor e o doador levam 
a eliminação de cromossomos do doador.

A fertilidade da semente em linhas de adição monossômicas e dissômicas é 
influenciada pelo nível de ploidia do genitor receptor, pela afinidade genômica entre 
as espécies doadora a receptora e pela constituição genética dos cromossomos 
adicionados.

4.2 LINHAS DE SUBSTITUIÇÃO

As linhas de substituição podem ser de três tipos: substituição 
genômica, substituição cromossômica e substituição segmentai. Embora a 
substituição cromossômica seja uma ferramenta poderosa para se aumentar a 
variabilidade genética, a maioria dos exemplos de linhas de substituição provém 
do trigo.
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FIGURA 5. Diagrama mostrando 
substituição de genoma após duplicação 
de cromossomos (De acordo com Singh, 
1993).

4.2.1 SUBSTITUIÇÃO CENÓMICA

Na substituição genômica há uma 
total substituição do genoma da espécie 
cultivada dentro do citoplasma da espécie 
selvagem. Citoplasma de espécies 
selvagens são excelentes fontes de macho- 
esterilidade citoplasmática. A substituição 
genômica pode ser através de cruzamentos 
entre a espécie selvagem (fêmea) e a 
espécie cultivada (macho), seguida por 
retrocruzamentos recorrentes para eliminar 
os caracteres indesejáveis doados pela espécie 
selvagem (Figura 5). A cultivar modificada 
é conhecida como linha aloplásmica. Linhas 
aloplásmicas não são fáceis de serem 
produzidas. Em geral é necessário cultura 
de embrião para se resgatar as plantas F] 
aloplásmicas. Tais linhas mostram, 
ocasionalmente, redução na germinação de 
semente, alteração no hábito de 
crescimento, fertilidade de semente variável, 
mudanças na maturidade e deformações na 
semente.

4.2.2 SUBSTITUIÇÃO CROMOSSÔMICA

Neste procedimento é feita a completa substituição de um cromossomo ou 
de um par cromossômico dentro do genoma da espécie cultivada. A substituição só 
é possível quando há uma estreita relação genética entre os cromossomos a serem 
substituídos. Linhas de substituição têm sido pesquisadas amplamente em trigo com 
o objetivo de se introduzir genes para resistência a doenças e pragas.

Para se produzir uma linha de substituição cromossômica é necessário 
primeiramente isolar uma linha monossômica para uma das espécies e uma linha de 
adição dissômica para a outra espécie. A primeira será usada como fêmea e a segunda 
como doadora de pólen. Por seleção e autofecundação de plantas F , pode-se chegar 
a completa substituição de um par cromossômico. A Figura 6 esquematiza o processo 
de obtenção de linhas de substituição.

4.3 LINHAS DE TRANSLOCAÇÃO

Muitas vezes, a substituição total de um cromossomo traz consigo uma série 
de caracteres indesejáveis da espécie selvagem. Nestes casos, pode-se proceder apenas 
a substituição do segmento cromossômico desejado. A substituição segmentai do 
cromossomo da espécie selvagem no cromossomo da espécie cultivada pode ocorrer 
espontaneamente ou ser induzida por mutagênicos. Este método é especialmente 
efetivo quando um gene dominante deve ser introduzido, pois o reconhecimento de 
um gene recessivo seria bastante complicado. Na aplicação desta metodologia tem-se
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FIGURA 6. Esquema de produção de linha de substituição 
em trigo (De acordo com Singh, 1993).

X

que tomar cuidado para que a 
introdução intercalar do 
pequeno segmento desejado não 
seja acompanhada por uma 
perda de segmento cromos
sômico da espécie receptora. 
Uma outra forma de introduzir 
um segmento cromossômico 
desejado é através da recom- 
binação genética entre a espécie 
doadora e receptora. Para tal, é 
necessário remover as barreiras 
do pareamento cromossômico 
entre as espécies. Neste caso, 
também é desejável que o 
segmento permutado seja o 
menor possível.

Teoricamente, a produção de linhas de adição e linhas de substituição é muito 
fácil. Todavia, segundo Singh (1993), muitas vezes é necessário uma década de trabalho 
para se produzir uma linha de adição monossômica. Para encorajar citogeneticistas e 
melhoristas envolvidos em programas de hibridização, Harlan (1976) coloca que 
cruzamentos amplos não exigem somente paciência, mas determinação, confiança e, 
frequentemente, uma boa dose de habilidade e ingenuidade. Assim, não 
surpreendentemente, os materiais mais simples são os mais usados.

5. INSTABILIDADE NA DIVISÃO CELULAR

5.1 INSTABILIDADE SOMÁTICA

A constância do número de cromossomos em eucariotos é de tal importância 
que pode ser usada como um parâmetro na identificação de espécies. Todavia, variações 
cromossômicas somáticas em plantas têm sido descritas em mais de 240 espécies 
(para revisão, veja Nirmala & Rao, 1996). A ocorrência de variação intra-individual 
no número de cromossomos, conhecida como mosaicismo, consiste na presença 
simultânea de células diplóides, poliplóides e/ou aneuplóides em diferentes partes da 
planta ou de um mesmo tecido. As causas do mosaicismo, natural ou induzido, 
podem ser diversas. Dentre elas citam-se a ocorrência de endopoliploidia, 
anormalidades de fuso, formação de sincícios, não-disjunção cromossômica, 
eliminação de cromossomos etc. Mosaicismo envolvendo euploidias em tecidos 
somáticos são muito mais comuns que aqueles envolvendo aneuploidias. São 
frequentes em raízes, meristemas apicais e tapetum.

Em plantas de reprodução assexuada, o mosaicismo é uma força potencial na 
evolução e diferenciação de raças cromossômicas, criando diversidade citológica. 
Muitas espécies de monocotiledôneas bem sucedidas, onde o único modo de 
reprodução é por meio vegetativo, a origem de novas formas é através de variantes 
somáticos. Em plantas propagadas sexuadamente, a instabilidade somática canalizada 
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nos tecidos reprodutivos leva à produção de gametas com número não balanceado 
de cromossomos, os quais podem se tornar abortivos ou serem efetivos na fertilização. 
Neste último caso, podem formar plantas hipo ou hiperplóides na próxima geração, 
as quais poderão apresentar problemas de fertilidade devido às irregularidades 
meióticas. Além de implicações evolutivas, o mosaicismo tem implicações práticas. 
Os mixoplóides, produzidos por eliminação de cromossomos em híbridos 
interespecíficos, têm sido usados para se transferir caracteres desejáveis, como genes 
para resistência a doenças. A eliminação de cromossomos, formando aneuplóides, 
tem sido usada também na determinação de grupos de ligação, relações genômicas e 
criação de linhas de adição.

A instabilidade somática pode levar também à desuniformidade varietal. Um 
bom exemplo de instabilidade somática, supostamente responsável por decadência 
varietal, é encontrado em uma variedade brasileira de trigo, a IAS 54. Esta variedade, 
descendente de uma variedade meioticamente instável, a Norin 10, foi amplamente 
cultivada no Estado do Rio Grande do Sul; apresentava grande desuniformidade em 
suas características agronômicas e alta frequência de aberrações cromossômicas 
somáticas (Moraes-Fernandes et al., 1984).

A presença de mosaicismo pode ter ainda outras implicações. Plantas diplóides 
de seringueira submetidas à poliploidização, apresentam várias alterações morfológicas 
na área do painel que, além de provocar exudação de látex, limita e dificulta a sangria. 
Estudos sugerem que estas alterações são causadas por mosaicismo. Contagens de 
cromossomos em células somáticas de folhas jovens de plantas poliploidizadas 
mostraram uma mistura de células 2n=36 e 2n=72(Ong, 1980) e variações numéricas 
entre 2n=36 e 72 (Gonçalves et al., 1983).

5.2 INSTABILIDADE MEIÓTICA

A divisão meiótica caracteriza-se pela ocorrência de uma série de fenômenos 
mecânicos e bioquímicos que culminam, com a formação de quatro células haplóides. 
Em plantas de reprodução sexuada, a formação da semente exige dupla fertilização. 
Assim, em uma cultura onde o produto meiótico é a semente, como é o caso dos 
cereais, é de se esperar que problemas meióticos que causem alterações no genoma 
afetem a sua produtividade. Por outro lado, a instabilidade meiótica, por gerar gametas 
desbalanceados, pode levar à formação de plantas aneuplóides.

Uma cultivar, de acordo com Jensen (1965), é uma população mantida 
artificialmente fora do equilíbrio natural, criada pela engenhosidade humana e, 
que portanto, depende de cuidados. A preocupação do melhorista com a 
uniformidade varietal não é recente. Segundo este autor, a desuniformidade varietal 
é causada por segregação do cruzamento original, mutação, mistura mecânica e 
instabilidade inerente ao sistema reprodutivo da planta. Enquanto os três primeiros 
fatores mencionados manteriam a freqüência dos tipos aberrantes em proporções 
constantes, as falhas no sistema reprodutivo (instabilidade meiótica) tenderíam a 
aumentar, podendo ser responsável pela decadência da cultivar. Dentro deste 
contexto, o uso de material citogeneticamente instável em cruzamentos pode trazer 
problemas tanto para a seleção, diminuindo a eficiência, como para a uniformidade 
e a pureza da futura cultivar.
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No Brasil, a instabilidade meiótica responsável pela desuniformidade varietal 
tem sido amplamente estudada em trigo e triticale. Os resultados obtidos pelo 
laboratório de citogenética da Embrapa Trigo (CNPT), em conjunto com o 
Departamento de Genética da Universidade do Rio Grande do Sul, revelaram que 
oscilações climáticas drásticas, baixa insolação, excesso de água, moléstias fúngicas, 
uso de defensivos agrícolas e acidez do solo são fatores importantes no aumento de 
anormalidades cromossômicas responsáveis pela ocorrência de tipos desviantes. As 
anormalidades meióticas mais frequentes foram cromossomos univalentes, bivalentes 
não orientados na placa, pontes cromossômicas acompanhadas por fragmentos, 
aderências cromossômicas, segregações irregulares gerando aneuploidias e 
micronúcleos em tétrades (para revisão, veja Moraes-Fernandes, 1982; Moraes- 
Fernandes et al., 1984; 1991). Um outro exemplo de desuniformidade varietal 
ocasionada provavelmente por instabilidade meiótica é o do alho-porró (Allium 
ampeloprasum spp. porrum), uma espécie comercialmente importante e extensivamente 
cultivada na Europa (Khazanehdari & Jones, 1997). As cultivares em uso, resultantes 
de métodos tradicionais de melhoramento e multiplicadas por polinização aberta, 
mostram níveis de variabilidade inaceitáveis pelo mercado consumidor. Estudos 
citogenéticos em quatro variedades revelaram que irregularidades meióticas 
relacionadas à segregação cromossômica eram responsáveis pela formação de 
micronúcleos nas díades e tétrades, resultando em gametas aneuplóides. Análises 
somáticas revelaram que uma alta frequência de plântulas eram aneuplóides, e que a 
aneuploidia estava ligada à desuniformidade fenotípica.

Plantas alógamas, quando autofecundadas, mostram depressão por 
endogamia, a qual é manifestada por redução de vigor e produtividade. Os efeitos da 
endogamia sempre foram interpretados à luz da genética Mendeliana, havendo fixação 
de alelos e aumento de homozigose. Alguns estudos têm demonstrado, entretanto, 
que parte da redução de produtividade observada em linhagens endogâmicas deve-se 
à presença de irregularidades meióticas (para revisão, veja Pagliarini, 1989). A 
capacidade de combinação tem sido definida com base na genética quantitativa, 
sendo considerada uma função direta da diferença de frequências alélicas. Todavia, 
estudos realizados em linhagens endogâmicas de milho por Pagliarini (1983; 1989) e 
Pagliarini et al. (1986) revelaram que as linhagens portadoras de baixa capacidade de 
combinação apresentam sempre um maior nível de instabilidade meiótica, sugerindo 
que além da maior frequência de alelos favoráveis, a capacidade de combinação de 
uma linhagem é influenciada também pela estabilidade meiótica.

Os efeitos da instabilidade meiótica sobre a fertilidade ou a uniformidade 
varietal podem ser diferentes dependendo do nível de ploidia da espécie. Em geral, 
plantas poliplóides como aveia, trigo e triticale, podem tolerar desequilíbrios 
cromossômicos mais drásticos do que uma espécie diplóide, por causa do “efeito 
tampão da poliploidia” que compensa, parcialmente, as perdas de material genético. 
Quando se avalia os efeitos da instabilidade meiótica sobre a fertilidade de plantas 
poliplóides afetadas, nem sempre se encontra correlação entre as variáveis. Todavia, 
nas progênies de plantas afetadas a correlação é mais estreita. Moraes-Fernandes etal. 
(1984) propõem duas interpretações para este fato: a) as anormalidades cromossômicas 
podem levar a perda de genes. Se os genes perdidos não estiverem relacionados com 
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funções vitais para o desenvolvimento do pólen ou da semente, não deverão afetar a 
viabilidade do portador. Na descendência de plantas instáveis, existe uma possibilidade 
maior de se evidenciar a sua falta já que, em algum momento, desde a formação do 
embrião até o indivíduo adulto, os genes ausentes deverão ser solicitados e sua falta 
poderá se refletir em maior ou menor grau na fertilidade; b) a outra alternativa seria 
a de que a instabilidade afetasse somente um dos gametas, de modo que os grãos 
formados seriam heterozigotos para as deficiências cromossômicas, o que não afetaria 
a fertilidade. Nas progênies de plantas instáveis, por autofecundação, as deficiências 
entrariam em homozigose numa certa porporção de zigotos, tornando evidente a 
esterilidade.

5.2.1 INSTABILIDADE MEIÓTICA V$. PROGRAMAS DE MELHORAMENTO

Considerando que a instabilidade meiótica pode levar à decadência da cultivar, 
Baezinger & Knowles (1969) consideraram ser essencial a existência de um programa 
citológico contínuo operando ao lado dos programas de melhoramento. Como a 
análise de todo o processo meiótico é difícil e demorada e envolvería um grande 
número de plantas, Love (1949) propôs o uso de um parâmetro, definido por ele 
como “índice Meiótico”, que refletisse a ocorrência de anormalidades meióticas. 
Considerando que as anormalidades meióticas, em geral, levam à formação de tétrades 
de micrósporos anormais, o índice Meiótico, que representa a percentagem de tétrades 
normais, seria um indicador da regularidade meiótica. Do ponto de vista prático, e 
considerando sua experiência como melhorista, o autor sugeriu que plantas com 
índices inferiores a 90 trariam problemas quando usadas em cruzamentos. Outros 
pesquisadores relataram ser mais rigorosos quanto ao nível de regularidade meiótica 
preconizado como importante.

Em alguns países, para o preenchimento das exigências de pureza varietal, 
a regularidade meiótica teria que ser praticamente perfeita. No Brasil, como não 
existem exigências rígidas de pureza varietal, as novas cultivares não sofrem um 
processo de seleção tão rigoroso para uniformidade, podendo acumular uma elevada 
incidência de irregularidades meióticas. Um bom exemplo da falta de controle de 
pureza varietal no Brasil ocorreu em um híbrido duplo de milho produzido por 
uma cooperativa do Estado do Paraná. Alguns anos após o seu lançamento no 
mercado, os agricultores perceberam que o mesmo não apresentava mais a 
produtividade inicial e muitas plantas não produziam pólen. A análise citológica 
deste híbrido realizada por Taschetto & Pagliarini (1993) revelou que algumas 
plantas eram portadoras de uma mutação meiótica nunca antes descrita na literatura, 
a qual inviabilizava completamente a produção de grãos de pólen, causando total 
macho-esterilidade (Figura 7). A detecção desta anormalidade levou a empresa a 
retirar o híbrido do mercado.

De acordo com Moraes-Fernandes etal. (1984), a ocorrência de instabilidade 
meiótica pode, em alguns casos, colocar o melhorista em situação difícil em relação 
à utilização ou não de uma cultivar em cruzamentos. As cultivares utilizadas em 
programas de melhoramento o são por suas boas características agronômicas e a não 
utilização das mesmas limitaria o germoplasma disponível. Ao usar cultivares 
meioticamente instáveis, o melhorista deve estar consciente de que a introdução de
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FIGURA 7. Mutante meiótico em 
milho que exibe ausência de 
formação de fibras de fuso. Neste 
mutante a meiose é normal até a 
fase de diacinese (a). Como não 
há formação de fibras de fuso, os 
bivalentes não convergem para a 
região equatorial, permanecendo 
dispersos no citoplasma (b). 
Bivalentes próximos podem ser 
incluídos em um mesmo núcleo. 
O número de núcleos na telófase 
dependerá da distância entre os 
bivalentes (c). Não há meiose II. 
Nesta telófase já ocorre a 
citocinese final, levando à 
formação de políades com 
micrósporos de diferentes 
tamanhos (d, e, f). (Fotos da 
autora).

genes para instabilidade prejudicará, no mínimo, a homogeneidade das futuras 
cultivares. A transmissão regular das características de uma geração para outra fica 
afetada. A tendência será de haver um aumento gradual de tipos aberrantes, pois a 
instabilidade geralmente é recorrente. A intensidade desse aumento dependerá de 
fatores intrínsecos a cada cultivar e a instabilidade poderá ocasionar e/ou acelerar a 
deterioração varietal.

6. MACHO-ESTERILIDADE

O principal objetivo da produção de variedades híbridas consiste na utilização 
máxima da heterozigosidade, a qual, em baixa escala, pode ser conseguida através de 
alopoliploidização ou translocação permanente. Todavia, para muitas espécies, a 
produção de uma variedade híbrida envolve muitos cruzamentos ao acaso entre linhas 
homozigóticas, até se conseguir a heterozigosidade desejada. Para facilitar tais 
cruzamentos, geralmente são plantadas várias fileiras da linhagem feminina, as quais 
são regularmente intercaladas com poucas fileiras da linhagem masculina. O grande 
problema deste sistema consiste na produção e manutenção de linhagens unicamente 
femininas. Muitas metodologias têm sido propostas, mas a mais usada universalmente 
é a da macho-esterilidade condicionada pelo citoplasma (cytoplasmic male sterility - 
CMS). Este sistema foi amplamente utilizado em milho, até o momento em que o 
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citoplasma mais usado (citoplasma Texas) mostrou-se altamente suscetível ao fungo 
Helminthosporium maydis, dizimando as populações americanas. As procuras por 
novas fontes de citoplasma macho-estéreis com restauradores apropriados não foram 
bem sucedidas e a produção de linhas femininas em larga escala tem sido feita através 
da remoção mecânica ou manual dos pendões.

6.1 MACHO-ESTERILIDADE GENÉTICO-NUCLEAR

Um outro sistema extremamente útil na produção de linhas macho-estéreis é 
o genético-nuclear. A vantagem da esterilidade masculina genético-nuclear, segundo 
Sybenga (1992), não consiste apenas no fato de que existem muitos genes em muitos 
cromossomos que podem sofrer mutações úteis que causam macho-esterilidade, mas 
também que cada linha normal é, automaticamente, um perfeito restaurador de 
fertilidade. O grande problema desse sistema é a dificuldade em manter e aumentar 
as linhas fêmeas para larga escala de hibridização no campo.

O desenvolvimento masculino em plantas superiores é um processo complexo 
que requer a correta expressão espacial e temporal de um grande número de genes 
para a macho-esterilidade, incluindo tanto os genes necessários para a estrutura dos 
órgãos, quanto aqueles requeridos para o desenvolvimento do gameta masculino. De 
acordo com Singh (1993), a macho-esterilidade genético-nuclear pode ser estrutural 
ou esporogênica.

6.1.1 MACHO-ESTERILIDADE ESTRUTURAL

A macho-fertilidade estrutural é definida como o processo de desenvolvimento 
que forma especificamente os órgãos florais masculinos. O componente estrutural 
da fertilidade envolve o início e a elaboração dos estames e é controlado por genes 
esporofíticos. Mutantes que perturbam este processo podem ser estruturalmente 
macho-estéreis se a fertilidade feminina permanecer inalterada. Um número 
considerável de mutantes macho-estéreis estruturais têm sido isolados em diversas 
plantas (Chaudhury et al., 1992; 1994). Estas mutações podem incluir desde má 
formação ou ausência de estames, até não-deiscência de anteras. Em milho, por 
exemplo, na presença dos genes mutantes nucleares recessivos at (antherless), dy df 
d5, art' e an? há desenvolvimento de mini-anteras, nas quais a quantidade de pólen 
produzida é insuficiente (veja Kaul, 1988).

A fertilidade esporogênica, por outro lado, envolve o desenvolvimento de 
gametas masculinos normais dentro dos lóculos das anteras e sua liberação para iniciar 
a interação pólen-estigma, sendo controlada por genes esporofíticos e gametofíticos 
em conjunto. Segundo Chaudhury et al. (1992), estes genes podem ser facilmente 
distinguidos pelo seu modo de herança. Se uma mutação recessiva ms (male-sterilé) é 
esporofítica, todos os pólens nas plantas heterozigotas ms/Ms serão funcionais. 
Contudo, se a mutação ms é gametofítica, metade dos grãos de pólen será não- 
funcional. Como a esterilidade gametofítica origina pólens não-funcionais, a mutação 
gametofítica ms não poderá ser propagada via pólen, sendo, então, transferida via 
gameta feminino. Como a maioria dos mutantes ms é total ou parcialmente estéril, a 
infertilidade gametofítica é difícil de ser identificada. Assim, a maioria dos mutantes 
macho-estéreis identificados é esporofítica.
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6.1.2 MACHO-ESTERILIDADE ESPOROGÊNICA

Em um levantamento feito por Kaul (1988), dentre 210 espécies macho- 
estéreis investigadas, para a maioria, a base da esterilidade foi esporogênica. A macho- 
esterilidade esporogênica caracteriza-se pela completa ausência ou escassez de grãos 
de pólen devido ao aborto de micrósporos ocasionado por mutações meióticas.

A meiose é um processo complexo que ocorre em todos os organismos que 
se reproduzem sexuadamente. Através de eventos geneticamente controlados, como 
pareamento cromossômico, formação de complexo sinaptonêmico, ocorrência de 
permuta genética, formação de quiasmas e segregação cromossômica, origina 
produtos meióticos haplóides. A precisa seqüência dos eventos meióticos pode ser 
alterada pela presença de mutações. Mutantes meióticos podem alterar drasticamente 
o comportamento cromossômico levando à esterilidade do grão de pólen. Mutantes 
meióticos, de origem espontânea ou induzidos, são comuns em plantas superiores, 
ocorrendo em um grande número de culturas de interesse econômico. Maiores 
detalhes sobre controle genético e mutantes meióticos, podem ser encontrados em 
Gottschalk & Kaul (1974; 1980 a,b), Baker et al. (1976) e Golubowskaya (1979; 
1989).

Os genes ms causam completa avaria na microsporogênese, enquanto a 
megasporogênese não é afetada. Os genes ms atuam com remarcável precisão em 
estágios específicos, podendo agir na pré-meiose, meiose ou pós-meiose. A maioria 
dos genes ms é pós-meiótico. Em milho, por exemplo, segundo Kaul, até 1988, 
haviam, no mínimo, 45 mutantes macho-estéreis descritos que afetavam o 
desenvolvimento esporogênico. Em 27 deles, os genes ms atuavam após a liberação 
dos micrósporos das tétrades, enquanto nos 18 restantes, os genes atuavam na pré- 
meiose ou meiose.

Os mutantes pré-meióticos são raros em plantas superiores e difíceis de serem 
identificados por questões metodológicas. Dentre os mutantes meióticos, predominam 
aqueles que afetam o pareamento cromossômico (mutantes sinápticos). Os genes as 
(assinápticos) causam assinapse, afetando total ou parcialmente o pareamento dos 
cromossomos homólogos nos estágios iniciais da meiose, enquanto os genes ds 
(dessinápticos) causam dessinapse, promovendo separação precoce dos cromossomos 
homólogos. A Figura 8 mostra alguns aspectos do comportamento citológico de um 
mutante sináptico encontrado em soja.

Apesar dos inúmeros mutantes meióticos já identificados em milho, muitas 
mutações espontâneas que causam macho-esterilidade têm sido identificadas por 
Pagliarini e colaboradores em populações brasileiras. Tais mutantes, ainda em 
estudo, poderão constituir-se em importantes ferramentas em programas de 
hibridização. A Figura 9 mostra alguns aspectos citológicos de alguns desses 
mutantes.

A maioria dos sistemas explorados de macho-esteriladade nuclear é baseada 
em alelos recessivos (ms) do tipo selvagem dominante fértil (Ms) (Rao et al., 1990). 
Macho-esterilidade dominante é rara. Tem sido descrita ocorrer espontaneamente 
em Brassica rapa (Meer, 1987) e, por indução mutagênica, em Brassica oleracea 
(Dunemann & Grunewaldt, 1991). Um método para explorar a macho-esterilidade 
nuclear dominante em programas de melhoramento foi proposto por estes últimos
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FIGURA 8. Aspectos citológicos 
de um mutante sináptico em 
soja que causa macho- 
esterilidade total, a) Microspo- 
rócito em diacinese mostrando 
cromossomos univalentes. 
b) Metáfase I com inúmeros 
univalentes em ascensão 
precoce, c) Metáfases II com 
fusos múltiplos, d) Anáfase II 
com fusos múltiplos, e) 
Micrósporos de diferentes 
tamanhos resultantes da 
formação de micronúcleos. f) 
Grãos de pólen de diferentes 
tamanhos. (Fotos da autora)
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FIGURA 9. Aspectos citológicos 
de dois ntutantes meióticos de 
milho que causam ntacho- 
esterilidade: a) mutante afd 
(absence of first division)-, b,c) 
mutante po (polymitotic). Na 
presença do gene afd, o 
pareamento cromossômico não 
ocorre e a primeira divisão 
meiótica é substituída por uma 
mitose típica. Os cromossomos, 
na forma de univalentes, 
exibem morfologia de metáfase 
tratada com inibidor de fuso 
(a). Neste mutante a segregação 
cromatídica ocorre na anáfase I, 
comprometendo a regularidade 
segregacional na meiose II. Na 
presença do gene po, a tétrade 
sofre as mitoses pós-meióticas 
precocemente (b, c), isto é, sem 
a ocorrência prévia de 
replicação de DNA, causando 
total esterilidade do pólen. 
(Fotos da autora)
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autores. De acordo com Horner & Palmer (1995) e Phillips & Suresh (1997), o uso 
de um sistema de macho-esterilidade nuclear permite a produção de sementes híbridas 
a um custo mais compatível, pois resulta em plantas macho-estéreis estáveis. Todavia, 
a produção de híbridos será mais eficiente se um sistema adequado estiver disponível 
para a sua manipulação. A busca de tal sistema intensificou-se nos últimos anos. O 
uso de um sistema acoplando o gene po (polymitotic) a um cromossomo duplicado- 
deficiente (Dp-Df), desenvolvido por Phillis & Suresh (1997), produziu 98,3% de 
plantas estéreis.

7. ELIMINAÇÃO DE CROMOSSOMOS

A eliminação de cromossomos é um fenômeno comum em embriões de 
híbridos interespecíficos e intergenéricos entre certas espécies de plantas e 
constitui-se numa ferramenta poderosa no melhoramento de plantas. A eliminação 
diferencial de cromossomos facilita a produção de linhas de adição, enquanto a 
eliminação completa de um genoma permite a formação de haplóides. O caso de 
eliminação de cromossomos mais bem estudado é o do gênero Hordeum. Quando 
Hordeum vulgare (espécie cultivada) é cruzada com H. bulbosum (espécie 
selvagem), os cromossomos desta última são gradual e seletivamente eliminados 
(Subrahmanyam & Kasha, 1973). A eliminação se dá por fragmentação 
cromossômica, formação de pontes e fragmentos, incapacidade de migração dos 
bivalentes para a placa equatorial, falta de migração de cromossomos para os 
pólos, com posterior formação de micronúcleos e degradação de cromatina. O 
processo de eliminação de cromossomos nos embriões de híbridos interespecíficos 
entre H. bulbosum e H. vulgare ocorre entre o terceiro e o quinto dia após a 
polinização e é geneticamente controlado, sendo que a estabilidade do híbrido é 
influenciada pelo balanço dos genomas genitores. Plantas haplóides são produzidas 
em alta frequência (98,2%) a partir de cruzamentos entre diplóides das duas 
espécies. Todavia, no híbrido entre um genitor haplóide de H. vulgare com um 
de H. bulbosum, cuja razão genômica é IV : 2B, a eliminação não acontece. 
Baseando-se em anormalidades cromossômicas e desenvolvimento, 
Subrahmanyam & Kasha (1973) concluíram que a estabilidade do endosperma 
obedece a razão genômica em ordem decrescente: IV : 4B > IV : 2B > IV : 1B > 
2V : 1B. Os embriões VBB são muito maiores e desenvolvem-se melhor em 
cultura que os embriões com outras razões genômicas.

A maioria dos casos de eliminação cromossômica descrita na literatura refere- 
se à eliminação nos estágios iniciais do desenvolvimento do embrião. Eliminação de 
cromossomos durante a gametogênese ocorre mais freqüentemente em animais. 
Todavia, um estudo recente em um acesso brasileiro de Paspalum subciliatum 
(Gramineae) revelou eliminação cromossômica na microsporogênese (Adamowski et 
al., 1998). Tratava-se de um alotetraplóide (2n=40), cujos genomas genitores 
apresentavam clara assincronia no ciclo celular e os cromossomos dos dois genomas 
não atingiam os pólos ao mesmo tempo. O genoma retardatário era eliminado em 
micronúcleos. Como resultado, os gametas formados apresentavam apenas o genoma 
de um dos genitores. A Figura 10 mostra alguns aspectos da eliminação de 
cromossomos nesta espécie.
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FIGURA 10. Eliminação de 
cromossomos durante a 
microsporogênese de Paspaltim 
subciliatum por assincronia no 
ciclo celular, a) Diacinese com 
20 bivalentes. b) Meiose I com 
um genoma genitor em anáfase
I e o outro ainda em metáfase 
I. c) Final de anáfase I com um 
genoma genitor nos pólos e o 
outro, já segregado, mostrando 
claro atraso, d) Telófase I para 
um dos genomas genitores, 
enquanto o outro ainda se 
encontra na região equatorial na 
forma de bivalente. e) Telófase
II mostrando o genoma 
retardatário englobado em um 
micronúcleo. f) Tétrade de 
micrósporos com o genoma 
eliminado em dois micro- 
núcleos. (Fotos da autora)

No melhoramento de plantas, principalmente na produção de híbridos, é 
interessante e desejável manter a heterozigosidade. A forma mais fiel de reprodução 
por semente para se manter a heterozigosidade de um genótipo é através de apomixia. 
A apomixia é uma forma de reprodução assexuada em que o embrião formado não é 
resultante da união de gametas, mas as estruturas envolvidas na produção deste 
embrião são concernentes à reprodução sexuada. Existem várias formas de apomixia 
(veja Rutishauser, 1967), sendo que o embrião apomítico pode se desenvolver a partir 
do gametófito ou do esporófito. Em alguns casos o embrião diplóide é formado 
diretamente a partir de tecidos diplóides dos órgãos reprodutivos maternais, por 
exemplo, do integumento, sem sofrer meiose (apomeiose e aposporia). Em outros 
casos, envolve meiose, mas o embrião formado não é resultante de fertilização, mas 
sim de óvulos não fertilizados, os quais podem ser reduzidos (partenogênese haplóide) 
ou não (partenogênese diplóide).

A aplicação da apomixia no melhoramento de plantas não é muito fácil, 
pois uma fase generativa precedendo a fixação genética final pela apomixia é um 
pré-requisito. Considerando que a apomixia é geneticamente controlada, a solução 
é introduzir genes para apomixia no material a ser melhorado e selecionar, em fases 
posteriores, o genótipo desejado portador de apomixia. Entre muitas tentativas 
feitas em diferentes espécies, Murty et al. (1984) e Dujardin & Hanna (1986)
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conseguiram introduzir genes para apomixia em sorgo e milho, respectivamente. A 
transferência de genes para apomixia e sua exploração, requer conhecimento do 
tipo da base genética complexa da apomixia a ser utilizada na espécie concernente. 
Muitos autores têm sugerido, em muitas ocasiões, que a hibridização interespecífica 
e a poliploidia desempenham um papel importante no surgimento da apomixia 
(veja Sybenga, 1992). Uma possível razão para explicar porque muitos apomíticos 
são híbridos e/ou poliplóides, é que nestes indivíduos a fertilidade sexual é 
extremamente reduzida devido a anormalidades meióticas, não garantindo a 
reprodução via gametas. Segundo Grõber & Zacharias (1983), este fato não exclui 
a possibilidade de que a poliploidia, por si só, seja um fator estimulante do 
desenvolvimento partenogenético por desregular o processo de reprodução sexual. 
O inverso também tem sido observado. Asker (1980) descreveu casos em diplóides 
apomíticos facultativos que deram origem a autotetraplóides totalmente sexuais. 
Sybenga (1992) fornece outros exemplos onde a poliploidia e a apomixia não se 
mostraram correlacionadas. A forte tendência ao desenvolvimento partenogenético 
deve ser a base da apomixia em plantas onde o ciclo reprodutivo principal permanece 
intacto. Para a indução artificial de apomixia, esta tendência deve ser considerada 
como ponto de partida.

A base da capacidade para o desenvolvimento partenogenético, levando à 
indução de apomixia funcional, envolve, principalmente, dois processos. Um é a 
endorreduplicação pré-meiótica ou endomitose, que resulta em dois cromossomos 
idênticos com duas cromátides cada um, que ficam muito próximos e em alinhamento 
paralelo, formando autobivalentes no zigóteno com exclusão dos outros homólogos, 
que são igualmente duplos. Na anáfase I, dois núcleos filhos diplóides idênticos são 
formados, resultando em uma tétrade com quatro células diplóides com o genótipo 
genitor. Quando uma destas células se desenvolve partenogeneticamente em embrião, 
o ciclo apomítico está completo. Este ciclo pode requerer fertilização dos núcleos 
secundários do saco embrionário (pseudogamia) para garantir o desenvolvimento do 
endosperma. Um bom exemplo deste tipo de processo pode ser dado no gênero 
Allium, onde A. tuberosum indiano (Chinese chives) é autotetraplóide e tem uma 
grande importância comercial regional.

O segundo processo de origem de apomixia, baseado primariamente em uma 
anormalidade meiótica combinada com uma tendência ao desenvolvimento 
partenogenético com provado potencial para manipulação, é a restituição da primeira 
divisão (FDR). Hermsen et al. (1985), citogeneticistas de batata, propuseram usar 
FDR para produzir sementes com toda ou pelo menos a maior parte da 
heterozigosidade maternal. No caso de batata, existem pelo menos duas razões 
principais para se substituir a reprodução vegetativa por reprodução por semente. 
Uma é a razão fitossanitária, pois a infecção por vírus é um grande problema na 
produção de batata, especialmente em países tropicais. A reprodução por semente 
elimina o vírus. A outra razão é a manutenção de tubérculos de uma estação a outra 
para plantio, pois são mais difíceis de serem armazenados que sementes. A desvantagem 
da semente é o período juvenil, que aumenta o ciclo da cultura. Em batata, a restituição 
da segunda divisão (SDR) também é possível, porém não conserva a mesma 
heterozigosidade genotípica que a FDR.
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Em muitas espécies de Solanum, a FDR ocorre espontaneamente e está sob 
controle genético. Para se trabalhar com este sistema de apomixia, é importante que 
outros genes, como aqueles que causam dessinapse, possam ser introduzidos, pois 
reduzem o nível de recombinação mantendo a heterozigosidade e estimulam a 
restituição da primeira divisão. Muitos experimentos têm sido conduzidos com batatas 
diplóides (veja Sybenga, 1992) e deram bons resultados.
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1. HISTÓRICO DA CULTURA DE TECIDOS

As primeiras técnicas de cultivo de células e tecidos vegetais surgiram no 
início do século XX embora alguns conceitos e descobertas importantes de citologia, 
anatomia e fisiologia de plantas tenham sido estabelecidos anteriormente. Nos textos 
de Schleiden e Schwann, publicados em 1838 e 1839, sobre a teoria celular, os autores 
afirmam: “among the lowerplants, any cellcan be separatedfrom theplantandcontinue 
to grow. Thus, entireplants may consist ofcells whose capacity  for independent life can be 
clearly demonstrated...”. Assim, na literatura científica dos séculos XVIII e XIX já está 
registrado o processo de formação de calo, induzido por ferimento a partir de células 
do câmbio, floema e partes jovens do xilema, se tem conhecimento sobre polaridade 
de segmentos excisados da planta, como os caulinares, cuja parte superior desenvolve 
brotos e a inferior calo ou raiz e sobre totipotência celular, isto é, de que toda célula é 
capaz de sofrer divisões e dar origem a um organismo inteiro.

Na década de 20 se iniciam as tentativas de cultivo de células a partir de 
tecidos meristemáticos em meio salino com adição de glicose e extrato de carne ou 
outros compostos nitrogenados. White (1934) obteve bons resultados cultivando 
raízes de tomate, adicionando à cultura extrato de levedura, e percebeu a necessidade 
das subculturas. Nas duas décadas seguintes se descobre que a adição de certos 
elementos em quantidades ínfimas (traços) como cobre, manganês e iodo, de vitaminas 
e agentes quelantes favorece o desenvolvimento in vitro. As culturas de meristemas 
apicais são estabelecidas a partir do trabalho de Bali (1946) que descobre o princípio 
da micropropagação.

A descoberta de que é possível cultivar tecidos vegetais por um período 
ilimitado de tempo foi anunciada em 1939 por R.J. Gautheret, a partir da adição ao 
meio de cultura de ácido indol acético (IAA), uma auxina natural. G. Morei foi 
pioneiro na micropropagação de orquídeas in vitro e também na eliminação de vírus 
em culturas de meristemas (Gautheret, 1939; Morei, 1963).

A. Blakeslee, um geneticista interessado em cultivar embriões interespecíficos 
descobriu que a adição da água de coco favorecia o desenvolvimento das culturas. 
Esta propriedade da água de coco foi evidenciada em culturas de tecidos de cenoura, 
uma das principais espécies cultivadas in vitro. Extratos de frutos, como o de tomate 
(Nitsch & Nitsch, 1955), mostraram efeitos similares aos da água de coco, ou seja, 
de intensificar a proliferação celular. Várias substâncias estimuladoras, de efeitos 
similares, porém diferentes do efeito da auxina, foram descobertas. A essa classe de 
substâncias deu-se o nome de citocininas.

O etileno, o ácido abscísico (ABA), a zeatina (uma citocinina), o IAA e o 
ácido giberélico (GA3, uma giberelina) são exemplos de cada uma das classes de 
fitorreguladores naturais isto é, sintetizados pelas células vegetais e, por isso, ditos 
endógenos. São compostos pequenos, de fácil transporte de célula a célula e de 
múltiplos efeitos os quais podem ser modulados pelo ambiente e estado fisiológico 
da planta. Os receptores que reconhecem os fitorreguladores e seu modo de ação 
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passaram a ser estudados recentemente (Ulmasov et al., 1999a,b) porém ainda não 
estão claramente definidos.

Diz-se, portanto, que uma célula quando devidamente estimulada por ação 
dos fitorreguladores exógenos e/ou endógenos torna-se competente para manifestar 
sua totipotência. Skoog (1957) demonstrou o efeito isolado e combinado destes 
fitorreguladores em discos foliares de tabaco, portanto, em tecidos diferenciados. 
Estes experimentos clássicos mostraram que a adição combinada de auxinas e 
citocininas levam à formação de calo e regeneração de parte aérea enquanto, 
isoladamente, a auxina leva ao desenvolvimento de raízes adventícias e a citocinina 
estimula a formação de brotos. Este padrão de resposta morfogênica não pode ser 
generalizado, porém essa descoberta promoveu um grande avanço na cultura de tecidos 
vegetais nas décadas seguintes.

2. A MICRO PROPAGAÇÃO COMO TECNOLOGIA

Os tecidos meristemáticos são as principais fontes "de explante usadas na 
clonagem de plantas in vitro (klón, do grego, broto, brotação). Os ápices caulinares 
são bastante utilizados e devem sofrer desinfestação e esterilização antes de serem 
introduzidos em cultura. A desinfestação do explante é feita com detergentes e fungicidas, 
o qual, em seguida, é tratado com soluções à base de cloro e etanol 70% (v/v). Uma pré- 
desinfestação pode também ser realizada na planta da qual o explante vai ser excisado.

Após a esterilização, o tecido meristemático deve sofrer múltipla brotação, 
normalmente induzida por fitorreguladores. Nesta condição, pode-se manter a cultura 
por vários meses, com transferências mensais para meio fresco. Ainda in vitro, os brotos 
devem ser individualizados (ou não, dependendo do caso) para sofrer enraizamento. 
Nesta etapa, geralmente, é feita a retirada do fitorregulador e a concentração do meio 
basal (salino) é reduzida. Há espécies que exigem hormônios para a indução do 
enraizamento, como o ácido naftalenoacético (NAA) e o ácido indolbutírico (IBA).

A próxima etapa é conhecida por aclimatação. As plantas são retiradas do 
frasco, as raízes devem ficar livres dos resíduos de meio de cultura, por lavagem em 
água, e as plantas transferidas para a casa de vegetação em suportes contendo substrato 
autoclavado. Inicialmente, se mantém a umidade, colocando sacos plásticos sobre as 
mudas as quais sofrem pulverização diária com água. Gradualmente, as plantas passam 
a adquirir vigor tornando-se aptas para o plantio.

As áreas mais favorecidas por esta tecnologia são a florestal, e de horticultura, 
fruticultura e floricultura. Em um curto espaço de tempo é possível se produzir 
milhares de mudas. No Brasil, por ex., a área plantada de banana varia de 50 até 500 
ha por produtor para médios e grandes produtores: a ocupação da área pelo método 
tradicional é lenta de tal forma que o investimento de US$ 0.50 por muda oriunda 
de cultura de meristemas é compensador. O custo de produção, dependendo do 
laboratório e da demanda, está em torno de US$ 0.30 por muda. Um meristema de 
banana fornece de 800 a 1000 mudas1.

Além do curto tempo e da necessidade de um pequeno espaço para a sua 
produção, as mudas de cultura têm a vantagem de serem sadias uma vez que os 
explantes desinfectados estão livres de patógenos (vírus, bactérias, micoplasmas e 
fungos). Esse procedimento recebe o nome de limpeza clonal.
'MATSUMOTO, K. (Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia). Comunicação pessoal, 1998
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Nas várias espécies que se têm usado a micropropagação como tecnologia de 
produção de mudas, têm se observado o aparecimento de indivíduos offtype, isto é 
fora do padrão. Em banana, por ex., o nanismo é comum. Estas aberrações geradas 
in vitro têm sido objeto de vários estudos. Ao que tudo indica, o número de 
transferências (repicagens) não deve ultrapassar cinco, há genótipos mais suscetíveis 
às alterações causadas pelo estresse in vitro e por certos fitorreguladores sintéticos, como o 
2,4-ácido diclorofenoxiacético (2,4-D), que provocam o aparecimento de offtypes.

No Brasil, estudos teóricos sobre micropropagação de orquídeas têm sido 
conduzidos por Kerbauy e colaboradores, na Universidade de São Paulo (Kerbauy, 
1984). Mudas produzidas in vitro de várias ornamentais (violetas, orquídeas, 
crisântemos etc), banana, morango, eucalipto, cana-de-açúcar, entre outras espécies 
são comercializadas no Brasil. No caso da cana-de-açúcar, cerca da metade das mudas 
plantadas no Estado de São Paulo é oriunda da cultura de meristemas.

Outros procedimentos experimentais podem ser usados para a geração de 
mudas in vitro a partir de explantes diferenciados, estimulados a formar meristemóides 
os quais se desenvolvem dando origem a brotos ou a embriões somáticos. Esses 
processos ditos, respectivamente, organogênese e embriogênese somática, serão 
caracterizados posteriormente.

3. CONSERVAÇÃO In vitro

A conservação de recursos genéticos implica na manutenção de coleções de 
indivíduos, sementes ou partes da planta sob diferentes condições: no campo ou 
em casas de vegetação, em câmaras secas sob baixa temperatura, em meio de cultura 
com baixa concentração salina ou criopreservadas. As alternativas de conservação 
in vitro (em meio de cultura ou por criopreservação) são usadas no caso de sementes 
recalcitrantes, plantas de propagação vegetativa, de certas espécies arbóreas, para 
eliminação de patógenos ou para facilitar o transporte de germoplasma (Grout, 
1995).

Coleções de plantas podem ser estabelecidas a partir da cultura de ápices 
caulinares, por ex., sob temperatura de 25 a 28°C, sendo que este procedimento 
exige subculturas mensais só se prestando, portanto, para pequenas coleções. 
Normalmente o que se faz é baixar a temperatura da sala para 15 até 20°C de tal 
forma a obter crescimento mínimo in vitro e reduzir as trocas de meio de cultura 
para uma ao ano. Dessa forma, por ex., são conservados cerca de 1.600 acessos de 
mandioca na Embrapa Mandioca e Fruticultura/CNPME Bahia.

Criopreservação é uma técnica que permite manter o germoplasma por vários 
anos (long term storage) sob temperatura ultra-reduzida, usualmente -196°C. Nesta 
temperatura, a movimentação de moléculas é super reduzida e não há fase líquida na 
célula. Os riscos de perda do material biológico são menores e os custos mais baixos 
em relação aos da conservação em meio de cultura.

Todos os procedimentos de criopreservação têm uma etapa em comum que é 
preparar a parte vegetal a ser conservada para a imersão em nitrogênio líquido (LN). É 
uma etapa de desidratação da célula para evitar a formação de cristais de gelo no seu 
interior, o que é fatal. A desidratação pode ser induzida por cristalização do meio externo 
durante uma fase lenta de resfriamento até atingir - 30 a - 40°C. Transferindo-se 
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rapidamente o material vegetal para o LN, obtém-se a vitrificação da célula, isto é, os 
componentes celulares solidificam, formando um vidro, sem haver formação de gelo.

Outra alternativa é submeter o material a agentes crioprotetores (à base de 
DMSO, glicerol, sacarose ou etileno glicol), primeiramente em soluções com baixas 
concentrações para que haja entrada dos componentes permeáveis na célula, depois 
em soluções concentradas de crioprotetores para promover a vitrificação e então transferir 
os frascos, no caso de suspensões celulares, ápices caulinares ou embriões para o LN.

Em algumas situações a imersão em LN pode ser direta, desde que os ápices 
caulinares sejam pré-tratados em solução osmótica de concentração moderada uma 
vez que a desidratação é necessária antes de haver a vitrificação.

É possível também criopreservar ápices, embriões somáticos encapsulados 
em alginato de sódio (3 a 5 mm). Esta técnica é conhecida por encapsulação. As 
cápsulas são mantidas em meio de cultura contendo 0,5 a 0,7 M de sacarose sob 
agitação, overnight (etapa de desidratação) sendo então lavadas e colocadas em ampolas 
que serão mantidas em LN.

Espécies terrestres de orquídeas têm sido conservadas no Japão por 
criopreservação (Ishikawa et al., 1997), a partir de embriões zigóticos cobertos com 
uma mistura de glicerol e sacarose a 25°C, e desidratados em solução de vitrificação 
altamente concentrada (PVS2) por 3 h a 0°C, antes da imersão em LN.

Um parâmetro importante deve ser definido para cada tipo de técnica: é o 
storage time. É o tempo que um material pode ser conservado de tal forma que, 
quando avaliado, mostre pelo menos 60 % de sobrevivência. Cada método só pode 
ser recomendado quando a sobrevivência da coleção for avaliada.

Coleções de germoplasma tropicais têm sido conservadas em meio de cultura 
ou criopreservadas na Embrapa, principalmente no Cenargen, Brasília, Brasil; no 
CIRAD, em Montpellier, França; no INIBAP, em Leuven, Bélgica, e em instituições 
do Japão, Itália etc.

O Departamento de Genética da ESALQ dispõe de uma pequena coleção in 
vitro de Passiflora na qual há cerca de 20 espécies silvestres, acessos comerciais de 
maracujá azedo e de híbridos somáticos, obtidos por fusão de protoplastos. Ressalte- 
se também, o trabalho que vem sendo feito pelo grupo da Dra. E. Mansur (UERJ) 
sobre criopreservação de espécies nativas de Arachis.

4. ANATOMIA DAS VIAS DE RECENERAÇÃO In vitro

A regeneração de plantas a partir do cultivo in vitro de células e tecidos pode 
ocorrer pela formação de gemas caulinares (organogênese) ou de embriões somáticos 
(embriogênese somática).

A organização do meristema apical caulinar in vivo nas plantas superiores 
envolve a participação de grupos de células iniciais apicais e, portanto, a origem é 
sempre multicelular. Por outro lado, os embriões zigóticos sempre originam-se de 
uma única célula, ou seja, dacélula-ovo fertilizada (Esau, 1977). Porém, nas condições 
in vitro, o critério origem não pode ser utilizado para distinguir as duas vias de 
regeneração (Medeiros, 1997).

Haccius (1978) definiu o embrião somático como um novo indivíduo 
surgindo de uma única célula. Porém, na embriogênese somática indireta, 
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freqüentemente ocorre a formação de um conjunto compacto de células 
embriogênicas, o complexo celular pré-embriônico. A partir deste complexo um ou 
mais embrióides são originados. Também, a embriogênese somática direta pode ser 
multicelular, por divagem poliembriônica ou, os embriões somáticos podem surgir a 
partir de células únicas superficiais (Williams & Maheswaran, 1986). Segundo estes 
autores, a questão da origem uni ou multicelular para os embriões somáticos está 
diretamente relacionada ao comportamento coordenado das células vizinhas como 
um grupo morfogenético. Além disto, tem sido verificado que as duas origens podem 
ocorrer numa mesma condição de cultura in vitro.

A organogênese da parte aérea in vitro também pode ser unicelular ou 
multicelular. Embora existam mais relatos sobre a origem multicelular, a formação 
de gemas adventícias a partir de células corticais únicas vem sendo descrita em algumas 
espécies (Villalobos et al., 1985; Klimaszewska & Keller, 1987; Creemers-Molenaar 
etal., 1994; Arai etal, 1997). A organogênese in vitro pode também ocorrer diretamente 
a partir de células do explante original ou, indiretamente, via formação de calos.

Portanto, as duas vias de regeneração in vitro podem ser identificadas apenas 
através das diferenças anatômicas existentes entre as gemas caulinares e os embriões 
somáticos. Enquanto a gema é uma estrutura monopolar que desenvolve ampla 
conexão vascular com o tecido do explante, os embriões somáticos são estruturas 
bipolares e não conectadas ao explante pela vascularização (Haccius, 1978).

Os estudos histológicos são importantes não apenas para a confirmação da 
via de regeneração in vitro, mas também para a determinação dos tipos celulares a 
partir dos quais surgem os embriões somáticos ou as gemas caulinares. Estas 
informações são de grande interesse, especialmente em sistemas de transferência de 
genes (Matsumoto etal., 1996). A baixa eficiência do processo de transformação tem 
sido atribuída ao fato da regeneração de plantas ocorrer a partir de células 
meristemáticas que, por estarem localizadas muito além da superfície do explante, 
não são acessíveis à agrobactéria (Mukhopadhyay et al., 1992), ou então, não são 
fisiologicamente competentes para a transformação (Colby et al., 1991; Laparra et 
al., 1995). Células competentes para a transformação genética via Agrobacterium são 
células pequenas, isodiamétricas com paredes delgadas, citoplasma denso e núcleo 
proeminente. Além disto, o modo como a planta regenera pode interferir na 
capacidade de gerar plantas transgênicas (Sangwan et al., 1992; Mukhopadhyay et 
al., 1992).

4.1 ANÁLISES HISTOLÓGICAS DA ORGANOGÊNESE In vitro

A organogênese in vitro é considerada indireta quando ocorre uma fase 
intermediária de calo como em Bauhinia forficata (Figura 1) e em Stylosanthesguianensis 
(Figura 2) (Appezzato-da-Glória, 1998). Nessas duas espécies verifica-se um aumento 
no tamanho das células antes que a atividade mitótica inicie (Figura 1 A-B e 2A). O 
aumento do volume citoplasmático anterior à atividade mitótica vem sendo registrado 
em várias espécies e implica indubitavelmente no alongamento celular incluindo um 
aumento na síntese de proteínas (Pihakashi-Maunsbach et al., 1993).

A análise anatômica dos calos em B. forficata revela características em comum 
com as encontradas em Cichorium endivia e Petunia inflata (Vasil & Hildebrandt, 



Fundamentos e aplicações da cultura de tecidos no melhoramento 917

1966; Handro et al., 1973). Nestas três espécies, os calos são constituídos de células 
arranjadas compactamente; conforme o crescimento progride, ao longo da periferia 
do calo são organizadas faixas marginais de tecido meristemático nas quais elementos 
traqueais são diferenciados. Em B. forficata, a conexão vascular das gemas expandidas 
com o calo sempre é estabelecida ao nível da faixa meristemática (Figura 1E, F) 
porém, as divisões responsáveis pela formação das gemas caulinares ocorrem por fora 
desta faixa meristemática (Figura 1C). Em Petunia inflata, as gemas caulinares são 
formadas a partir de divisões celulares deste meristema. A formação indireta de gemas 
caulinares a partir de áreas meristemáticas situadas na superfície de calos vem sendo 
relatada em várias espécies a partir de explantes e condições de cultura distintas (Vasil 
& Hildebrandt, 1966; Handro etal., 1973; Kelkar etal., 1996; Appezzato-da-Glória, 
1998). Os meristemóides, constituídos de células pequenas com citoplasma denso e 
núcleo evidente (Figura 1C, seta), indicam o início da diferenciação das gemas 
caulinares, sendo possível verificar a presença de pequenas protrusÕes de células na 
superfície do calo (Figura 1D, setas).

Em todos os registros da literatura referentes à organogênese direta ou indireta 
em espécies de leguminosas, a origem das gemas caulinares é sempre superficial e o 
padrão de desenvolvimento das mesmas muito similar. Em espécies de leguminosas, 
o único relato referente à origem interna das gemas caulinares, foi realizado por 
Dornelas et al. (1992) em Stylosanthes scabra. Segundo os autores, a formação de 
gemas caulinares ocorre a partir de estruturas nodulares vasculares situadas no interior 
do calo. Porém, as análises realizadas em Stylosanthes guianensis mostram claramente 
que os meristemóides (Figura 2 C-D) dão origem às estruturas foliares e, na base

FIGURA 1. Corte transversal do hipocótilo de Bauhinia forficata Link utilizado como fonte de explante 
(A) e após uma semana em meio MS/2 contendo 4,0 mg L'1 de BAP (B). As alterações neste 
período foram marcadas pela hipertrofia seguida de hiperplasia das células do parênquima 
cortical (B). Calo de Bauhinia forficata Link aos 42 dias de cultura (após uma semana de 
subcultivo). Observa-se a presença de meristemóides e gemas em diferentes fases de 
desenvolvimento (C-E). Os primórdios de gemas caulinares são formados na região periférica 
dos calos e estabelecem conexão vascular com o calo pela faixa meristemática (F, seta). 
A, C (barra = 204 pm); B (barra = 102 pm); D (barra = 100 pm); E, F (barra = 552 pm). 
fm = faixa meristemática.
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destas estruturas foliares são organizados outros meristemóides (Figura 3, m) que 
dão origem às gemas caulinares nas camadas periféricas do calo (Figura 4). As análises 
histológicas da organogênese in vitro em Glycine max (Alves, 1999) revelam que as 
gemas adventícias possuem origem superficial a partir da desdiferenciação de células 
epidérmicas e subepidérmicas (Figura 5A) e que, durante o desenvolvimento das 
gemas, ocorre a formação de um nódulo vascular próximo à sua base através do qual 
se estabelece a conexão vascular com o tecido de origem (Figura 5 B-C, setas). Acredita- 
se que as gemas de Stylosanthes scabra, à exemplo de outras espécies, já deviam estar 
mais desenvolvidas e conectadas ao calo por meio dos nódulos vasculares sem 
necessariamente terem surgido dos mesmos.

FIGURA 2. Stylosanthes guianensis (Aubl.) Sw. Calo formado a partir do explante cotiledonar, após 30 
dias em meio MS suplementado com 2,0 mg L 1 de BAP. A. Observam-se nove células-filhas de 
tamanhos distintos ainda envolvidas pela parede da célula-mãe que é mais espessa. A seta indica uma 
das divisões onde a placa celular forma-se de maneira centrípeta (barra =19 gm). B. Meristemóides 
(m) formados na periferia dos setores compactos do calo (barra = 74 |lm). C. Meristemóide mais 
desenvolvido apresentando, na região periférica, células pequenas justapostas, com citoplasma denso, 
núcleo e nucléolo evidentes (seta). Em contraste, as células centrais (Cc) são maiores, 
mais vacuolizadas e deixam espaços intercelulares entre si (barra = 74 |lm). D. Crescimento vertical 
desses meristemóides levando à formação de estruturas semelhantes às folhas (barra =199 |lm).
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FIGURA 3. Stylosanthes guianensis (Aubl.) Sw. 
A. Seção transversal da lâmina foliar (f) 
resultante do crescimento vertical dos 
meristemóides mostrados na figura 2D, cujas 
células subepidérmicas da região basal, entram 
em divisão ativa formando novas áreas 
meristemáticas (seta) (barra = 199 |lm). B. 
Detalhe do meristemóide (m) indicado em A 
(barra = 37 |lm).

FIGURA 4. Stylosanthes guianensis (Aubl.) Sw. A 
e B. São apresentados dois planos de corte 
mostrando uma gema caulinar (setas) 
estreitamente associada à região basal de uma 
lâmina foliar (f), apresentando ampla ligação 
com o calo (barra =199 gm). C. Detalhe da 
gema caulinar evidenciando a conexão vascular 
com o calo (seta) (barra = 74 jlm).

Em várias espécies, as gemas caulinares formam-se nas camadas superficiais 
do calo enquanto a organização das raízes, ocorre em áreas meristemáticas 
diferenciadas em regiões mais internas, profundas do calo (Vasil & Hildebrandt, 
1966; Detrez etal., 1988; Araújo etal., 1997). Em Passiflora edulis, os meristemóides 
responsáveis pela origem das gemas caulinares formam-se nas camadas 
subepidérmicas na lâmina foliar enquanto a formação das raízes adventícias ocorre 
a partir de divisões nas proximidades do tecido vascular na nervura central e ao 
longo da lâmina foliar (Appezzato- da-Glória etal., 1999). Estes relatos vêm reforçar 
a idéia de que a formação das gemas caulinares in vitro tende a ocorrer nas camadas 
superficiais do calo (se a via for indireta) ou do tecido do explante (se a via for 
direta).

O processo organogênico in vitro pode ser assincrônico ou sincrônico. O 
processo assincrônico pode ser devido à aquisição de competência e determinação 
pelas células em estágios diferenciados do processo organogênico, seja este direto ou 
indireto.
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FIGURA 5. Glycine max (L.) Merrill. Seções transversais do segmento nodal, após a inoculação em '/t 
MS, suplementado com 0,56 mg L 1 de BAP. A e B mostrando o setor intercotiledonar no 10° e 15° 
dias de cultura, respectivamente. A. A seta indica um meristemóide em desenvolvimento (barra = 74 
pm). Em B, verificam-se várias gemas caulinares apresentando conexão vascular com o explante, por 

meio de nódulos vasculares que são formados no tecido do nó cotiledonar nas proximidades da base 
das gemas (setas), (barra =199 pm). e = epiderme; pc = parênquima cortical. C. Seção longitudinal do 
segmento nodal mostrando o setor intracotiledonar no 15o dia de cultura. A gema caulinar adventícia 
apresenta conexão vascular com o explante poe meio de nódulo vascular formado no tecido do nó 
cotiledonar nas proximidades da base da gema (seta), (barra = 74 Um).

4.2 ANÁLISES ULTRA-ESTRÜTURAIS DA ORCANOCÊNESE In vitro

A fim de compreender o processo da organogênese e obter uma visão clara da 
sequência das fases iniciais do desenvolvimento dos meristemóides é necessário 
observar as alterações que ocorrem ao nível subcelular e, desta forma, correlacionar 
estas mudanças com as alterações bioquímicas.

Duas características ultra-estruturais consideradas associadas à competência 
embriogênica e verificadas no processo organogênico em Bauhinia forficata e em 
Glycine max : retículo endoplasmático rugoso (RER) em arranjos concêntricos e 
plastídios contendo amido (Figura 6 A-B), reforçam as observações de que, em ambos 
os processos de regeneração, ocorre uma expressão da alta capacidade de síntese dos 
tecidos associada à uma reorganização do padrão de crescimento durante a indução 
da morfogênese somática. A presença de grãos de amido nos plastídios das células em 
divisão dos meristemóides parece ser uma característica comum ao processo 
organogenético e pode estar associada ao alto requerimento nutricional das populações 
de células (Villalobos et al., 1985; Arai et al., 1997; Appezzato-da-Glória, 1998).

Em G. max e em B. forficata os meristemóides não se originam de células 
meristemáticas típicas e sim de células altamente vacuolizadas que sofrem divisões 
desiguais formando células-filhas de tamanhos distintos (Figura 6A). Essas observações 
reforçam a idéia proposta por Villalobos et al. (1985) de que o desenvolvimento 
organizado in vitro inicia-se com alterações numa célula individual que torna-se ativada. 



Fundamentos e aplicações da cultura de tecidos no melhoramento 921

Em G. max e em B.forficata as paredes entre as células-filhas são extremamente delgadas 
quando comparadas à parede da célula-mãe (Figura 6A). Tal característica já havia sido 
relatada no processo organogenético em Pinus radiata (Villalobos et al., 1985) e no 
processo embriogênico em Citrus sinensis (Button et al., 1974). Em G. max as conexões 
citoplasmáticas, via plasmodesmos, são numerosas entre as células-filhas indicando 
intensa interação via simplasto (Figura 6C, seta) como verificado entre as células da 
região apical em embriões somáticos de Zea mays (Fransz & Schel, 1991).

Comparando-se o núcleo das células dos meristemóides de Bauhmia forficata 
e de Glycine max verifica-se que, na primeira espécie, o envelope nuclear possui um 
número maior de poros os quais são conspícuos. Os poros nucleares são estruturas 
dinâmicas que mudam dependendo da necessidade do transporte nucleo- 
citoplasmático sendo que, em sistemas vegetais e animais, o número de poros nucleares 
é diretamente proporcional à produção e transporte de proteínas. Portanto, sugere- 
se que a reprogramação celular durante o processo organogenético indireto, como 
observado em B. forficata, exija uma atividade transcricional maior do que aquela 
requerida pelo processo direto, verificado em G. max (Appezzato-da-Glória, 1998).

A presença de cloroplastos e mitocôndrias em divisão (Figura 6 D) nas células 
dos meristemóides assegura a distribuição parelha destas organelas entre as células- 
filhas durante a citocinese. As mitocôndrias ocorrem em grande número e são providas 
de matriz elétron-densa e de um sistema de cristas bem desenvolvido, os dictiossomos 
são hipersecretores e parecem estar envolvidos na produção de material de parede 
celular (Pihakashi-Maunsbach et al., 1993). Estas características vêm sendo descritas 
em sistemas embriogênicos, como sendo associadas à aquisição de uma atividade 
metabólica maior (Canhoto et al., 1996).

FIGURA 6. Glycine max (L.) Merrill. 
Células subepidérmicas de segmentos 
nodais após 10 dias de cultivo em Vi 
MS/2, suplementado com 0,56 mg L 1 
de BAP. As células dividem-se para 
formar os meristemóides. A. As paredes 
entre as células-filhas são relativamente 
fints (setas curtas) quando comparadas 
cora a parede da célula-mãe (seta longa) 
(barra = 4,0 |lm). B. Detalhe da célula 
indicada na figura anterior, na qual 
mitocôndrias (m), plastídios (P) e 
reticulo endoplasmático rugoso (RER) 
em arranjo concêntrico estão presentes 
em abundância (barra =1,7 gm). C. 
Detalhe das mitocôndrias providas 
de matriz elétron-densa e de um 
sistema de cristas bem desenvolvido 
(barra = 0,4 gm). D. A seta indica uma 
miiocôndria em divisão (barra = 0,7 gm). 
Foite: Appezzato-da-Glória & 
Machado, 2001.
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FIGURA 7. Bauhinia forficata Link, aos 42 dias de cultura em Vi MS contendo 4,0 mg L 1 de BAP (B). 
A. Em uma célula recém-dividida, verificam-se fragmentos de cromatina interfásica dispersos no 
citoplasma (setas, barra = 1,3 Um ). B. Fragmentos parcialmente envolvidos por uma dupla membrana 
(seta) (barra = 0,2 |lm). Fonte: Appezzato-da-Glória & Machado, 2001.

Em Bauhinia forficata, a característica ultra-estrutural mais marcante nas 
células recém-divididas dos meristemóides é a ocorrência de fragmentos de cromatina 
interfásica dispersos no citoplasma (Figura 7). Estes fragmentos podem estar 
parcialmente envolvidos por uma dupla membrana (Figura 7B). Em algumas células 
ocorre a desintegração do envelope nuclear sem que haja a condensação simultânea 
de cromatina. O aparecimento de fragmentos de cromatina interfásica dispersos no 
citoplasma e a desintegração do envelope nuclear são indicativos da ocorrência de 
amitose. A presença de dupla membrana envolvendo tais fragmentos sugere que 
esteja ocorrendo a reorganização do envelope nuclear. Conforme salientado por Bayliss 
(1980) a fragmentação nuclear (amitose) que ocorre nas fases iniciais da calogênese, 
seguida pela mitose, pode ser uma fonte importante de variação cromossômica em 
cultura de tecidos. Se a variação cromossômica, causada por processos amitóticos, 
puder gerar variação somaclonal, a via organogenética direta seria mais indicada para 
a obtenção de brotos transgênicos, regenerados a partir das células transformadas.

4.3 ANÁLISES H ISTO LÓGICAS DA EMBRIOGÊNESE SOMÁTICA

Embriogênese somática é o processo pelo qual células somáticas haplóides ou 
diplóides se desenvolvem em plantas diferenciadas passando por estágios embriológicos 
distintos sem que ocorra a fusão de gametas. O embrião formado denomina-se embrião 
somático. A embriogênese somática in vitro tornou-se um modelo potencial para o 
estudo de eventos regulatórios e morfogenéticos em embriogênese de plantas 
(Zimmerman, 1993).

Existem dois tipos de processos que podem produzir embriões somáticos: 
embriogênese direta, na qual os embriões se originam diretamente do explante, sem a 
proliferação de calos (Figura 8) e embriogênese indireta (Figura 9A), na qual o calo é 
formado, mantido e proliferado antes do desenvolvimento dos embriões somáticos.

A embriogênese somática direta é precedida por células pré-embriogênicas 
determinadas (PEDCs), requerendo somente reguladores de crescimento ou condições 
favoráveis para o início da divisão celular e a expressão da embriogênese. Por outro 
lado, o termo célula embriogênica determinada induzida (IEDCs) é usado para 
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identificar células capazes de adquirir o potencial embriogênico durante o período 
de cultivo. Neste caso, a embriogênese indireta requer a redeterminaçâo de células 
diferenciadas, a proliferação de calos e o desenvolvimento do estado 
embriogenicamente determinado.

A exposição a hormônios é um dos mecanismos que influenciam a resposta 
embriogênica (Parrott et al., 1995). A formação de embriões somáticos de Glycine 
max em resposta às auxinas ocorre diretamente sem uma fase de calo (Figura 8 A) 
(Fernando, 1999). De maneira similar, estudos histológicos da embriogênese somática 
de Trifolium repens obtida a partir de embriões zigóticos imaturos cultivados na 
presença de 0,05 mg L'1 de BAP demonstram que células da epiderme do hipocótilo 
proliferam produzindo embriões somáticos diretamente, sem a intervenção de uma 
fase de calo (Maheswaran & Williams, 1985). Entretanto, em uma mesma cultura, é 
possível verificar tanto embriogênese somática direta como indireta. Em Caricapapaya 
L. (Figura 10), utilizando-se 2,0 mg L’1 de 2,4-D, ocorre a formação de embriões 
somáticos diretamente a partir de células únicas da epiderme hipocotiledonar do 
explante (Figura 10 C) e indiretamente a partir de células superficiais de complexos 
pré-embriônicos (Figura 10 B e E) presentes nas camadas periféricas e internas do 
calo (Fernando et al., 2000). Também em Medicago sativa L. a origem dos embriões 
somáticos induzidos por 2,4-D e cinetina ocorre a partir de células epidérmicas únicas 
de cotilédones, hipocótilos e raízes de plântulas induzidas bem como a partir de calos 
friáveis.

A produção direta de embriões somáticos a partir de células superficiais, 
observada em Trifolium repens, Feijoa sellowiana e em Carica papaya (Figura 10 A,C), 
ocorre somente quando a epiderme do embrião torna-se destacada do tecido subjacente 
mas as células ainda possuem aspecto meristemático.

Estudos realizados por Liu et al. (1992) em Glycine max indicam que a origem 
de embriões somáticos ou tecidos embriogênicos pode ser determinada pela 
concentração de 2,4-D aplicada ao meio de indução, assim como pelas diferentes 
fontes doadoras de explantes. Os autores observam que, embriões somáticos formados 
a partir de explantes embrionários de origem somática cultivados na presença de 
40,0 mg L'1 de 2,4-D, têm origem unicelular a partir de células epidérmicas sem a 
intervenção de uma fase de calo. Por outro lado, Hartweck et al. (1988) e Fernando 
(1999), utilizando cotilédones de embriões zigóticos imaturos como explantes sob a 
concentração de 25,0 mg L'1 e 40,0 mg L 1 de 2,4-D, respectivamente, descrevem a 
formação multicelular dos embriões somáticos (Figura 8A). Similarmente, Dornelas

FIGURA 8. Glycine max (L.) Merrill. A. Explante 
cotiledonar obtido a partir de embrião zigótico 
imaturo de ‘Williams 82’ aos 8 dias de 
inoculação em meio MSB contendo 0,5% de 
carvão ativado, 40,0 mg L 1 2,4-D. Observa- 
se a origem multicelular e direta de um 
embrião somático pré-globular a partir de 
divisões celulares nas camadas subepidérmicas 
do mesofilo cotiledonar (barra =102 pm).
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FIGURA 9. Eletromicrografia de varredura do calo (A, barra = 1700 pm) e de embriões somáticos (C) 
de Caricapapaya L., após 56 dias de cultura em MS contendo 2,0 mg L 1 2,4-D. B. Corte longitudinal 
de um embrião somático similar ao indicado pela seta em A (barra = 270 pm). C. Embriões somáticos 
exibindo anomalias na estrutura cotiledonar (barra = 500 pm).

et al. (1992) sugerem uma origem multicelular dos embriões somáticos de Stylosanthes 
scabra a partir de explantes cotiledonares cultivados em meio de cultura contendo 
5,0 mg L'1 de 2,4-D.

Tendo em vista que as auxinas estão relacionadas com a polaridade das células 
embriogênicas, o transporte polar das auxinas desempenha um importante papel na 
formação dos cotilédones durante o desenvolvimento dos embriões (Liu etal., 1993). 
A interferência nesse transporte ocasiona deficiências na transição da simetria axial 
para a bilateral (Figura 9), resultando na formação de embriões com cotilédones 
fusionados (Figura 9C).

A fonte de auxina pode afetar a frequência e a morfologia dos embriões 
somáticos havendo uma maior diversidade morfológica de embriões em culturas 
induzidas com 2,4-D. Por exemplo, em Carya illmoinensis a indução de embriões 
somáticos a partir de embriões zigóticos imaturos em meio de cultura suplementado 
com 2,0; 6,0 e 12,0 mg L 1 de NAA ou 2,4-D, resulta na formação de embriões 
somáticos que diferem quanto ao ápice caulinar e a morfologia dos cotilédones. Em 
culturas induzidas com NAA, 34-41% dos embriões somáticos apresentam 
bipolaridade e ápice caulinar e cotilédones bem definidos, porém culturas induzidas 
com 2,4-D apresentam 69-84% dos embriões com ápice caulinar reduzido ou ausente 
(Rodriguez & Wetzstein, 1994).

Diferentes tipos morfológicos de embriões somáticos podem ser identificados: 
monocotiledonares, dicotiledonares, multicotiledonares, cotilédones fusionados, 
trombeta, cotilédone vestigial associado a hipocótilo longo e embriões fasciados. Em 
soja, mamão (Figura 9C) e Cicer arientinum essa classificação tem sido adotada. A 
ausência de um meristema apical caulinar é um fator vital que contribui para que 
embriões aberrantes percam a capacidade de conversão em plantas (Suhasini et al., 
1996; Fernando, 1999).

Morfologias divergentes também têm sido descritas Arachis (Wetzstein & 
Baker, 1993): embriões somáticos com formato trombeta apresentam região apical
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FIGURA 10. Carica papaya L. A. 
Corte longitudinal do eixo 
embrionário mostrando a epiderme 
hipocotiledonar do explante e 
regiões subjacentes no 18° dia 
de cultura em meio MS contendo 
2,0 mg L 1 2,4 - D (barra = 270 pm). 
C. Detalhe das estruturas indicadas 
pela seta maior em A, verifica-se a 
origem unicelular e direta de dois 
embriões somáticos globulares 
(barra = 26 pm); B, D e E. Cortes 
transversais do calo no 40° e 49" dias 
de cultura. Observam-se vários 
complexos pré-embriônicos (B) 
formados a partir de divisões de 
células (D) do padrão indicado pela 
seta menor em A e a formação dos 
embriões somáticos a partir das 
células da superfície destes 
complexos (E). B (barra = 100 
pm).D (barra = 26 pm); E (barra = 
30 pm). (Adaptado de Fernando et 
al. 2000).

caulinar pouco definida em que as células mitóticas estão restritas a poucas camadas 
sem uma área apical delimitada e os embriões fusionados exibem múltiplas áreas 
meristemáticas. Estudos recentes realizados por Passos et al. (1999) revelaram a 
formação de embriões somáticos gigantes em VzZzí spp. Estes embriões apresentaram 
cotilédones múltiplos e ausência de um meristema apical caulinar.

A assincronia do processo de embriogênese somática pode ser observada para 
diferentes culturas (Dornelas et al., 1992; Rodriguez & Wetzstein, 1994). Em Vitis 
spp. (Passos et al., 1999) e em Glycine max (Fernando, 1999) ocorre assincronia do 
processo embriogênico bem como a formação de embriões somáticos secundários na 
região de contato entre o hipocótilo e a radícula de embriões somáticos primários. O 
processo de embriogênese somática vitro é repetitivo sendo a formação de embriões 
secundários uma das causas da assincronia verificada na maioria das culturas 
(Ammirato, 1987).

As ilustrações apresentadas neste item fazem parte de um conjunto de dados 
referentes à uma linha de pesquisa que vem sendo desenvolvida nos Departamentos 
de Ciências Biológicas e de Genética da ESALQ/USP e financiada pela FAPESP.

5. CULTURA E RESGATE DE EMBRIÕES ZIGÓTICOS

A cultura de embriões é uma área da cultura de tecidos de aplicação bem 
definida no melhoramento vegetal. Tem importância na quebra da dormência e 
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esterilidade de sementes, resgate de híbridos oriundos de cruzamentos incompatíveis, 
produção de haplóides e poliplóides (Kaneyoshi et al., 1997) e no desenvolvimento 
in vitro de embriões maduros submetidos ao bombardeamento de partículas para 
fins de transformação.

A dormência de sementes em muitas espécies cultivadas é devida a inibidores 
químicos ou à resistência mecânica presente nos tegumentos que recobrem o embrião. 
A excisão do embrião ainda imaturo e o seu cultivo em meio nutritivo podem quebrar 
essa dormência.

Os procedimentos experimentais da cultura de embriões imaturos estão bem 
estabelecidos. Sabe-se que os embriões zigóticos, quando excisados das sementes, são 
completamente auxotróficos. Desde que se estabeleçam condições para sustentar o 
seu crescimento in vitro, eles são capazes de germinar em meio salino suplementado 
com uma fonte de carbono. Eventualmente, ocorre germinação precoce, resultando 
em seedlings pouco vigorosos, a qual pode ser evitada por elevação da pressão osmótica, 
níveis altos de potássio, ou adição de ácido abscísico.

Outras espécies produzem sementes estéreis devido ao desenvolvimento 
incompleto do embrião, como ocorre em acerola (Malpighiá) e certas variedades de 
ameixa (Prunus) e a mutações que afetam os tegumentos resultando na morte do 
embrião em germinação, como em certos tipos de coco. A cultura de embrião favorece 
a produção de sementes nesses casos.

Os sistemas de incompatibilidade sexual são classificados em pré e pós- 
zúgóticos. As barreiras anteriores à fertilização ocorrem usualmente pela inibição do 
Crescimento do tubo polínico, provocada pelo estigma ou estilete, a qual pode ser 
superada cortando-se o estigma, ou por técnicas de fertilização in vitro. Barreiras 
pós-zigóticas frequentemente resultam no desenvolvimento incompleto do 
endosperma, levando à atrofia e aborto do embrião, principalmente, aqueles oriundos 
cie cruzamentos interespecíficos ou intergenéricos, ou levam à produção de toxinas 
pelo endosperma que elimina o embrião (Sharma, 1995). Em anos recentes, tornou- 
&e imperativo o domínio dos procedimentos de resgate de embrião para várias espécies 
cultivadas, face às crescentes necessidades de busca de recursos genéticos em plantas 
selvagens. O resgate, seguido do cultivo dos embriões oriundos de cruzamentos, 
permite quebrar a barreira de incompatibilidade, possibilitando a obtenção do híbrido 
siendo, sem dúvida, um dos aspectos de maior sucesso e aplicabilidade das técnicas de 
cultura zw vitro no melhoramento vegetal.

Cabe comentar que há diferentes maneiras de obtenção da plântula F! via 
Cultura de embrião: zz) cultivo do embrião após excisão da semente; b) cultura de 
óivclo seguida ou não da cultura de embrião, como tem sido realizado em videira 
(Yamashita etal., 1998) e em trigo (Kumlehn etal., 1997), respectivamente; c) indução 
dle calo e regeneração de plântulas a partir do embrião; d) cultivo do embrião mantendo 
O) eadosperma; e) cultura da espigueta seguida do cultivo do embrião.

Protocolos específicos visando a obtenção de híbridos entre trigo e centeio 
e entre espécies de Phaseolus são apresentadas na literatura publicada por Kaltsikes 
eit í.1. (1986) e Mok et al. (1986), respectivamente; no Brasil genes oriundos de 
etspécies silvestres de Lycopersicon têm sido incorporados em tomate (Segeren et al., 
1 9S3a,b).
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6. CULTURA DE ANTERAS E DE OVÁRIOS

Boa parte dos métodos de melhoramento de plantas compreende uma etapa 
de obtenção de linhagens endogâmicas. Usualmente, são realizadas autofecundações 
sucessivas, acompanhadas de seleção, para fins de obtenção de homozigotos que 
contêm, em média, cerca de 96,8 % de seus genes em homozigose, valor esse que 
varia em função do número de autopolinizações realizadas.

A geração de plantas haplóides ím vitro é uma das etapas de obtenção rápida 
de plantas homozigotas, comparativamente aos métodos tradicionais. A técnica mais 
usual é via cultura de anteras. Em cevada (Hordeum vulgarè) essa metodologia foi 
extensivamente otimizada e é rotina em programas de melhoramento da cultura 
(Jãhne & Lõrz, 1995). Alternativamente, micrósporos podem ser isolados e cultivados. 
O aspecto mais crítico da cultura de antera e de micrósporos é o crescimento das 
plantas doadoras de explantes, o qual deve se dar sob condições controladas em casa 
de vegetação ou phytotron. O vigor da planta-mãe, por sua vez, é influenciado por 
fotoperíodo, intensidade e fonte da radiação luminosa e temperatura. Em cereais de 
inverno, a androgênese é favorecida quando as plantas são cultivadas sob 20.000 lux 
e baixas temperaturas. Estas provocam maior homogeneidade durante a ontogênese, 
favorecendo a coleta das anteras contendo microsporócitos em estágio adequado ao 
cultivo in vitro, isto é, uninucleado, com núcleo próximo ao poro germinativo. Em 
cevada, as inflorescências são coletadas e conservadas a 4°C por três a quatro semanas, 
no escuro. Após a retirada das anteras, estas são cultivadas em meio nutritivo. Melhores 
resultados têm sido obtidos modificando-se a fonte de C e o suprimento de N, em 
relação às formulações usuais.

Embora houvesse expectativa, por parte dos melhoristas, de utilização imediata 
dessa tecnologia na cultura de milho, cujos programas de produção de híbridos 
implicam na obtenção de linhagens, a maioria dos genótipos comerciais de milho é 
recalcitrante à androgênese in vitro. Por outro lado, no Brasil, se têm informações 
sobre o domínio dos procedimentos de cultura de anteras nas culturas de trigo 
(EmbrapaTrigo/CNPT) e arroz (Embrapa Arroz e Feijão/CNPAF). Na Ásia, vários 
países utilizam a cultura de anteras como rotina na tecnologia de produção de arroz, 
conduzindo também estudos básicos que envolvem espécies silvestres de Oryza (Tang 
etal., 1998).

7. VARIAÇÃO SOMACLONAL

7.1 CONCEITO E FUNDAMENTAÇÃO TEÓRICA

A prática do cultivo de células, de tecidos e orgãos vegetais em laboratório 
compreende um conjunto de etapas desde a introdução do explante in vitro, 
estabelecimento e manutenção das culturas, até a regeneração de brotos. Uma vez 
definidos os objetivos que se deseja atingir, seja a micropropagação, conservação in 
vitro, seja o estudo das vias de regeneração, a partir de tecidos meristemáticos ou 
diferenciados, a prática per se pode ser considerada estressante às células e tecidos 
vegetais. Devido ao acúmulo de gases no frasco de cultura, principalmente o etileno, 
ao tempo de cultivo e às concentrações elevadas de sais, de compostos orgânicos e 
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fitorreguladores, os tecidos submetidos à cultura in vitro sofrem pressões de seleção 
diversas daquelas a que estão sujeitos antes da sua excisão da planta-mãe.

No frasco de cultura, denomina-se vitrificação, o aspecto vítreo que assumem 
os tecidos, brotos ou plântulas regeneradas em consequência de uma série de fatores 
como condensação excessiva, oxidação e excesso de hormônios os quais por sua vez 
podem criar condições estressantes às células submetidas ao cultivo em laboratório.

As alterações decorrentes do estresse in vitro podem levar ao aparecimento de 
variantes morfológicos, ou seja, de indivíduos ditos off-type. Larkin & Scowcroft 
(1981) criaram o termo variação somaclonal para designar a ocorrência de variantes 
genéticos derivados da cultura de células zn vitro. Pode-se ampliar essa definição para 
qualquer variação de natureza genética, citogenética ou molecular originada em fases 
iniciais da cultura (indução de calos, por exemplo) ou durante a fase de regeneração 
de brotos. Portanto, está sempre associada ao processo de regeneração de plantas a 
partir de procedimentos in vitro.

Alguns fatores como tempo de cultivo e número de subculturas, 
fitorreguladores, fonte e genótipo doador do explante, composição dos meios de 
cultura, nível de ploidia e a ocorrência de mosaicismo são agentes capazes de induzir 
o aparecimento da variação somaclonal (Silvarolla, 1992).

A resposta celular a esse estresse vai desde mutações de ponto, amplificação 
de seqüências, ativação de elementos transponíveis, alterações no DNA citoplasmático 
e total e no número de cópias de seqüências repetitivas, até alterações na morfologia 
e número cromossômicos. Evidências de ocorrência de ciclos de quebra-fusão-ponte 
seguidos de cicatrização e de troca desigual entre cromátides irmãs têm sido relatadas 
por Santos-Serejo & Aguiar-Perecin (1999) em culturas de calos embriogênicos de 
milho. Interessante ressaltar que essas alterações são sítios-específicas na medida em 
que envolvem as regiões heterocromáticas dos knobs.

As causas não-genéticas podem ser de natureza fisiológica ou epigenética como 
as hipermetilações e hipometilações da molécula de DNA.

A literatura tem relatado alterações no DNA de plantas obtidas por cultura 
de tecidos diferenciados e também em plantas derivadas da cultura de meristemas. 
Entre as metodologias usadas para detectar e caracterizar a ocorrência de variação 
somaclonal estão as abordagens que utilizam marcadores moleculares, principalmente 
a técnica do RAPD.

7.2 O EXEMPLO DA CANA-DE-AÇÚCAR

Em cana-de-açúcar, à exemplo de outras culturas, os procedimentos in vitro 
têm sido adotados para micropropagação. Devido à extensão da área plantada, a 
demanda de mudas é alta, a cada variedade lançada. Utilizando-se dessa técnica, em 
cerca de seis meses, pode-se obter até 20.000 plantas a partir de um único meristema, 
garantindo-se a ocupação da área. No Estado de São Paulo, a tecnologia de produção 
de mudas está bem estabelecida na Copersucar, Piracicaba, havendo cerca de 15 
biofábricas que atendem às usinas cooperadas.

Na micropropagação pretende-se a preservação da integridade genética da 
planta doadora de explante uma vez que o objetivo é obter-se muitos e idênticos 
clones. Entretanto, níveis altos de instabilidade fenotípica têm sido relatados em 
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plantas derivadas do cultivo in vitro. Em banana (Vuylsteke et al., 1996) e em cana- 
de-açúcar, certos genótipos apresentam-se instáveis fenotipicamente como é o caso 
da variedade brasileira, RB83-5486. Zucchi et al. (2000), estudando esta variedade 
de cana-de-açúcar, mostraram que é possível detectar variações na molécula do DNA, 
via RAPD. Taxas da ordem de 3 a 7% de variação induzida pela cultura de meristemas 
foram observadas, não necessariamente associadas ao número de subcultivos.

7.3 APLICAÇÕES EM MELHORAMENTO GENÉTICO

A incidência de variação somaclonal é altamente indesejada quando se utiliza 
a cultura de tecidos na micropropagação, conservação de germoplasma e na obtenção 
de plantas transgênicas.

Por outro lado, os cientistas têm alertado para o potencial da variabilidade 
gerada pelo cultivo in vitro a ser explorado pelos programas de melhoramento. A 
literatura documenta muito claramente esse potencial. A geração de variabilidade 
genética via cultura in vitro tem sido buscada em espécies que apresentam erosão 
genética ou visando gerar resistência à salinidade, patógenos e pragas, submetendo- 
se, por exemplo, as culturas à presença de toxinas fúngicas, altas concentrações de 
sais, íons alumínio etc. Este tipo de abordagem é dita seleção in vitro.

A avaliação dos segregantes oriundos a partir da geração primária de 
regenerantes é feita em experimentos controlados na tentativa de elucidar se plantas 
derivadas do cultivo in vitro são similares àquelas obtidas via sementes e se os sistemas 
usados para obtenção dos regenerantes interferem na sua performance. Na década de 
90 há inúmeros relatos, envolvendo diversas culturas, sobre mudanças em caracteres 
quantitativos e qualitativos geradas pela cultura de tecidos.

Em combinação com as técnicas convencionais de indução de mutação, a 
geração de novos variantes, seguida de seleção e clonagem, pode resultar em materiais 
bastante promissores.

Sabe-se que mais de 1700 mutantes envolvendo 154 espécies agrícolas e 
ornamentais, produzidos via indução de mutação seguida de seleção, foram 
oficialmente liberados. Excelentes resultados foram obtidos em Alstroemeria, begônia, 
crisântemo, cravo, dália e Streptocarpus (Maluszynski et al., 1995).

8. CULTURA E FUSÃO DE PROTOPLASTOS
■U

8.1 A IMPORTÂNCIA DAS ESPÉCIES SELVAGENS COMO FONTE DE GENES

Em meados do século XX, a produtividade de várias espécies cultivadas nos 
EUA duplicou, sendo que o incremento em milho chegou a 320%. Isto se deve, em 
grande parte, à exploração dos recursos genéticos dessas espécies. A contribuição do 
germoplasma selvagem foi bastante inferior. Por outro lado, outras grandes culturas, 
como a cana-de-açúcar, o algodão e o tomate, têm incorporado genes oriundos de 
espécies silvestres relacionadas. Caracteres do tipo vigor e resistência a doenças, 
adquiridos de espécies não domesticadas, tiveram um grande impacto na produção 
da cana-de-açúcar, por exemplo. Outras culturas, como a do tomate, provavelmente 
não estariam sendo cultivadas em escala extensiva, não fosse a introdução de genes 
exóticos de resistência a doenças e relacionados à qualidade dos frutos.
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O processo de domesticação de cereais, de culturas produtoras de óleo, do 
tabaco, das olerícolas e muitas frutíferas além das plantas forrageiras e produtoras de 
fibras, tem incorporado genes oriundos de espécies aparentadas, não domesticadas. 
A batata, por exemplo, está entre as primeiras culturas que se beneficiaram do 
germoplasma exótico (Prescott-Allen, 1988).

8.2 ESTRATÉGIAS DE HIBRIDAÇÃO

As estratégias que têm sido aplicadas para expandir a variabilidade genética a 
partir da exploração do germoplasma de espécies selvagens são a hibridação sexual 
(interespecífica ou intergenérica), a engenharia genética (através da tecnologia do 
DNA recombinante e das metodologias de transformação de plantas) e a hibridação 
somática. A hibridação interespecífica tem sido extensivamente utilizada e o sucesso 
deste método depende do parentesco entre as espécies envolvidas na hibridação sexual. 
Esta afinidade vai determinar a fertilidade dos híbridos e conseqüentemente o seu 
potencial para utilização em programas de melhoramento genético. Muitos são os 
estudos sobre hibridação envolvendo os gêneros que participaram da história evolutiva 
do trigo, incluindo-se análises do comportamento meiótico dos híbridos intergenéricos 
visando o seu aproveitamento em programas de melhoramento da cultura. Da mesma 
forma, análises das plantas obtidas por retrocruzamentos que se sucedem à produção 
do Fp têm sido conduzidas.

Entretanto, esse método é limitado em certas espécies por barreiras de 
incompatibilidade: os cruzamentos são incompatíveis ou ocorre a formação do zigoto 
porém ele é abortivo, o que implica na excisão do embrião imaturo e posterior 
desenvolvimento in vitro. Esse resgate tem facilitado, por exemplo, a incorporação 
de genes exóticos na cultura da batata.

As demais estratégias incluem procedimentos biotecnológicos e têm tido sucesso 
quando inseridas em programas de melhoramento. Avanços recentes em pesquisa sobre 
cultura de tecidos vegetais, especialmente sobre a regeneração de plantas a partir de 
protoplastos têm possibilitado a expansão da variabilidade genética a partir da fusão de 
células somáticas. Como resultado dessas pesquisas, um amplo espectro de híbridos 
com respeito à sua constituição nuclear tem sido produzido por fusão de protoplastos. 
A hibridação somática oferece também a oportunidade de se combinar citoplasmas 
diferentes na mesma célula. Essas combinações não podem ser produzidas por hibridação 
sexual pois o citoplasma materno, é preferencialmente herdado. Além disso, avanços 
na tecnologia de fusão, incluindo-se a íusão assimétrica de protoplastos, têm contribuído 
para uma aplicação mais imediata desta tecnologia no melhoramento. Mais precisamente, 
pode-se afirmar que o uso de métodos clássicos assistidos por biotecnologia oferece 
novas oportunidades para a introgressão de genes. Através deste esquema, variedades 
tetraplóides de batata têm sido sintetizadas (Austin et al., 1985a, b).

8.3 ISOLAMENTO E CULTURA DE PROTOPLASTOS VEGETAIS

Protoplastos são células desprovidas da parede celular. A remoção da parede 
se faz mediante tratamento enzimático que, em geral, reúne uma mistura de enzimas 
capazes de degradar a celulose, a pectina, a hemicelulose ou outros polissacarídeos 
componentes da parede celular (Fungaro & Vieira, 1989).
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A fonte utilizada para o isolamento de protoplastos é variável e tem influência 
na sua produção e também no processo de regeneração da parede e de divisões celulares 
que se sucedem após essa regeneração. Protoplastos podem ser isolados do parênquima 
clorofiliano do mesofilo, de tecido cotiledonar, hipocotiledonar, de raízes e também 
de calos e suspensões celulares. A escolha dessa fonte baseia-se na capacidade de 
regeneração (por embriogênese ou organogênese) desses tecidos, em geral avaliada 
em experimentos preliminares. A condição fisiológica da planta doadora é também 
importante.

Antes do isolamento, o tecido vegetal é plasmolizado em solução salina (Power 
& Chapman, 1985). Esta solução e a mistura enzimática devem ser preparadas 
contendo o estabilizador osmótico, à base de açúcares como o manitol e a sacarose, 
que impede o rompimento da membrana plasmática ou, inversamente, a saída 
excessiva de água da célula. Após o isolamento, procede-se a contagem e a avaliação 
da viabilidade dos protoplastos.

O cultivo de protoplastos se faz em meio de cultura rico em componentes 
orgânicos e inorgânicos, suplementado com fitorreguladores e com adequadas 
concentrações de polissacarídeos pois estes funcionam como estabilizadores osmóticos 
(Kao & Michayluk, 1975). Este cultivo é feito diretamente em meio líquido ou 
embebe-se a mistura protoplastos-meio de cultura, em agarose ou outro agente 
gelificante. A densidade ideal de cultivo, que varia de 5 x 104 até 2 x 105 protoplastos 
por ml de meio, deve ser definida experimentalmente em cada caso.

Após a regeneração da parede celular, as células derivadas entram em divisão. 
As primeiras divisões são observadas em freqüências que variam dependendo do 
genótipo e da espécie que se está trabalhando. As condições de cultivo são igualmente 
importantes (Dornelas & Vieira, 1993; Pupilli etal., 1989). A osmolaridade da cultura 
deve ser progressivamente diminuída por adição ou substituição de parte do meio 
original por um meio de cultivo celular (Gilmour et al., 1989).

Na medida em que se sucedem divisões celulares, pequenas colônias vão se 
formando. Estas são originárias de uma única célula. A capacidade de sustentar divisões 
em cultura é medida por um parâmetro chamado plating efficiency, que é dado pela 
relação entre o número de colônias formadas e o número inicial de células que entraram 
em divisão.

8.4 RECENERAÇÃO DE BROTOS

Geralmente, após 28 dias, as microcolônias podem ser observadas. Nessa 
estapa, devem ser transferidas para meio sólido onde darão origem a calos. A 
regeneração ocorre em meio adequado à formação de embriões somáticos ou de 
parte aérea. As formulações de meio variam muito entre grupos de plantas tais como, 
mono e dicotiledôneas, gramíneas e leguminosas, e não há como generalizá-las. Uma 
regeneração abundante de brotos é desejada, o que irá facilitar estudos posteriores ou 
a aplicação do sistema em experimentos de manipulação genética e de hibridação 
somática.

8.5 HIBRIDAÇÃO SOMÁTICA

A obtenção de híbridos somáticos depende fundamentalmente de mecanismos 
eficientes que promovam a fusão celular. Em plantas, a fusão pode ser mediada por 
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um agente químico, o polietileno glicol (PEG) ou por choques de corrente elétrica 
(eletrofusão). Na fusão química, protoplastos de espécies diferentes são colocados 
em contato na presença de PEG, que é tóxico à célula. A seguir, procede-se ao cultivo 
dos produtos de fusão.

A fusão elétrica ocorre em duas etapas (Al-Atabee etal., 1990). Primeiramente, 
as células são submetidas a uma corrente do tipo alternada gerando um campo elétrico 
de alta força e fazendo com que os protoplastos polarizem-se e se encaminhem para 
o pólo de maior força, fenômeno conhecido como dieletroforese. A proximidade das 
membranas facilita a fusão que é provocada logo em seguida à aglutinação, por choques 
de corrente contínua (que variam de 50, 100, 500 ou até mais volts). Estes choques 
provocam a abertura reversível de poros na membrana plasmática. Os rearranjos das 
membranas eletroporadas podem eventualmente fundir células adjacentes.

A fusão não é um evento dirigido. Ela pode ocorrer entre protoplastos de 
uma mesma espécie formando homocários ou entre espécies diferentes dando origem 
aos heterocários. Alguns procedimentos de seleção de heterocários, anteriores ao 
cultivo, podem ser adotados: técnicas de micromanipulação ou de citometria de 
fluxo. Para isso, é necessário utilizar marcadores morfológicos que permitam a 
identificação dos protoplastos oriundos das espécies envolvidas em fusão. Protoplastos 
verdes podem ser obtidos a partir de tecidos clorofilados e protoplastos incolores, a 
partir de suspensões celulares. Este é o marcador mais usado, e que também permite 
o cálculo das taxas de fusão nos diversos experimentos.

Os produtos de fusão são cultivados até a fase de calo e em seguida colocados 
em meio de regeneração de brotos. Nos experimentos onde não houve seleção prévia 
de heterocários, esta pode ser feita na fase de calo ou broto. A natureza híbrida do 
broto pode ser identificada por análises morfológicas e cromossômicas. Pode-se 
antecipar essa seleção pela análise de padrões eletroforéticos de proteínas totais, 
isoenzimas ou de DNA. Nas análises eletroforéticas, o padrão de bandas das espécies 
parentais é caracterizado, procurando-se identificar bandas típicas. A mistura física 
das amost ras parentais revela um padrão que corresponde à soma das bandas parentais 
o qual serve como controle para a identificação dos híbridos somáticos verdadeiros. 
Este é um sistema eficiente para a confirmação da natureza híbrida e que pode ser 
usado tanto na fase de calo como de planta (Vieira & Dornelas, 1996).

Análises sobre o comportamento vegetativo e reprodutivo, incluindo-se 
comportamento meiótico, de híbridos somáticos de maracujazeiro (Passiflora spp.) 
vem sendo conduzidas na ESALQ/USP em colaboração com a Embrapa/CNPME 
visando delinear o seu potencial de aproveitamento em programas de melhoramento 
genético (Vieira & Dornelas, 1996; Barbosa & Vieira, 1997). Uma revisão sobre este 
assunto foi publicada por Dornelas & Vieira (1996) enfatizando o aproveitamento 
de híbridos somáticos em programas de melhoramento de Nicotiana, Brassica, Citrus 
e Solanum.

9. TRANSFORMAÇÃO DE PLANTAS

Embora a apresentação das técnicas de transferência de genes em plantas, via 
engenharia genética, não seja objeto deste capítulo, cabe ressaltar a importância e a 
relação dos procedimentos de cultura in vitro para a tecnologia de transformação. 
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Destacam-se como técnicas de transformação: a) aquela mediada por Agrobacterium, 
na qual a bactéria atua como vetor, transferindo parte de seu DNA plasmidial às 
células vegetais, b) a eletroporação de protoplastos; c) a biobalística.

O sucesso desses três procedimentos depende do conhecimento prévio sobre 
as condições de regeneração do explante vegetal utilizado. No caso da transformação 
via Agrobacterium, há necessidade de se transformar células que tenham potencial de 
regeneração. Discos foliares de tabaco, por exemplo, são bastante responsivos à 
transformação e à regeneração de brotos.

Em geral, as células vegetais atingidas pelo Agrobacterium após a sua inoculação 
ou co-cultivo têm localização superficial. Dependendo do tipo de explante, a formação 
de gemas adventícias ou pró-embriões somáticos ocorre, igualmente, a partir de 
camadas celulares localizadas na superfície do explante. Entretanto, essa coincidência 
nem sempre ocorre. O monitoramento histológico da via de regeneração pode auxiliar ao 
pesquisador a maximizar os protocolos de obtenção de brotos transgênicos (Alves, 1999).

No caso da eletroporação, cuja eficiência de transformação per se é alta, há 
necessidade de se conhecer as condições de cultivo dos protoplastos recém- 
eletroporados, de indução e manutenção de mitoses até haver a formação de 
microcolônias e calos e, por fim, da formação de gemas ou embriões que darão origem 
a plantas.

Na transformação por biobalística são usadas diversas fontes de explantes: 
embriões zigóticos; calos organogênicos e embriogênicos; suspensões celulares que 
têm se mostrado as mais promissoras. É evidente que os procedimentos de cultura 
devem estar bem estabelecidos de tal sorte a se obter um grande número de 
transformantes putativos. O screening desses brotos, em geral, é feito via PCR, os 
quais são, igualmente, avaliados quanto à expressão do gene repórter. Um número 
elevado de transformantes de Stylosanthes guianensis foi obtido, recentemente, na 
ESALQ/USP, após otimização das condições de bombardeamento e eletroporação 
(Quecini, 1999). Cerca de 3000 brotos foram submetidos à análise de PCR e de 
expressão do gene uid-A (GUS), tendo sido obtidas 48 plantas transgênicas portadoras 
do gene da albumina 2S, rico em metionina.

Os procedimentos experimentais de obtenção de plantas transgênicas estão 
bem dominados no Brasil, seja para fins de estudos básicos de biologia celular ou 
molecular, seja visando o seu cultivo em larga escala. Neste sentido, destacam-se as 
culturas de soja e algodão resistentes a herbicidas e a insetos, feijão resistente a 
herbicida, vírus e a insetos, mamão e batata resistente a vírus e banana resistente a 
fungos, modificadas geneticamente em laboratórios especializados da Embrapa 
Recursos Genéticos e Biotecnologia (Cenargen), em Brasília. Esses são alguns exemplos 
de produtos da biotecnologia vegetal que estarão à disposição do agricultor brasileiro, 
na medida em que a sua liberação for recomendada pela Comissão Técnica Nacional 
de Biossegurança, a CTNBio/MCT.

IO. CONCEITO E HISTÓRICO DA BIOTECNOLOCIA

O Homem vem praticando a domesticação de plantas desde o início da sua 
vida em comunidades, usando os produtos oriundos da prática agrícola para a sua 
alimentação, confecção de roupas e adornos, utensílios, construção de casas 
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rudimentares etc. Ao longo de sua história, deu início ao cultivo de várias espécies 
nos seus locais de origem ou em outras regiões do mundo, face aos seus hábitos 
nômades e migratórios e à conquista de novos territórios. Aos poucos, embora de 
forma empírica, passou a selecionar plantas que reuniam características favoráveis, 
modificando gradativamente a estrutura genética das populações sob cultivo. No 
século XX, a investigação científica, principalmente do ponto de vista da Genética, 
permitiu o advento de técnicas e de procedimentos experimentais importantes para 
o cultivo de plantas em larga escala, com produtividade e qualidades elevadas.

Assim, três níveis de exploração dos recursos vegetais podem ser caracterizados: 
a princípio, a prática é extrativista, seguindo-se os procedimentos de cultivo doméstico 
e, fmalmente, em anos recentes da nossa história, pratica-se o plantio de monoculturas, 
que podem conter milhares de plantas.

Essas informações são importantes para que se possa compreender o conceito 
de Biotecnologia, ou seja, uma tecnologia cujos produtos são oriundos de organismos 
vivos ou cujos processos envolvem a participação desses organismos. Dentro desta 
ótica, o vinho, a cerveja, o queijo e o pão são produtos de uma biotecnologia secular. 
Da mesma maneira, o melhoramento genético de plantas, animais e de 
microrganismos é uma prática biotecnológica porque gera produtos comerciais. Assim, 
sementes melhoradas de soja e a fermentação alcoólica são exemplos de um produto 
e de um processo biotecnológico, respectivamente.

10.1 INTERFACES DA TECNOLOGIA DO DNA RECOMBINANTE E A NOVA 
BIOTECNOLOGIA: A INDÚSTRIA DO DNA

Tão logo os primeiros experimentos de clonagem gênica foram descritos em 
1973, ficaram evidentes as aplicações desta tecnologia na indústria (Farah, 1997). A 
Engenharia Genética (EG) abriu perspectivas para aumentar a produção de certos 
compostos microbianos, como permitiu forçá-los a produzir novas substâncias de 
interesse principalmente para a indústria farmacêutica e de alimentos.

Essa prática, já adotada desde os anos 40, quando se intensificaram estudos 
sobre genética e melhoramento microbiano permitiu, por exemplo, que mutantes do 
gênero Penicillium fossem selecionados, aumentando a produção de penicilina. A 
elucidação das vias metabólicas dos compostos microbianos de interesse e as técnicas 
de mutagênese e seleção genética permitiram que a indústria ficasse cada vez mais 
competente na utilização de microrganismos produtores de ácidos orgânicos, de 
enzimas hidrolíticas, etanol etc. Entretanto, em várias situações, se atingiu um limite 
máximo de produção. Este limite pôde ser superado com o advento da tecnologia do 
DNA recombinante.

Em plantas, os níveis de produtividade alcançados pelo melhoramento 
genético são surpreendentes em culturas como a do milho e a soja. No entanto, é 
severamente comprometida em função do ataque de pragas e doenças cujo controle 
químico não é satisfatório. Alternativas para este problema estão sendo propostas 
pela EG. Plantas transgênicas portadoras de genes de resistência a vírus e a pragas são 
uma realidade do final do século XX. Esta estratégia é, em muitas situações, mais 
conveniente do que a hibridação interespecífica uma vez que apenas o gene de 
resistência é introduzido no genoma da espécie cultivada.
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Há várias doenças que afetam o Homem cuja terapêutica implica em 
administrar compostos protéicos ou hormônios aos pacientes incapazes de produzi- 
los por algum defeito genético. Neste contexto, os sistemas de expressão mais utilizados 
são os organismos procariotos. Apesar das inúmeras vantagens que apresentam, há 
certas limitações relativas à produção de proteínas complexas que exigem 
processamento em organelas celulares ou mostram uma configuração particular. Neste 
caso, em um procarioto, ela pode se tornar insolúvel e inativa, ou mesmo se mostrar 
tóxica à bactéria. Assim, passaram a ser alternativas de produção de compostos, as 
leveduras e, finalmente, animais e plantas transgênicas, justificando, a necessidade 
de pesquisas em clonagem de animais e transgenia que funcionem como fábricas 
biológicas de proteínas recombinantes complexas. Da mesma forma, plantas poderão 
ser utilizadas como vetores de imunização. Outro aspecto importante da biotecnologia 
diz respeito à produção de vacinas por EG: as vacinas de subunidades, como são 
chamadas, dependem do isolamento de genes que codificam proteínas virais e de sua 
expressão em um sistema adequado. Este mesmo princípio tem sido usado para inserir 
genes de resistência a vírus em plantas.

Concluindo, pode se afirmar que o domínio das técnicas de cultivo in vitro 
tem importância na biotecnologia vegetal, pois estas se constituem em etapas 
indispensáveis na obtenção de produtos. Da mesma forma, o conhecimento dos 
aspectos teóricos que fundamentam essas técnicas orienta o pesquisador no 
planejamento de sua pesquisa, assegurando-lhe maiores chances de sucesso.
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1. INTRODUÇÃO

O melhoramento de plantas é uma das tecnologias desenvolvidas para emprego 
na agricultura que apresentou maior sucesso no século XX. A metodologia empregada 
é eficiente e adaptável a um grande número de espécies, sendo que seu produdo tem 
elevado valor social. Desta forma, a produtividade de plantas de interesse agronômico 
tem aumentado continuamente graças ao esforço de agrônomos e melhoristas, os 
quais têm associado a adequação das condições ambientais ao melhoramento genético 
das plantas.

Considerando-se o desenvolvimento atual da população mundial, estima- 
se que ela deverá dobrar em número, ficando próxima dos 10 bilhões em 2050. 
Assim, apesar dos progressos já alcançados, é necessário a obtenção contínua de 
cultivares com novas características, adaptadas à condições específicas, que não 
apenas sejam cada vez mais produtivas, mas também, que satisfaçam mercados e 
regiões agrícolas particulares. Além disso, a diminuição global das áreas de terras 
férteis disponíveis à agricultura e, a crescente preocupação com a conservação do 
ambiente, fazem com que hoje seja extremamente importante a utilização de práticas 
agrícolas que consumam menor quantidade de energia. Somente através da genética 
será possível vencer este desafio, desenvolvendo cultivares adaptadas a estas novas 
exigências.

Basicamente, o melhoramento de plantas envolve a seleção de genótipos 
considerando-se a variabilidade genética disponível ou produção dela através de 
cruzamentos entre indivíduos selecionados, de forma a obter-se uma população com 
genótipos superiores. São necessários vários ciclos de avaliação, seleção e recombinação 
dos melhores genótipos, para que uma nova cultivar seja produzida. 
Consequentemente, características interessantes são selecionadas ou introduzidas na 
população nos estágios iniciais deste processo, sendo selecionadas durante anos, até a 
obtenção da cultivar. Embora a base genética de algumas características de interesse 
seja conhecida, pode-se dizer que os caracteres de maior importância, frequentemente, 
são poligênicos com herança genética complexa e pouco conhecida. Apesar desse 
desconhecimento, o melhoramento tem proporcionado um aumento contínuo da 
produtividade das plantas cultivadas. Entretanto, ganhos adicionais exigirão, cada 
vez mais, um melhor conhecimento da biologia das espécies, bem como, da resposta 
à seleção ao nível genotípico, ou seja, molecular.

O melhoramento genético, embora efetivo, é relativamente lento por ser 
baseado em vários ciclos de recombinação, avaliação e seleção. Desta forma, problemas 
como a correção de defeitos (suscetibilidade a pragas e doenças, arquitetura da planta, 
etc.) ou a introgressão de genes de interesse em cultivares elites podem demorar 
alguns anos para serem resolvidos. Da mesma maneira, através do emprego das técnicas 
convencionais de hibridação, torna-se bastante difícil, senão impossível, a utilização 
da variabilidade genética presente em espécies que sejam sexualmente incompatíveis 
com aquela de interesse.
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Nos últimos anos a biologia molecular e celular têm possibilitado um 
conhecimento mais aprofundado da genética e biologia dos organismos, fornecendo 
ferramentas que possibilitam a manipulação do genótipo dos mesmos. Assim, através 
da biotecnologia, uma série de metodologias surgiram para auxiliar o melhoramento 
genético, possibilitando a obtenção do(s) genótipo(s) desejado(s) em menor tempo. 
Basicamente, estas técnicas correspondem à utilização da cultura de tecidos, 
transformação genética de plantas com genes vindos de outros organismos e utilização 
de marcadores moleculares.

A descrição detalhada das técnicas e do emprego da cultura de tecidos e 
transformação genética no melhoramento de plantas serão abordadas em outros 
capítulos deste livro. No entanto é oportuno citar aqui que a cultura de tecidos tem 
tido inúmeras aplicações associadas aos programas de melhoramento, sendo as mais 
comumcnte encontradas:

• manutenção de genótipos in vitro em bancos de germoplasma;
• multiplicação de genótipos para acelerar etapas do programa de melhoramento;
• eliminação de vírus através da cultura de meristema;
• cultivo in vitro de embriões híbridos resultantes de cruzamentos entre espécies não 

relacionadas;
• obtenção de haplóides a partir de cultura de anteras;
• fusão de protoplastos para a obtenção de híbridos e/ou cíbridos entre espécies 

sexualmente incompatíveis;
• geração de variabilidade através de variação somaclonal;
• cultivo de tecidos ou células como material de base para a transformação genética 

com genes estrangeiros.

Os marcadores moleculares surgiram como uma grande contribuição do 
desenvolvimento das técnicas moleculares que permitem a análise do genoma. 
Através deles é possível analisar-se cada genótipo de interesse, possibilitando assim 
a obtenção de informações relativas à variabilidade existente, identificação de 
genótipos ou genes específicos e associação entre marcadores moleculares e 
características fenotípicas. A possibilidade de obtenção destas informações resulta 
em inúmeras aplicações dos marcadores moleculares associadas ao melhoramento 
de plantas.

2. MARCADORES MOLECULARES

Qualquer forma alélica originada de um genoma pode ser utilizada como um 
marcador genético, podendo esta ser um dado fenótipo, uma proteína ou um 
fragmento de DNA que codifica ou não um gene, possuindo uma sequência repetida 
ou única no genoma. Muitos genes, e também seqüências de DNA não codificadoras, 
estão representados em uma espécie por duas ou mais formas alélicas diferentes entre 
si, porém correspondentes ao mesmo loco cromossômico: a este fenômeno dá-se o 
nome de polimorfismo genético. Por convenção, considera-se que um loco é 
polimórfico quando a freqüência de seu alelo mais comum é inferior a 99%. Isso 
significa que entre 100 indivíduos, pelo menos um apresentará um alelo diferente 
daquele presente no mesmo loco nos outros 99 indivíduos.
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Os marcadores genéticos podem ser fenotípicos ou moleculares: os primeiros 
correspondem ao produto de expressão de um ou mais genes, podendo ser 
influenciados pelo ambiente e/ou pela ação de outros genes. Os marcadores 
moleculares, também chamados de marcadores genômicos ou genotípicos, detectam 
o polimorfismo diretamente ao nível do DNA, não sofrendo qualquer tipo de 
influência ambiental ou gênica.

Teoricamente qualquer fragmento de DNA pode ser utilizado como um 
marcador molecular, desde que ele revele polimorfismo entre indivíduos. Seu número 
é ilimitado, e como dito anteriormente, são desprovidos de efeito epistático ou 
pleiotrópico. Quando comparados aos marcadores fenotípicos, apresentam um 
número maior de alelos por loco. Seguindo-se critérios genéticos eles podem ser 
classificados basicamente em dois tipos principais: a) marcadores moleculares loco- 
específicos codominantes; b) marcadores loco não específicos dominantes. Embora 
esta classificação seja simplificada, ela corresponde aos dois principais tipos de 
marcadores utilizados.

2.1 MARCADORES MOLECULARES LOCO-ESPECÍFICOS CODOMINANTES

Os marcadores moleculares desta classe mais utilizados em plantas são aqueles 
denominados de RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphisrri) e SSR (Simple 
Sequence Repeats). Eles têm em comum o fato de serem espécie-específicos e 
codominantes, ou seja, ambos os alelos de um mesmo loco do indivíduo são 
visualizados ao mesmo tempo.

2.1.1 RFLP

Botstein et al. (1980) sugeriram que um grande número de marcadores 
moleculares poderia ser encontrado estudando-se diferenças na própria molécula 
de DNA, as quais são reveladas como diferenças no tamanho do fragmento de 
restrição do DNA (Figura 1). As diferenças ocorrem devido à variação na 
distribuição dos sítios de restrição de uma dada enzima no DNA. Tal variação 
pode ser consequência de mutações pontuais, que levam à criação ou eliminação 
do sítio de restrição de uma endonuclease específica. Enzimas de restrição cortam 
o DNA em seqüências particulares, chamadas de “sítios de restrição”. Se dois 
indivíduos diferem por um único nucleotídeo no sítio de restrição, a enzima 
cortará o DNA de apenas um dos indivíduos, gerando fragmentos de restrição 
de diferentes tamanhos. Porém, outras alterações na seqüência de DNA também 
levam à variação no tamanho do fragmento de restrição, sem que o sítio da enzima 
tenha sido modificado. Assim, é possível ocorrer inserções e/ou deleções e 
translocações e/ou inversões no fragmento de restrição sob análise, que resultarão 
na alteração do seu tamanho (Figura 2). Os fragmentos de tamanho diferente 
gerados por restrição são visualizados após separação em um gel de agarose, 
impressão em membrana de nylon e hibridização com uma sonda específica 
marcada radioativamente ou com quimioluminescência (Beckmann & Soller, 
1986; Paterson et al., 1991).

Alterações no DNA envolvendo grandes regiões, tais como inversões, deleções, 
adições, rearranjamentos ou translocações, resultarão numa alteração da distribuição 
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relativa dos sítios para várias enzimas de restrição simultaneamente. Em todos 
estes casos, a distribuição de tamanho dos fragmentos de DNA gerados por 
digestão com uma endonuclease de restrição da região afetada pela mutação 
será diferente daquela obtida em um indivíduo que não sofreu a mutação, 
produzindo um polimorfismo no tamanho do fragmento de restrição. Isto 
ocorrerá, no caso de mutações pontuais, somente para aquelas enzimas cujos 
sítios de reconhecimento incluem mutações; enquanto que, nos casos de 
rearranjamento do DNA, o polimorfismo ocorrerá para vária enzimas cujos 
sítios de reconhecimento estão incluídos na região mutada.

Em genomas pequenos, como o de vírus e organelas (mitocôndria e 
cloroplasto), o polimorfismo nos fragmentos de restrição (RFLP) pode ser 
visualizado diretamente após separação eletroforética dos fragmentos de DNA 
em gel apropriado. Entretanto, quando se analisa genomas mais complexos, o 
número de fragmentos de restrição gerados é tão grande que um smear contínuo 
é formado no gel, não sendo possível distinguir-se fragmentos individuais. Assim, 
é necessário utilizar-se sondas específicas clonadas para visualizar-se um 
determinado fragmento de DNA do genoma; através da técnica descrita por 
Southern (1975), o DNA digerido é separado por eletroforese em gel de agarose, 
desnaturado, transferido para uma membrana sob a forma de fitas simples e 
hibridizado com uma sonda específica (Figura 2).

Desde a descoberta de RFLPs em vírus (Godzicker et al., 1974), já 
foi demonstrada sua presença em inúmeras espécies vegetais e animais. O 
padrão de herança depende do genoma analisado, isto é, RFLPs nucleares 
segregam como marcadores mendelianos e são codominantes, RFLPs 
citoplasmáticos são maternalmente herdados. Assim, como no caso de outros 
marcadores moleculares, pode-se utilizar para a análise de RFLPs o DNA 
extraído de qualquer tecido, em qualquer estágio de desenvolvimento do 
organismo.

■■Sonda

FcoRI
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FIGURA 1. Princípio 
do RFLP: após 
digestão do DNA com 
duas enzimas de 
restrição e hibridização 
com sonda específica, 
o polimorfismo para 
um mesmo loco é 
revelado pela combina
ção da sonda com a 
enzima, no exemplo, 
somente com a enzima 
Eco RI.
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LMC39///zm/II
F2

FIGURA 2. Padrão de 
segregação dos alelos 
(bandas) obtido pela 
hibridização da sonda 
UMC39, com o 
DNA de indivíduos 
de uma população F2 
de milho, digeridos 
com a enzima 
//zwr/III. A — linha
gem Cat-100- 6, B - 
linhagem SI587-17, 
F - Fp S — indivíduos 
sensíveis ao alumínio, 
T — indivíduos 
tolerantes ao alumínio 
(SiboveT/zZ, 1999).

2.1.1.1 SONDAS

As sondas a serem utilizadas para a detecção de RFLPs, necessitam ser obtidas 
para a espécie que se deseja estudar. Como existe um certo grau de conservação das 
sequências de DNA entre espécies relacionadas, clones obtidos para uma dada espécie 
podem ser utilizados como sondas heterólogas em outras espécies (Devos etal., 1992; 
Ahn & Tanksley, 1993; Han et al., 1998). As sondas utilizadas podem ser genômicas 
ou cDNA: para a obtenção de uma biblioteca genômica de sondas de RFLP o DNA 
total da espécie de interesse é digerido por uma enzima de restrição (fragmentos de 
500 a 2000 pb) e clonado em um plasmídeo; as sondas a partir de cDNA 
correspondem a genes que necessariamente se expressam e, portanto, são obtidas a 
partir de um banco de cDNA. O uso de sondas correspondentes a cDNAs limita a 
análise do polimorfismo às regiões codificadoras, enquanto que, sondas genômicas, 
também chamadas anônimas, podem corresponder também a regiões não 
codificadoras presentes no genoma. Entre estas, pode-se obter clones que 
correspondem à regiões cuja sequência está presente em cópia única ou em mais de 
uma região do genoma, ou seja, cópias múltiplas no genoma.

As sondas presentes em cópias múltiplas no genoma são utilizadas 
principalmente para caracterização de um genótipo através de uma “impressão digital” 
do DNA (identificação varietal) e/ou estudos de diversidade, enquanto que as sondas 
presentes em cópia única, são utilizadas preferencialmente no mapeamento genético 
de características de interesse.

Assim, dada a diferença na constituição e utilização das sondas, após a 
construção da biblioteca de clones, é necessário efetuar hibridizações do DNA 
genômico total com os clones obtidos, para obter-se a identificação dos mesmos 
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como sendo seqüências de cópias únicas ou de cópias múltiplas. Após esta identificação 
inicial, torna-se necessário um estudo do polimorfismo revelado pelas sondas 
correspondendo a clones com seqüências de cópias únicas. Este estudo é realizado 
efetuando-se hibridizações destas sondas com o DNA de poucos indivíduos 
geneticamente não aparentados, digeridos separadamente por algumas enzimas de 
restrição. O número de indivíduos e de enzimas de restrição empregados neste teste 
depende do polimorfismo existente na espécie: em Lycopersicon esculentum observou- 
se que somente de 5% a 10% das sondas revelavam polimorfismo em um conjunto 
de variedades de tomate, após digestão com três enzimas de restrição, apresentando 
somente dois alelos por loco (Miller &Tanksley, 1990). Contrariamente, em milho, 
considerando-se apenas linhagens dentadas européias, 95% das sondas revelaram 
polimorfismo empregando-se três enzimas de restrição, apresentando mais de seis 
alelos por loco (Messmer etal., 1992). Assim, para espécies que ainda guardam elevado 
grau de polimormismo entre os indivíduos, pode-se efetuar a avaliação das sondas 
empregando-se um número menor de indivíduos e dê enzimas de restrição. Um 
marcador RFLP polimórfico é definido por uma combinação entre uma sonda e 
uma dada enzima. Muitas vezes, uma mesma sonda detecta polimorfismo com 
diferentes enzimas, podendo assim revelar um número maior de alelos em um mesmo 
loco. Estas hibridizações também têm por objetivo identificar os clones que, quando 
utilizados como sonda, produzem sinal de hibridização intenso e revelam um 
polimorfismo facilmente distinguível entre os diferentes alelos.

Como dito anteriormente, há ainda a possibilidade de utilização de sondas 
heterólogas, ou seja, sondas obtidas de uma biblioteca genômica construída com o 
DNA de outra éspecie. Entretanto, o número de sondas heterólogas passíveis de 
serem utilizadas diminui a medida que as espécies se distanciam evolutivamente, 
sendo difícil a utilização de sondas de espécies pertencentes a outra família botânica. 
Neste caso, a utilização de sondas com seqüências de cDNA é mais apropriada. Elas 
correspondem às regiões codificadoras, as quais evoluem mais lentamente e, portanto, 
apresentam maior similaridade ao nível de seqüência de bases, produzindo melhores 
resultados na hibridização. A utilização de sondas heterólogas permite o estudo do 
polimorfismo em uma ou mais espécies, além daquela cujo DNA foi clonado, sem a 
necessidade de construir-se outras bibliotecas, possibilitando também a comparação 
dos mapas genéticos entre elas (Devos et al., 1992).

O número total de sondas a ser obtido depende da finalidade do programa no 
qual elas serão utilizadas, bem como, do tamanho do genoma da espécie em estudo. 
Considerando-se uma espécie diplóide com genoma apresentando entre 1000 a 1500cM 
(centiMorgam: 1 cM= 1% recombinação; dependendo da espécie, l%derecombinação 
= 106 — 107 pares de bases), para a qual deseja-se obter um mapa genético altamente 
saturado, isto é, possuindo um marcador a cada 5cM, serão necessários de 320 a 480 
marcadores polimórficos (combinação sonda/enzima) distribuídos aleatoriamente no 
genoma, de forma que, 80% do genoma possa ser avaliado. Deve-se considerar também 
que, para obter-se 480 marcadores RFLP polimórficos, um número cinco a seis vezes 
maior de clones é necessário pois, muitos deles corresponderão a seqüências presentes 
em cópias múltiplas ou apresentarão outra característica que os tornarão inadequados 
ao uso. Este exemplo simples ilustra o grande trabalho necessário ao desenvolvimento 
de marcadores moleculares do tipo RFLP.
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FIGURA 3. Esquema ilustrando a análise e detecção do polimorfismo no 
comprimento dos fragmentos de restrição, desde a extração do DNA até 
a etapa de hibridização com a sonda específica.

2.1.1.2 DETECÇÃO DO POLIMORFISMO - RFLP

Qualquer tecido pode ser utilizado para extração do DNA a ser analisado. 
Geralmente são utilizadas folhas jovens congeladas e maceradas ou liofilizadas e 
moídas, dependendo das condições laboratoriais (disponibilidade de espaço nmfreezer 
a -70°C para guardar o material congelado). O DNA é então extraído e, uma parcela 
dele digerido isoladamente por enzimas de restrição. As enzimas preferencialmente 
utilizadas são aquelas cujos sítios de reconhecimento são constituídos por 6 pares de 
bases. Se considerarmos um genoma com 109 pares de bases, haverá um sítio de 
reconhecimento desta enzima a cada 4.096 pares de bases (46), gerando 
aproximadamente 250.000 fragmentos de tamanho variado. Após digestão, os 
fragmentos são separados em gel por eletroforese. Dado o grande número de 
fragmentos de restrição gerados, é impossível a identificação visual, a partir do gel, 
de polimorfismo no comprimento de um dado fragmento entre indivíduos diferentes, 
bem com, a identificação de seus alelos. As sondas moleculares são então empregadas 
para a identificação deste polimorfismo.

Após separação dos fragmentos por eletroforese em gel de agarose, eles são 
desnaturados e transferidos para uma membrana, sendo que sua posição relativa no gel é 
mantida durante a transferência. A membrana é então colocada em contato com uma 
solução contendo a sonda também desnaturada e marcada com um isótopo radioativo 
ou por quimioluminescência. Nestas condições, a sonda vai se hibridizar com a seqüência 
homóloga correspondente, a qual encontra-se imobilizada na membrana. Após retirado 
o excesso de sonda, a membrana é colocada em contato com um filme autoradiográfico 

que, após um 
período de expo
sição determi
nado, apresentará 
impresso o sinal 
correspondente 
ao fragmento que 
se hibridizou com 
a sonda utilizada 
(Figura 3).

A descri
ção da metodo
logia empregada 
para a obtenção 
das sondas e de
tecção do poli
morfismo de 
fragmentos de 
restrição deixa 
claro que, embora 
os marcadores 
RFLP sejam alta
mente eficientes 
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e tenham sido muito utilizados no estudo de inúmeras espécies vegetais e animais, 
eles são dispendiosos em tempo e dinheiro. Atualmente outros tipos de marcadores 
moleculares têm despertado a atenção dos pesquisadores e melhoristas por serem 
mais rapidamente obtidos e/ou de fácil utilização. Tais marcadores serão descritos a 
seguir.

2.1.2 SSR OU MICROSSATÉLITES

Microssatélites ou SSR (simple sequence repeats) correspondem a 
seqüências de DNA com poucos pares de bases (2-6) de comprimento repetidas 
em tandem. Eles foram inicialmente estudados no genoma humano, onde estão 
presentes em grande número de cópias, dispersas por todo o genoma (Hamada 
et al., 1992; Litt & Luty, 1989)- Posteriormentç, os microssatélites 
foram identificados nas diferentes espécies estudadas, incluindo o camundongo 
(Love et al., 1990), rato (Serikawa et al., 1992), porco (Moran, 1993), aves 
(Cheng & Crittenden, 1994), peixe (Estoup et al., 1993), insetos (Tautz & 
Ranz, 1984), levedura (Tautz & Ranz, 1984) e várias espécies de 
monocotiledôneas e dicotiledôneas (Condit & Hubbell, 1991; Morgante & 
Olivieri, 1993).

No genoma humano os microssatélites mais comumente encontrados são 
constituídos por repetições CA. Análise de bancos de seqüências de DNA de 
plantas indicaram a presença de, preferencialmente, repetições AT (Morgante & 
Olivieri, 1993). Entretanto, tem-se também observado uma grande quantidade 
de microssatélites constituídos por repetições GA e GT em diversas espécies de 
plantas. As repetições CA são bem menos frequentes em plantas que em 
animais.

Enquanto o número de repetições em tandem de um microssatélite 
geralmente varia, a sequência de bases adjacente ao microssatélite pode ser única 
no genoma e conservada (no mesmo loco) entre diferentes indivíduos da mesma 
espécie. Assim, pode-se desenhar um oligonucleotídeo específico para as seqüências 
adjacentes a um dado microssatélite, de forma que, através de uma reação de PCR 
(Polymerase Chain Reaction - Saiki et al., 1985) será possível amplificar este loco 
em diferentes genótipos. Como o número de unidades repetidas em tandem em 
um microssatélite pode ser variável entre diferentes genótipos, os produtos de 
amplificação dos diferentes indivíduos mostrarão um polimorfismo no tamanho 
do fragmento amplificado (Figura 4).

A explicação exata para a variação encontrada no número de unidades 
repetidas em tandem nos microssatélites é desconhecida, acredita-se que ela seja 
causada por falhas durante o processo de replicação ou recombinação do 
DNA. A importância dos microssatélites como marcadores moleculares reside 
justamente nesta variação pois, observou-se que para um mesmo microssatélite 
há vários alelos existentes em uma população, sendo que o nível de 
heterozigosidade pode ser extremamente elevado. Além disso, este marcadores 
apresentam herança mendeliana e são codominantes como os RFLPs. 
Portanto, eles podem ser utilizados como marcadores genotípicos para estudo da 
diversidade genética, construção de mapas genéticos e caracterização de 
germoplasma.
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(CA)n

5' NNNNNNNNNNNCACACACACACACACACACACACACANNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTNNNNNNNNN5N

N.NNNNNNNNNNCACACACACACACACACACACACACANNNNNNNNNNN
♦--------PPPPP

PPPPP -------------♦

NNNNNNNNNNNGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTNNNNNNNNNNN

A Idos

FIGURA 4. Microssa
télites: a variação no 
número de repetições 
de dinucleotídeos 
resulta na variação do 
tamanho dos frag
mentos amplificados. 
Esta variação é 
visualizada em gel de 
acrilamida ou de 
agarose com alto poder 
de resolução. PPP = 
oligonucleotídeo 
adjacente às repetições 
em tandem, utilizado 
para amplificação do 
microssatélite em 
diferentes indivíduos.

2.1.2.1 DESENVOLVIMENTO DE MARCADORES MICROSSATÉLITES EM PLANTAS

O desenvolvimento de microssatélites envolve o conhecimento das seqüências 
únicas adjacentes à região contendo as repetições em tandem, para que seja possível 
designar um loco específico. Estas seqüências podem ser obtidas inicialmente, embora 
em pequeno número e apenas para algumas espécies, através de buscas em bancos de 
dados de seqüências de bases. Entretanto, a obtenção de um conjunto completo de 
microssatélites para uma espécie somente é possível através de um programa de 
desenvolvimento de microssatélites. Para tanto, basicamente, faz-se uma biblioteca 
genômica utilizando-se fragmentos de pequeno tamanho (200 - 600 pares de bases) 
os quais sofreram uma seleção prévia quanto à presença neles, de repetições em tandem. 
Desta forma, a biblioteca resultante estará “enriquecida” em clones que podem gerar 
microssatélites. Em seguida, os clones são hibridizados em condições de alta 
estringência com sondas constituídas por oligonucleotídeos apresentando as repetições 
encontradas nos microssatélites, como por exemplo (GA)15, (GT)15 ou (CT) . Os 
clones positivos são inicialmente analisados através de uma amplificação seletiva, 
para deduzir-se onde está localizada a repetição em relação a ambas as extremidades 
do fragmento clonado. Esta verificação é importante pois, como é necessário conhecer- 
se as seqüências únicas presentes adjacentes à repetição, se esta última estiver localizada 
na extremidade do fragmento clonado, não será possível conhecer a seqüência única 
adjacente e, conseqüentemente, será impossível desenhar oligonucleotídeos capazes 
de amplificar o loco em questão (Rafalski et al., 1996).

Uma vez detectados os clones desejados, eles devem ser seqüenciados e a 
região contendo a seqüência única é utilizada para desenho dos oligonucleotídeos a 
serem empregados na amplificação deste loco em diferentes genótipos. Visando a 
facilitação da etapa de detecção do polimorfismo, os oligonucleotídeos são desenhados, 
sempre que possível, de forma que o produto de amplificação tenha no máximo 250 
pb. Em seguida, o par de oligonucleotídeos é utilizado para amplificação do loco, a 
partir do DNA genômico de diferentes indivíduos. Este procedimento é feito para a 
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identificação e caracterização dos alelos do microssatélite entre diferentes genótipos.
Esta breve descrição do método empregado para a obtenção de microssatélites 

é suficiente para demonstrar o grande trabalho necessário ao desenvolvimento de 
cada novo microssatélite, além de seu elevado custo. Adicionados a estes, temos o 
fato de que o laboratório deve ser suficientemente equipado e possuir pessoal 
qualificado para iniciar um programa de desenvolvimento de microssatélites. Para 
que estes marcadores possam ser utilizados adequadamente como ferramentas tanto 
no melhoramento genético como na análise e conservação de germoplasma, é 
necessário que um número grande deles esteja disponível para a espécie em estudo.

Atualmente, muitas espécies já possuem um conjunto de microssatélites 
disponível para utilização em estudos genéticos. Entre estas estão soja (Akkaya et al.,
1992) , milho (Sênior & Heun, 1993), trigo (Rode etal., 1995), arroz (Wu &Tanksley,
1993) , melão e pepino (Katzir et al., 1996), melancia (Jarret et al., 1997), maçã 
(Guilford et al., 1997), cevada (Becker & Heun, 1995) e sorgo (Taramino, et al., 
1997). Excetuando-se milho, arroz, soja e trigo, o número de microssatélites 
desenvolvidos até o momento para as outras espécies é ainda pequeno. Este fato 
deve-se justamente ao elevado custo do desenvolvimento deles, sendo, no momento, 
justificável apenas para culturas de grande importância econômica.

2.1.2.2 DETECÇÃO DO POLIMORFISMO - MICROSSATÉLITES

Considerando-se que os alelos de um loco identificado por um microssatélite 
podem diferir em apenas dois pares de bases quanto ao comprimento do fragmento 
amplificado, é necessário empregar-se um sistema de identificação do polimorfismo 
que seja de alta resolução. Géis desnaturantes de poliacrilamida proporcionam 
resolução suficiente para detectar-se diferenças de tamanho tão pequeno quanto um 
único par de bases. Entretanto, para a visualização dos fragmentos amplificados nestes 
géis, é necessário empregar-se marcação radioativa (ou um sistema baseado em 
quimioluminescência) do fragmento ou cloração do gel com prata. Ambos os 
procedimentos adicionam um grande trabalho ao processo necessário à detecção do 
polimorfismo, encarecendo-o e reduzindo sobremaneira a velocidade de aquisição 
dos dados.

Um sistema alternativo para a detecção do polimorfismo em gel de 
poliacrilamida é a marcação dos produtos amplificados com compostos fluorescentes. 
Sua análise é então efetuada em um seqüenciador automático que detecta fluorescência, 
o que levará a uma extrema acurácia na determinação do tamanho dos fragmentos. 
Além disso, este sistema leva a fácil automatização da genotipagem através da eficiente 
aquisição, análise e armazenamento dos dados.

No entanto, não havendo a disponibilidade de um seqüenciador automático, 
sempre que o polimorfismo entre os alelos permitir, pode-se utilizar géis preparados 
com concentrações elevadas (3,0 -3,5%) de agaroses especiais, cujos nomes comerciais 
são Nusieve, Metaphor (FMC Bioproducts) ou SFR (Amresco), os quais também 
possuem alto poder de resolução e podem ser corados com brometo de etídeo, sendo 
que os fragmentos amplificados são facilmente visualizados (Figura 5).

Os microssatélites, como já mencionado, apresentam as mesmas vantagens 
dos marcadores RFLPs, sendo codominantes e específicos e, portanto, excelentes
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M P1 P2 F1 F2

FIGURA 5. Padrão de segregação dos alelos 
(fragmentos) obtidos por amplificação do 
microssatélite PHI037 nos genitores (P[ e P2), na 
geração F, e na população F2 correspondente de 
milho. Visualização dos alelos em gel de 
agarose:Metaphor 4% (1:1), após coloração com 
brometo de etídeo e exposição à luz ultravioleta 
(Sibov, S.T.; Resende, A.; Garcia, AF.; Souza Jr., CL 
e Souza, A.P.; resultados não publicados). M - 
marcador de peso molecular (<|>X174/Hinf I).

para a construção de mapas genéticos. 
Sua grande vantagem em relação aos 
RFLPs é justamente a possibilidade 
de automatização e facilidade de 
detecção do polimorfismo entre 
indivíduos. Por enquanto, devido ao 
seu desenvolvimento ser bastante 
oneroso e ao fato de existir apenas um 
pequeno número deles disponível para 
a maioria das espécies vegetais, seu 
emprego tem sido limitado ao estudo 
da divergência genética, sempre 
associado a outros marcadores.

2.2 MARCADORES MOLECULARES 
MULTILOCO DOMINANTES E 
NÃO ESPECÍFICOS

Os marcadores desta classe, 
diferentemente daqueles loco- 
específicos, não são dirigidos a uma 
região particular do genoma. Eles 
revelam o polimorfismo presente em 
dezenas de locos simultaneamente.
Esta propriedade permite que, com 
relativamente poucas análises, seja 
possível caracterizar um genótipo sem 
ambigüidades. Assim, eles são 
utilizados principalmente com a 
finalidade de se conhecer a “impressão 
digital ao nível do DNA” de 
indivíduos podendo, entretanto, ser 
utilizados quando se deseja saturar 
uma região específica do mapa 

genético com marcadores moleculares. Os dois marcadores mais utilizados desta classe 
são os RAPDs (Random Amplified Polymorphic DNA) e AFLP (Amplified Fragment 
Length Polymorphism).

2.2.1 RAPD

O princípio do RAPD consiste em realizar-se uma reação de PCR utilizando- 
se o DNA do indivíduo em estudo e um oligonucleotídeo curto, composto por 10 
nucleotídeos, de seqüência arbitrária (Willians et al., 1990). Estes oligonucleotídeos, 
quando sob condições apropriadas de temperatura (38-42°C), vão se “anelar” às 
seqüências do genoma que lhes são parcial ou totalmente complementares. Quando 
há no genoma dois sítios complementares ao oligonucleotídeo empregado para a 
amplificação, localizados em direções opostas e distantes entre si, no máximo, por 
3.000 pares de bases, ocorre amplificação da região (Figura 6). Um mesmo 
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oligonucleotídeo pode ser complementar a diferentes regiões do genoma, as quais 
serão amplificadas simultaneamente, produzindo vários fragmentos. Geralmente o 
número de produtos amplificados com um dado oligonucleotídeo não ultrapassa a 
quinzena, e eles podem ser separados em um gel de agarose ou poliacrilamida, sendo 
visualizados após coloração com brometo de etídeo ou prata, conforme o tipo de gel.

Aproximadamente na mesma época do surgimento do RAPD, outras 
técnicas foram propostas, as quais empregam exatamente o mesmo princípio do 
RAPD, ou seja, a utilização de oligonucleotídeos com seqüências arbitrárias para 
amplificação de sítios aleatórios do genoma. Entre elas, as mais conhecidas são o 
AP-PCR {Arbitraryed Primed Polymerase Chain Reaction — Welsh & McClelland, 
1990) e DAF {DNA Amplified Fingerprinting- Caetano-Anólles etal., 1991)

O polimorfismo detectado por marcadores do tipo RAPD é resultante de 
mutações ou rearranjamentos no sítio ou entre os sítios de anelamento dos 
oligonucleotídeos no genoma. Assim, quando um mesmo oligonucleotídeo é 
empregado para a amplificação de fragmentos a partir do DNA de diferentes 
indivíduos, o polimorfismo será observado pela presença ou ausência de 
determinados fragmentos entre os mesmos. O polimorfismo observado é do tipo 
dominante, ou seja, não é possível separar através da visualização do produto de 
amplificação no gel, os indivíduos que são homozigotos para a presença do(s) sítio(s) 
de anelamento do oligonucleotídeo em um dado loco, daqueles que são 
heterozigotos para a presença dele(s). Em ambos os casos haverá a amplificação do 
fragmento. Os indivíduos que são homozigotos para a ausência do(s) sítio(s) de 
anelamento do oligonucleotídeo não apresentarão amplificação do fragmento 
(Figura 7).

A característica dominante deste marcador poderá trazer desvantagens na 
análise de populações segregantes utilizadas no mapeamento de características de 
interesse, pois não será possível discriminar os heterozigostos. Porém a facilidade de 
uso deste marcador, aliada ao baixo custo e ao fato dele não ser espécie-específico, 
tranformou o RAPD no principal marcador utilizado na análise da diversidade genética 
ou na construção de mapas genéticos e mapeamento de genes em espécies onde não 
há marcadores codominantes específicos desenvolvidos (Waugh & Powell, 1992).

Genótipo A

1 2

Genótipo B

1 2

>x

1

2

1

2

FIGURA 6. RAPD. Ampli
ficação dos genótipos A e B 
com um oligonucleotídeo. 
As setas representam a 
presença dos sítios de 
anelamento do oligonu
cleotídeo. A ausência de um 
sítio de anelamento 
(indicado por X) levará a não 
amplificação do fragmento 2 
no genótipo A e do 
fragmento 1 no genótipo B. 
O perfil de bandas obtido 
para os genótipos A e B 
revela este polimorfismo.
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FIGURA 7. Perfil de 
RAPD obtido com os 
oligonucleotídeos (A) 
OPB-12 e (B) OPB-17 
em 18 linhagens de 
milho. (M) marcador 
de peso molecular 1/ 
HindIII e 0X174/ 
HaelII (Lanza, 1996).

2.2.1.1 DETECÇÃO DO POLIMORFISMO - RAPD

Contrariamente aos RFLPs ou microssatélites, os marcadores RAPDs não 
exigem qualquer sistema especial para detecção do polimorfismo, tais como 
hibridizações, marcação radioativa ou com compostos quimioluminescentes, nem 
conhecimento prévio de seqüências de DNA da espécie em estudo. O polimorfismo 
no tamanho dos fragmentos amplificados é, na maioria das vezes, facilmente 
visualizado em gel de agarose após coloração com brometo de etídeo. Além disso, são 
necessários poucos nanogramas de DNA (5-30ng) para as amplificações, o que facilita 
muito a etapa de extração do DNA, devido à possibilidade do emprego de técnicas 
simples e rápidas para a obtenção do mesmo. Entretanto, a reprodutibilidade dos 
experimentos pode ser baixa, sendo necessário tomar-se cuidados especiais tanto com 
a otimização da técnica para cada espécie, quanto com a condução dos experimentos. 
A reprodutibilidade é afetada por vários fatores, incluindo a concentração de DNA, 
velocidade de mudança nas temperaturas durante os ciclos de amplificação, 
concentração dos íons de magnésio e tipo da polimerase termoestável utilizada 
(Williams et al., 1993).

Inicialmente, tendo-se escolhido os indivíduos a serem analisados, deve-se 
fazer um teste para avaliar o polimorfismo gerado por um conjunto de 
oligonucleotídeos. Este teste levará à seleção, entre os oligonucleotídeos disponíveis, 
daqueles que produzem o maior número de fragmentos polimórficos entre os 
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indivíduos. Para tanto, um pequeno número de indivíduos é analisado com um 
grande número de oligonucleotídeos (geralmente comercializados pela empresa Operon 
Technologies nos EUA ou University ofBritish Columbia no Canadá). Após contagem 
do número de bandas polimórficas entre os indivíduos obtidas para cada 
oligonucleotídeo pode-se escolher aqueles que revelam o maior número de bandas 
polimórficas. Estes são então utilizados para a análise de todos os indivíduos da 
população em estudo.

2.2.2 AFLP

Os marcadores AFLPs (AmplifiedFragment Length Polymorphism) são os mais 
recentemente desenvolvidos e aplicados no estudo genético de plantas e animais. A 
técnica foi desenvolvida por Zabeu & Vos (1993) e combina os alvos para estudo do 
polimorfismo pelos marcadores RFLP e RAPD: a distribuição aleatória de sítios de 
restrição entre genomas e a amplificação aleatória de fragmentos empregando-se 
oligonucleotídeos com seqüências arbitrárias. Além de combinar as duas estratégias 
para detectar-se o polimorfismo, a técnica também combina a estabilidade do RFLP, 
em termos da obtenção de resultados altamente reprodutíveis, com a informatividade 
e rapidez do RAPD. Ajustando-se a combinação de oligonucleotídeos à espécie em 
estudo, é possível obter-se de 100 a 150 fragmentos (locos) amplificados 
simultaneamente em um único experimento, demonstrando assim, a alta 
informatividade presente em cada ensaio (Vos et al., 1995).

A técnica é baseada na amplificação seletiva de um subconjunto de fragmentos 
genômicos gerados após digestão com uma dada enzima de restrição. Assim, o AFLP 
gera um grande número de marcadores simultaneamente, semelhante aos marcadores 
do tipo RAPD. Por suas características, o AFLP é considerado uma técnica de DNA 
fingerprinting. Por esta razão, ele tem sido utilizado principalmente no estudo da 
diversidade genética entre indivíduos de diferentes espécies (Hill et al., 1996; Maughan 
et al., 1996; Hongtrakul et al., 1997; Perera et al., 1998; Cervera et al., 1998; entre 
outros).

A técnica é constituída das seguintes etapas (Figura 8): o DNA genômico é 
digerido com enzimas de restrição e, às extremidades dos fragmentos de DNA obtidos, 
liga-se um “adaptador” dupla fita, ou seja, um pequeno segmento de DNA constituído 
por uma seqüência arbitrária e o sítio de restrição da enzima utilizada na digestão do 
DNA. Desta forma, após a ligação do adaptador, todos os fragmentos obtidos na 
digestão possuirão exatamente as mesmas seqüências de bases nas extremidades, sendo 
extremamente fácil amplificá-los utilizando oligonucleotídeos complementares à estas 
seqüências. A amplificação deles será altamente específica, contrariamente ao que 
ocorre no RAPD. Por esta razão o AFLP é muito mais estável e reprodutível.

Entretanto, o número de fragmentos gerados na digestão de um genoma 
vegetal, de tamanho médio 4,5 xlO9 pares de bases, é muito grande o que torna 
muito complexa a avaliação do polimorfismo. Assim, é necessário efetuar-se a seleção 
de um subconjunto de fragmentos a serem amplificados. Desta maneira, o 
oligonucleotídeo a ser utilizado na primeira amplificação é constituído pela seqüência 
de bases complementares ao adaptador, adicionada de um nucleotídeo seletivo 
(que pode conter qualquer uma das 4 bases: A, C, G ou T) em sua extremidade 3’.
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A utilização deste oligonucleotídeo 
na amplificação por PCR, em 
condições de anelamento específico, 
resultará na amplificação apenas dos 
fragmentos que possuem tal 
nucleotídeo adjacente ao sítio de 
restrição. Esta é a primeira seleção 
efetuada na amplificação, portanto, 
é denominada de “amplificação pré- 
seletiva”. Geralmente ela é efetuada 
apenas no estudo de genomas 
grandes (por exemplo, as espécies 
vegetais), onde o número de 
fragmentos gerados por digestão é 
muito elevado.

O próximo passo corres
ponde à “amplificação seletiva”, onde 
nova amplificação por PCR é 
efetuada, utilizando-se oligo- 
nucleotídeos constituídos pela 
sequência do adaptador adicionada 
de três nucleotídeos aleatórios em sua 
porção 3’. Obviamente, o primeiro 
destes três nucleotídeos deverá ser 
igual àquele utilizado na pré- 
amplificação, para os casos onde ela 
foi efetuada. Assim, promove-se uma 
segunda seleção dos fragmentos que 
serão amplificados. O subconjunto 
de fragmentos amplificados é 
analisado em gel desnaturante de 
poliacrilamida.

Quando compara-se o perfil dos fragmentos de DNA obtidos para cada 
genótipo, observa-se bandas comuns, bem como, bandas presentes em alguns e 
ausentes em outros genótipos. As diferenças correspondem ao polimorfismo detectado 
de forma dominante pelo AFLP. Estas diferenças podem ser resultantes de modificações 
dos sítios de restrição devido à mutação, deleção ou adição de novas bases, bem 
como inserções, deleções ou inversões de sequências entre os dois sítios de restrição. 
Assim, o polimorfismo revelado pelo AFLP é, da mesma forma que para o RFLP, 
resultante de alterações envolvendo o sítio de restrição da enzima. Porém, 
adicionalmente, o AFLP também avalia o polimorfismo na sequência de bases 
imediatamente adjacente ao sítio de restrição, através da pré-amplificação e/ou 
amplificação seletiva.

O polimorfismo gerado pode ser codominante, devido à diferença no tamanho 
do fragmento de restrição entre dois alelos, ou dominante, devido à presença ou
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ausência de um dado sítio de restrição entre dois genótipos. Ambos os tipos de 
polimorfismos são detectáveis; entretanto, as relações alélicas entre polimorfismo 
codominante e dominante são extremamente difíceis de serem determinadas e 
certamente este é o maior problema do AFLP. Embora existam estratégias mais ou 
menos complexas para se identificar o polimorfismo dominante e codominante, 
possíveis de serem utilizadas em estudos de mapeamento, a análise do polimorfismo 
observado tem sido efetuada principalmente considerando-o como sendo ele do tipo 
dominante. Apesar disso, devido a outras vantagens associadas aos marcadores AFLP, 
eles têm sido utilizados na construção de mapas genéticos e mapeamento de genes de 
interesse em diferentes espécies (Wang et al., 1997; Lu et al., 1998; Nandi et al., 
1997; Virkeízz/., 1998).

2.2.2.1 DETECÇÃO DO POLIMORFISMO - AFLP

A detecção do polimorfismo gerado por AFLPs é de certa forma, mais 
trabalhosa que as outras técnicas anteriormente mencionadas. Embora esta técnica 
seja altamente eficiente no estudo genético das plantas, tanto ao nível de diversidade 
quanto identificação varietal e mapeamento, é necessário alguma familiaridade do 
laboratório com técnicas moleculares.

O DNA a ser utilizado necessita ser altamente puro, para eliminar a presença 
de compostos que poderiam gerar digestão parcial dele. O sucesso da técnica depende 
da digestão completa do DNA. Este DNA é então digerido por duas enzimas de 
restrição, preferindo-se a utilização de uma que reconheça sítio com 6 bases e a 
outra sítio com 4 bases. Esta escolha leva à produção de grande número de 
fragmentos de pequeno tamanho que serão facilmente amplificados e estão na 
faixa de tamanho dos fragmentos que podem ser resolvidos em gel de acrilamida. 
Em seguida, ligam-se dois adaptadores diferentes aos fragmentos de DNA: cada 
um complementar ao sítio de restrição de uma das enzimas utilizadas na digestão. 
Estudos do tamanho dos fragmentos gerados em relação ao polimorfismo revelado 
indicaram que a amplificação dos fragmentos tendo uma enzima com sítio de corte 
de seis bases em uma extremidade e outra com sítio de corte de quatro bases na 
extremidade oposta produziram melhores resultados (Rafalski etal., 1996). Portanto, 
a pré-amplificação e a amplificação seletiva são efetuadas com dois oligonucleotídeos 
diferentes, cada um deles contendo nucleotídeos adjacentes ao sítio de restrição de 
uma das enzimas utilizadas na digestão.

Os fragmentos amplificados são separados em gel desnaturante de 
acrilamida. Eles podem ser visualizados após coloração com prata. Alternativamente, 
um dos oligonucleotídeos utilizados na amplificação seletiva é marcado 
radioativamente e sua detecção é feita após a secagem do gel e sua exposição à um 
filme autoradiográfico (Figura 9). Recentemente, têm-se utilizado oligonucleotídeos 
marcados com compostos fluorescentes e, os fragmentos amplificados são analisados 
em um sequenciador automático. Assim, é possivel utilizar-se compostos fluorescentes 
diferentes para a marcação dos oligonucleotídeos e efetuar a avaliação de até quatro 
reações diferentes em uma mesma pista do gel de seqüenciamento. Esta variação 
apresenta a vantagem da automatização e aquisição rápida de uma grande quantidade 
de dados.
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FIGURA 9. Perfil de bandas AFLP obtido 
para 42 clones de cana-de-açúcar. O 
polimorfismo dos fragmentos AFLP é 
indicado pela presença e ausência de bandas 
de mesmo tamanho entre os clones (Lima 
et al.,

Os quatro tipos de marcadores citados anteriormente (RFLP, SSR, RAPD e 
AFLP) são os mais utilizados atualmente no estudo do genoma de plantas e animais. 
Entretanto, na literatura existem outros que, muitas vezes, apresentam apenas uma 
pequena modificação em relação a algum desses mencionados. Desta forma, com a 
finalidade de informar sobre os tipos de marcadores existentes, a seguir há uma breve 
descrição de vários marcadores e a nomenclatura encontrada na literatura:

AP-PCR (Arbitrary Primer PCR) — PCR com oligonucleotídeos aleatórios: 
semelhante ao RAPD, constitui-se por amplificações ao acaso utilizando 
oligonucleotídeos com 20 bases, empregando-se temperaturas de anelamento inferiores 
à Tm exigida pelo oligonucleotídeo. Desta forma, ele se anelará à diferentes seqüências 
no genoma, amplificando vários fragmentos simultaneamente (Welsh & McClelland, 
1990).

CAPS (Cleaved Amplified Polymorphic Sequencé) - Seqüência polimórfica 
amplificada e clivada: constitui-se da digestão com enzimas de restrição de fragmentos 
polimórficos amplificados. Um fragmento de DNA genômico amplificado com 
oligonucleotídeos específicos é digerido por enzimas de restrição para que seja revelado 
o polimorfismo nos sítios de restrição presentes no fragmento. O polimorfismo é 
detectado após migração em gel de agarose ou poliacrilamida. Este marcador tem a 
vantagem de ser codominante (Konieczny & Ausubel, 1993).

DAF {DNA Amplified Fingerprinting) - “Impressão digital” a partir do DNA 
amplificado: mesmo princípio que o RAPD, utilizando oligonucleotídeos mais curtos 
(com 5 a 10 bases). Os perfis eletroforéticos dos produtos amplificados são 
extremamente complexos, apresentando um grande número de bandas. Devido a 
isto, ele é comparado a uma “impressão digital” a partir dos fragmentos amplificados 
com um dado oligonucleotídeo (Caetano-Anólles et al., 1991).
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DGGE (Differential Gradient Gel Electrophoresis) - Eletroforese em gel com 
gradiente diferential: corresponde ao polimorfismo visualizado em um fragmento 
amplificado após migração dele em um gel de acrilamida contendo um gradiente do 
produto desnaturante (uréia ou formamida). Sob estas condições de migração, o 
fragmento inicialmente dupla fita, será parcialmente desnaturado em uma região 
específica do gel, dependendo de sua constituição em bases. Desta forma, será 
formanda uma estrutura “ramificada”, que lembra a letra Y, devido à desnaturação 
de apenas uma das extremidades do fragmento de DNA. A formação desta estrutura 
leva a uma modificação na mobilidade eletroforética do fragmento possibilitando 
assim, a detecção de fragmentos com polimorfismo na seqüência de bases. Conforme 
já mencionado, a seqüência de bases do fragmento vai determinar a zona do gradiente 
onde ele será desnaturado (Myers et al., 1987).

IMA (Inter MicrosatelliteAmplification) — Amplificação inter-microssatélites: 
amplificação do DNA genômico com oligonucleotídeos cuja seqüência de bases é 
constituída de um motivo repetido (geralmente dinucleotídeo) seguido ou precedido 
(respectivamente, em 3’ ou em 5’ da repetição) de 2 a 6 bases definidas ao acaso. Este 
oligonucleotídeo amplificará fragmentos do genoma situados entre os locos 
microssatélites (Zietkiewicz etal., 1994). Este tipo de marcador também é conhecido 
por inter-SSR PCR, ISA (Inter Sequence Amplification), IRA (Inter Repeat 
Amplification) etc.

SCAR (Sequence Characterized Amplified Region) — Região amplificada com 
seqüência conhecida: fragmento de DNA genômico amplificado por PCR com 
oligonucleotídeos específicos (14 a 20 bases). Estes oligonucleotídeos são definidos 
após conhecimento da seqüência de bases do fragmento. Esta técnica originou-se a 
partir do isolamento seguido de seqüenciamento de fragmentos amplificados por 
RAPD (Paran & Michelmore, 1993).

SSCP (Single Strand Conformation Profile) - Perfil (ou polimorfismo) de 
conformação da fita simples: análise da conformação de fragmentos especificamente 
amplificados, desnaturados e migrados em gel de acrilamida. As fitas simples assumirão 
uma conformação estrutural diferente conforme a seqüência de bases que elas 
apresentam, a qual modificará a mobilidade eletroforética da mesma. Assim, através 
da comparação da migração das fitas simples de um mesmo fragmento amplificado 
em diferentes indivíduos, é possível determinar aqueles que apresentam polimorfismo 
na seqüência de bases (Orita et al., 1989).

STS (Site Tagged Sequence) — Seqüência sítio específica: corresponde a toda e 
qualquer seqüência genômica amplificada com oligonucleotídeos específicos. Muitas 
vezes faz-se referência a este tipo de marcador quando efetua-se a conversão de uma 
sonda RFLP em uma amplificação PCR-específica, ou seja, uma sonda utilizada 
para o RFLP é seqüenciada e desenha-se oligonucleotídeos específicos para a 
amplificação deste loco a partir do DNA genômico (Olso et al., 1989).

3. APLICAÇÃO DOS MARCADORES MOLECULARES NO 
MELHORAMENTO DE PLANTAS

Desde a sugestão feita por Boltstein etal. (1980) para utilização de RFLPs no 
mapeamento, inúmeras outras aplicações surgiram (revisto por Lee, 1995), 
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principalmente com o advento de novos sistemas de marcadores moleculares, baseados 
na amplificação do DNA por PCR (Saiki etal., 1985). As aplicações dos marcadores 
moleculares serão abordadas em detalhes em programas específicos, em outros 
capítulos deste livro. A seguir, serão descritas as possibilidades de aplicação dos 
marcadores moleculares em diferentes etapas do melhoramento genético, desde a 
coleta e conservação do material até a caracterização varietal.

As diferentes aplicações de marcadores moleculares no melhoramento podem 
ser agrupadas em três grandes grupos:

• Análise da diversidade genética entre indivíduos;
• Construção de mapas genéticos e mapeamento de características de interesse 

(qualitativas e/ou quantitativas);
• Seleção assistida por marcadores moleculares.

3.1 ANÁLISE DA DIVERSIDADE CENÉTICA ENTRE INDIVÍDUOS

Geralmente estuda-se a diversidade entre indivíduos tendo-se por objetivo, a 
identificação de genótipos de interesse específico, a gestão de recursos genéticos e/ou 
a divisão dos genótipos em grupos heteróticos.

O fato da lei que promove a proteção da propriedade intelectual ser 
aplicada às cultivares desenvolvidas pelos melhoristas, levou à necessidade de 
caracterização detalhada do material resultante dos programas de melhoramento. 
Atualmente esta caracterização é feita considerando-se principalmente as 
características morfológicas da cultivar, entretanto, os marcadores moleculares 
são uma excelente ferramenta para promover esta caracterização ao nível molecular. 
As duas grandes vantagens dela são: a possibilidade de efetuar estas análises no 
laboratório e, a independência dos fatores ambientais que podem interagir com 
o genótipo, produzindo fenótipos diferentes do esperado. Ainda nesta linha de 
caracterização varietal, os marcadores moleculares têm grande aplicação na 
verificação da pureza varietal de lotes de sementes. Através do emprego de 
marcadores moleculares que produzem um perfil de bandas característico à cada 
genótipo, é possível identificar facilmente contaminações em lotes de sementes 
de cultivares constituídas por linhas puras ou híbridos a partir de linhagens 
conhecidas.

Como os marcadores moleculares possibilitam a quantificação da 
similaridade genética entre genótipos e, conseqüentemente, a estruturação da 
divergência genética, através do seu emprego é possível organizar grupos de 
indivíduos de acordo com a similaridade entre eles. Assim, eles são utilizados na 
análise de bancos de germoplasma, onde são empregados na avaliação da 
diversidade existente entre os acessos e na construção de coleções nucleares.

Ainda no estudo dos recursos genéticos, eles podem ser empregados para 
a análise genética de populações presentes na natureza, em particular, daquelas 
espécies ameaçadas de extinção, cuja coleta e conservação necessitam ser bem 
definidas e efetuadas a partir do conhecimento da diversidade genética existente.

O conhecimento da diversidade entre os indivíduos é útil no melhoramento 
genético para o gerenciamento da variabilidade genética disponível, através da escolha 
dos genitores a serem utilizados nos cruzamentos, podendo-se assim maximizar a 
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diversidade entre eles. Neste sentido, os marcadores moleculares podem ser utilizados 
para conferência da genealogia histórica do conjunto de genitores, validando-a ou 
corrigindo as falhas existentes. Além disso, o estudo da diversidade entre linhagens 
possibilita o arrajamento delas em grupos que, quando intercruzados dão melhores 
resultados. Vários estudos de diversidade realizados com linhagens de milho 
temperadas (Messmer etal., 1991; 1992; Melchinger et al. 1991; Livini etal., 1992; 
Mumm & Dudley, 1994) mostraram que empregando-se as distâncias obtidas através 
dos marcadores moleculares é possivel separá-las corretamente segundo o grupo 
heterótico de origem. Esta aplicação tem inestimável valor para o estudo do 
germoplasma tropical de milho, cuja divisão em grupos heteróticos não é tão bem 
definida como para o material temperado.

Da mesma forma, têm-se investigado as relações entre distância genética x 
heterose e distância genética x capacidade específica de combinação em diversas 
espécies, destacando-se os estudos em milho (Lee etal., 1989; Godshalk etal., 1990; 
Melchinger etal., 1990; Lanza etal., 1997; Anjmone Marsan etal., 1998; Benchimol 
etal., 2000). De maneira geral, em milho, não se tem observado uma forte correlação 
entre elas quando são considerados genótipos originados de grupos heteróticos 
diferentes. Isto significa que, embora a distância genética obtida entre marcadores 
moleculares seja uma boa medida para se determinar os grupos heteróticos aos quais 
pertencem as linhagens, ela não tem fornecido boas predições da heterose em 
cruzamentos entre estas linhagens. Entretanto, o fato da distância genética servir 
para colocar as linhagens em grupos heteróticos diferentes possibilita a organização 
dos cruzamentos, principalmente considerando-se o germoplasma para o qual não 
há conhecimento prévio quanto à sua alocação em um grupo bem definido.

3.2 CONSTRUÇÃO DE MAPAS CENÉTICOS E MAPEAMENTO DE CARACTERÍSTICAS 
DE INTERESSE (QUALITATIVAS E/OU QUANTITATIVAS)

Os mapas genéticos são estabelecidos através do estudo da transmissão de 
caracteres estudados dois a dois, sendo que o crossing-over é a base da noção de ligação. 
Para se estabelecer um mapa genético é portanto necessário que os genitores apresentem 
polimorfismo entre si para as características a serem mapeadas e que, a partir deles, 
seja obtida uma população segregante numerosa.

Os primeiros mapas genéticos foram obtidos a partir de caracteres 
morfológicos polimórficos entre os genitores. Assim, o primeiro mapa genético foi 
desenvolvido para o cromossomo sexual em Drosophila por Sturtevant (1913).

O desenvolvimento de mapas genéticos baseados em características 
morfológicas é demorado e sofre do fato das mesmas serem em número finito. 
Assim, o surgimento dos marcadores moleculares representou uma revolução para 
o mapeamento de plantas pois, devido às suas características, foi possível mapear 
em curto espaço de tempo (10 anos aproximadamente) mais de quarenta espécies 
vegetais cultivadas, incluindo espécies perenes e anuais. Entre as espécies 
economicamente mais importantes mapeadas ainda na década de 80, ou seja, menos 
de 10 anos após a proposição do uso de marcadores moleculares do tipo RFLP no 
mapeamento (Botstein etal., 1980), encontram-se o milho (Helentjaris etal., 1986), 
arroz (McCouch et al., 1988) trigo (Chao et al., 1989) e batata (Gebhardt et al., 
1989).



960 Recursos Genéticos e Melhoramento - Plantas

O rápido desenvolvimento de mapas genéticos para espécies vegetais foi 
resultante principalmente do polimorfismo elevado presente em diversas espécies 
e da facilidade de obtenção de um grande número de indivíduos na população 
segregante. O princípio para o estabelecimento de mapas genéticos empregando- 
se marcadores moleculares é o mesmo utilizado para o mapeamento de 
características morfológicas: utiliza-se uma população segregante descendente 
de genitores polimórficos para os marcadores a serem mapeados. Quando vários 
marcadores não segregam de maneira independente, ou seja, a taxa de 
recombinção é inferior a 50%, eles formam um grupo de ligação. Utilizando-se 
um número de marcadores suficientemente grande, ao final do mapeamento 
consegue-se atribuir cada grupo de ligação a um cromossomo. Obviamente, a 
quantidade de dados gerada para a construção de um mapa genético com 
marcadores moleculares exige a utilização de um programa computacional. Entre 
os programas desenvolvidos especificamente para populações segregantes do tipo 
F2, haplóides duplicados, retrocruzamento ou linhagens recombinantes têm-se o 
Mapmaker (Lander et al., 1987), G Mendel (Liu & Knapp, 1992), JoinMap 
(Stam, 1993) e Qgene (Nelson, 1997) entre outros. O mapa é construído em 
duas etapas: inicialmente há a elaboração dos grupos de ligação e, porteriormente, 
o ordenamento dos marcadores em cada grupo de ligação.

O tamanho da população utilizada depende da precisão desejada e, como 
será visto adiante, do tipo de característica a ser mapeada: geralmente 50 a 100 
indivíduos constituem a população para construção do mapa genético de uma 
espécie. Outro fator importante é o tipo de população segregante e as características 
do marcador: os melhores resultados são obtidos com populações F2 e marcadores 
codominantes (RFLPs ou microssatélites) devido ao menor grau de distorção da 
frequência dos alelos associado ao conhecimento completo do genótipo (distinção 
entre heterozigoto e homozigoto) dos indivíduos em cada loco.

A partir da existência do mapa genético para uma espécie e, 
consequentemente, da disponibilidade de marcadores moleculares, é possível 
mapear-se genes de interesse, sejam estes de herança qualitativa ou quantitativa 
(QTL - Quantitative Trait Locus — Lander & Botstein, 1989). Em ambos os 
casos é necessário efetuar-se um cruzamento entre genitores contrastantes para 
as características a serem mapeadas. Em seguida, os indivíduos da população 
segregante são genotipados com um número suficiente de sondas que promova 
uma boa representação do genoma e também, “fenotipados”, ou seja, anota-se o 
fenótipo para a característica em estudo, de cada indivído. Finalmente, de posse 
dos dados fenotípicos e genotípicos, busca-se uma correlação entre a presença de 
um ou mais marcadores e a expressão do caráter, empregando-se testes estatísticos 
apropriados. Se o valor encontrato é significativo, há ligação entre o marcador e 
o loco envolvido na expressão da característica em estudo.

Atualmente existem inúmeras características qualitativas e quantitativas 
mapeadas em diferentes espécies. Apenas como exemplo, pode-se citar para milho, 
as seguintes características: dias para o florescimento e altura da planta (Koester, 
et al., 1993), produtividade (Schõn et al., 1994), florescimento feminino (Rebaí 
et al., 1997) entre outras.
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3.3 SELEÇÃO ASSISTIDA POR MARCADORES MOLECULARES

A seleção baseada em características fenotípicas vem sendo aplicada durante anos 
no melhoramento das espécies cultivadas e produziu resultados algumas vezes espetaculares. 
Considerando-se que os marcadores moleculares não são influenciados pelo ambiente e 
são transmitidos mendelianamente, pode-se supor que sua utilização na seleção poderia 
eliminar certos aspectos indesejáveis da seleção puramente fenotípica, melhorando a 
eficiência do processo seletivo. Por exemplo, a utilização de marcadores moleculares como 
alvos seletivos, ligados a características fenotípicas de herdabilidade baixa, poderia significar 
uma redução do tempo e custos do programa. Assim, a seleção assistida por marcadores 
moleculares passou a ter grande interesse no melhoramento genético.

Entre as aplicações da seleção assistida no melhoramento, talvez a de maior 
impacto seja o chamado “retrocruzamento acelerado”. O princípio deste método 
está na utilização da ligação existente entre um marcador molecular e o gene que 
confere uma característica desejável (como exemplo, um gene de resistência a uma 
doença) para transferi-lo a diferentes genótipos.

Muitas vezes é desejável introduzir-se uma característica, geralmente 
monogênica, em um material geneticamente superior para a correção de um defeito. 
Neste caso, o método escolhido é o retrocruzamento onde, após o cruzamento inicial 
com o genótipo doador da característica, seguem-se vários ciclos de retrocruzamento 
com o genitor recorrente, acompanhados de seleção para a característica desejada. A 
cada geração de retrocruzamento o genoma do genitor doador é reduzido em média, 
pela metade. Assim, após seis gerações de retrocruzamento, a recuperação esperada é 
de 99%. Uma vez que existe uma variação em torno da média de recuperação do 
genótipo do genitor recorrente, pode-se reduzir o número de gerações de 
retrocruzamento necessária. Para tanto é necessário identificar as plantas que, além 
da característica desejada, receberam também uma maior porcentagem do genótipo 
do genitor recorrente. Esta identificação pode ser feita utilizando-se marcadores 
moleculares. Quando a seleção dos indivíduos da população de retrocruzamentos é 
feita utilizando-se marcadores moleculares, espera-se que sejam necessárias apenas 
duas ou três gerações de retrocruzamento para a introgressão da característica e 
recuperação do genótipo do genitor recorrente (Hospital et al., 1992).

Um problema persistente em retrocruzamentos é a ligação dos genes de 
interesse aos genes indesejáveis. Após 20 retrocruzamentos, espera-se encontrar ainda 
uma porção considerável (10 cM) do cromossomo doador ligada à característica 
selecionada (Stam & Zeven, 1981). Esta porção é suficiente para conter dezenas de 
genes, de forma que, o retrocruzamento, além de transferir o gene de interesse, transfere 
outros que podem ter efeitos indesejáveis. O fenômeno de transferência dos genes 
adicionais, conhecido por linkage drag, pode ser grandemente reduzido ou eliminado 
se houver a indentificação dos recombinantes que possuem as menores porções do 
cromossomo doador associadas ao gene de interesse. Assim, a seleção dos genótipos 
com marcadores moleculares em programas de retrocruzamento, além de reduzir o 
tempo, leva à identificação dos indivíduos com menores efeitos do linkage drag.

Finalmente, a seleção assistida por marcadores moleculares pode ser também 
utilizada para a construção de um ideotipo, ou seja, de um genótipo reunindo 
características escolhidas presentes inicialmente em diferentes indivíduos.
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1. INTRODUÇÃO

Plantios intensivos de florestas de espécies de rápido crescimento suprem, de 
modo racional e eficaz, a demanda por biomassa lenhosa de alta qualidade que de 
outro modo viria de florestas tropicais nativas. Nas décadas por vir, a expansão destas 
“fazendas de fibras” provavelmente será limitada pelo crescimento do plantio de 
culturas agrícolas e pela pressão da opinião pública. Produtividades florestais crescentes 
e refinamentos na qualidade dos produtos de madeira por meio de melhoramento 
genético, tornar-se-ão cada vez mais estratégicos para a indústria florestal. Ferramentas 
moleculares baseadas na identificação direta de variações úteis no DNA fornecerão 
novas oportunidades para a manipulação genética do crescimento, forma e 
propriedades da madeira de árvores cultivadas.

Quase dez anos se passaram desde que os primeiros experimentos de 
melhoramento genético molecular (molecular breeding) de espécies florestais 
iniciaram. O desenvolvimento de mapas de ligação e informação de QTL 
(Quantitative Trait Locí), locos controladores de características quantitativas em 
árvores foi significativamente acelerado pelo advento de tecnologias de marcadores 
de DNA mais acessíveis baseadas em PCR (Reação em Cadeia da Polimerase), 
novos conceitos em mapeamento genético e estratégias inovadoras de melhoramento 
florestal em gerações avançadas (O’Malley et al., 1996). Desde o princípio foram 
geradas muitas expectativas a respeito do desenvolvimento de métodos rápidos e 
acurados de seleção precoce baseada em marcadores. Progresso significativo tem 
sido feito e o conhecimento reunido levou a oportunidades reais a curto prazo para 
a incorporação da análise genômica na genética e melhoramento florestal. 
Entretanto, também se tornou claro que diversos desafios ainda estão pela 
frente antes que aplicações mais refinadas e de maior impacto possam ser 
implementadas.

Neste capítulo é apresentada uma revisão, que não pretende ser exaustiva, 
da situação atual do melhoramento genético molecular de espécies florestais 
utilizando Eucalyptus como modelo. Plantações de Eucalyptus constituem a maior 
parte das florestas plantadas de hardwoods no mundo, ocupando entre 10 a 15 
milhões de hectares, sendo 40% desta área plantados no Brasil (Eldrige etal., 1994). 
Taxas de crescimento rápido, propriedades da madeira flexíveis para a produção de 
carvão, celulose e papel e uma ampla variação na capacidade de adaptação 
contribuíram para o grande interesse que as espécies de Eucalyptus recebem em 
muitos países fora da sua zona de ocorrência natural. Além disso, as estratégias de 
melhoramento e plantio operacional de espécies do gênero Eucalyptus apresentam 
peculiaridades que favorecem a utilização de técnicas de marcadores moleculares. Ênfase 
particular é dada às aplicações atuais em programas de melhoramento operacional e os 
desafios técnicos existentes. O termo melhoramento genético molecular, do inglês 
molecular breeding, é usado aqui em latu sensu, i.e., não somente seleção assistida por 
marcadores (SAM) para alelos favoráveis através de dados de mapeamento de QTL, 
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mas também abrangendo todas as práticas que envolvem o uso de informação genética 
derivada da análise direta de polimorfismos de seqüência no DNA.

2. TECNOLOGIAS PARA A DETECÇÃO DE MARCADORES 
MOLECULARES EM Eucalyptus

Um marcador molecular pode ser definido como qualquer fenótipo molecular 
derivado de um polimorfismo específico na seqüência de DNA, conhecido ou 
anônimo, que pode corresponder ou não a um gene expresso. Estes polimorfismos 
são tipicamente detectados por divagem do DNA com enzimas de restrição seguida 
por hibridização do DNA com sondas específicas gerando marcadores RFLP 
(Polimorfismo de Comprimento de Fragmento de Restrição) ou por amplificação 
do DNA via PCR direcionado porprimers (ou iniciadores) específicos ou arbitrários. 
Os marcadores úteis seguem as regras mendelianas de segregação genética e podem 
exibir herança dominante ou codominante.

Diversas tecnologias para a detecção de marcadores moleculares têm sido 
desenvolvidas nos últimos anos, particularmente após a descoberta da PCR no final 
dos anos 80. Quando inventadas, cada uma destas tecnologias recebeu um acrônimo 
que descrevia as suas principais características e tentava ser atraente para o melhorista 
genético molecular. Como resultado, uma gama desconcertante de tipos de 
marcadores, tais como RFLP, RAPD (DNA Polimórfico Amplificado ao Acaso), AFLP 
(Polimorfismo de Comprimento de Fragmento Amplificado), SSR (Sequências 
Simples Repetitivas, também chamados de microssatélites), e muitos outros se 
encontram disponíveis hoje para análise genética em organismos vivos (veja revisão 
por Caetano-Anolles, 1996). Cada sistema de marcadores é caracterizado por uma 
série de vantagens e limitações que fogem ao escopo desta discussão, mas podem ser 
encontradas na literatura (Ferreira & Grattapaglia, 1996; Rafalski et al., 1996). A 
questão principal é que a escolha de uma ou outra tecnologia deve ser direcionada 
principalmente pela questão particular que se pretende resolver, levando-se em conta 
ainda os aspectos de capacitação técnica e instalações necessárias, custo e limitações 
quanto ao acesso a reagentes específicos e patentes, assim como royalties que necessitem 
ser pagos para a aplicação comercial destas tecnologias.

Marcadores RAPD têm contribuído significativamente para o 
desenvolvimento rápido de mapas genômicos e análise de variabilidade efingerprinting 
(ou “impressão digital” do DNA) em Eucalyptus e em árvores em geral (Grattapaglia 
et al., 1992; O’Malley et al., 1996). Marcadores RAPD dispensaram a necessidade 
de desenvolvimento de sondas específicas, empregando reagentes universais “de 
bancada” e forneceram uma entrada rápida e tecnicamente simples à análise de 
segregação, ligação genética, construção de mapas e fingerprinting de indivíduos. 
Embora preocupações tenham sido levantadas quanto à confiabilidade do ensaio 
RAPD, tem-se demonstrado claramente, que quando se tomam os devidos cuidados, 
podem ser obtidos mapas e genotipagens de alta qualidade. A principal limitação dos 
marcadores RAPD é o seu baixo conteúdo informativo por loco, uma vez que estes 
marcadores tipicamente exibem uma herança dominante e tecnicamente detectam 
apenas um alelo por loco, sendo que todos os outros alelos são agrupados em uma 
única classe caracterizada pela ausência de amplificação de banda.
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Marcadores AFLP compartilham a maioria das vantagens e limitações técnicas 
do RAPD. Eles também empregam reagentes universais e também são dominantes. 
Embora sejam tecnicamente mais trabalhosos do que os marcadores RAPD, tanto em 
capacitação técnica quanto em instalações necessárias, eles apresentam uma vantagem 
que os distingue. Marcadores AFLP apresentam uma razão multiplex mais elevada, 
i.e., o número de locos genéticos que podem ser analisados simultaneamente em cada 
ensaio, tipicamente uma pista de corrida em eletroforese em gel, é freqüentemente de 
5 a 10 vezes maior (Figura 1). Enquanto o ensaio RAPD em Eucalyptus tipicamente 
amostra entre 5 e 10 locos, dos quais entre 2 e 6 são polimórficos, um ensaio AFLP 
pesquisa entre 100 e 200 locos genéticos, dos quais 10 a 40 são polimórficos e claramente 
interpretáveis, dependendo da estrutura genealógica e divergência genética do material 
em estudo (Gaiotto et al., 1997a,b; Marques et al., 1998a).

SSR (Seqüências Simples Repetitivas) ou marcadores microssatélites são os 
marcadores atualmente disponíveis com maior conteúdo informativo. O que distingue 
os microssatélites é a sua natureza multialélica, herança codominante, abundância e 
ampla distribuição no genoma e possibilidade de detectar variações de seqüência por 
meio de um ensaio simples de PCR, tal como RAPD e AFLP. Adicionalmentc, 
marcadores SSR em geral são altamente transferíveis de genoma para genoma dentro 
de uma espécie e, freqüentemente, entre espécies geneticamente relacionadas. Afora 
o método PCR, nenhum licenciamento específico para patente é necessário para seu 
uso em plantas e o uso compartilhado de seqüências de primers entre laboratórios 
facilita muito o fluxo de informação, colaborações e estudos comparativos. A principal 
desvantagem dos marcadores baseados em microssatélites é o custo inicial 
relativamente alto e a necessidade de conhecimento e infra-estrutura de biologia 
molecular para o desenvolvimento de seqüências específicas de primers. Os métodos 
atuais para o descobrimento de marcadores baseados em SSR tipicamente requerem 
a construção de uma biblioteca genômica, triagem de uma biblioteca para elementos 
repetitivos, seqüenciamento do DNA de clones positivos, desenho dosprimers, seleção 
dos locos informativos e caracterização da variação alélica.

Nos últimos anos o desenvolvimento de marcadores baseados em SSR tem se 
tornado cada vez mais acessível principalmente devido a estratégias inovadoras de 
enriquecimento de bibliotecas genômicas e a tecnologias rápidas de seqüenciamento 
automático baseadas em fluorescência (Rafalski et al., 1996). Embora o custo do 
desenvolvimento ainda seja elevado, este custo é facilmente compensado pela ampla 
gama de potencialidades de pesquisa e desenvolvimento que se abrem ao se possuir 
tal tecnologia para uma determinada espécie. Particularmente para a análise genética 
de alta resolução e mapeamento de espécies altamente heterozigotas de Eucalyptus, a 
disponibilidade de marcadores multialélicos codominantes baseados em PCR se 
tornou absolutamente fundamental. Brodani et al. (1998) iniciaram um esforço 
sistemático e bem sucedido rumo ao desenvolvimento e mapeamento de grandes 
baterias de marcadores baseados em microssatélites altamente informativos para análise 
genética em Eucalyptus. Todas as seqüências de primers foram disponibilizadas da 
mesma forma que tem ocorrido com a comunidade científica envolvida no 
mapeamento do genoma humano, com o objetivo de facilitar o mapeamento 
comparativo e colaborativo, bem como experimentos de fingerprinting.
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A disponibilidade de 
informações de seqüências 
parciais ou completas de um 
grande número de genes 
permitirá o desenvolvimento 
crescente de marcadores 
gênicos baseados em PCR 
para estudos genômicos 
funcionais e para a cons
trução de mapas transcri- 
cionais. Dezenas de milhares 
de EST (Expressed Sequence 
Tags, ou Etiquetas de 
Seqüências Expressas) já 
foram seqüenciadas para 
Eucalyptus na Nova Zelândia, 
mas permanecem sob 
domínio privado (Sederoff, 
R. — Comunicação pessoal). 
O conhecimento da função 
destes genes mapeados viria 
da sua seqüência esperada de 
aminoácidos e comparação 
com seqüências conhecidas 
de espécies modelo, tal como 
Arabidopsis e outras para as 
quais além de existirem 
grande números de EST’s 
depositados em bases de 
dados, o genoma completo 
está também sendo 
rapidamente seqüenciado. 
Em teoria, o uso de genes 
como marcadores ao invés de marcadores anônimos de DNA tais como RAPD, 
AFLP ou SSR parecería ser a melhor escolha, uma vez que isto facilitaria o 
estabelecimento de relações putativas entre genes candidatos e QTL específicos 
mapeados em sua vizinhança, i.e., o uso da abordagem do gene candidato (Lander, 
1996). Na prática, no entanto, seqüências de cDNA são muito mais conservadas e, 
portanto, a detecção de polimorfismo de seqüência e variação alélica de indivíduo 
para indivíduo se torna uma tarefa relativamente árdua com a tecnologia atual, 
tornando difícil o uso destes marcadores para o desenvolvimento rápido de informação 
de ligação genética e mapeamento. Abordagens alternativas baseadas na detecção de 
polimorfismos de nucleotídeos únicos estão sendo rapidamente desenvolvidas e 
poderão se tornar extremamente eficientes para a detecção de polimorfismos dentro 
de genes.

... —____ —___

FIGURA 1. Marcadores dominantes segregando em uma 
configuração pseudocruzamento teste (pseudotestcross) em uma 
família F| de Eucalyptus grandis e E. urophylla. Uma razão 
multiplex quatro vezes maior foi obtida com a tecnologia AFLP 
(20 marcadores AFLP informativos segregando por corrida 
de gel - Painel A) quando comparada à tecnologia RAPD (5 
marcadores RAPD informativos segregando por corrida de 
gel - Painel B).
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3. MAPAS DE LIGAÇÃO DE Eucalyptus

Uma série de relatos na literatura demonstraram que marcadores moleculares 
podem ser usados de modo eficiente para a construção de mapas de ligação de alta 
cobertura genômica de árvores individuais em diversas espécies de Eucalyptus. Estes 
mapas de ligação têm sido construídos por meio de análise de marcadores RAPD 
dominantes (Grattapaglia & Sederoff, 1994; Verhaegen & Plomion, 1996), 
marcadores AFLP dominantes (Gaiotto et al., 1997a; Marques et al., 1998a) 
segregando em uma configuração pseudocruzamento teste em famílias Fp ou uma 
combinação de marcadores RFLP e RAPD segregando em diversas configurações 
em um cruzamento F2 não endogâmico (Byrne et al., 1995).

Para todos os mapas de Eucalyptus construídos até hoje, independentemente 
do tipo de marcador molecular e do pedigree utilizado, o número de grupos de ligação 
determinado sempre foi equivalente ou próximo do número haplóide de cromossomos 
(n=l 1) de Eucalyptus. A distância de mapa em unidades de recombinação foi sempre 
obtida em valores próximos à distância total estimada de mapa, sugerindo que uma 
cobertura do genoma acima de 95% foi alcançada. O comprimento total do mapa 
tem sido estimado entre 1156 cM para Eucalyptus urophylla a 1620 cM para E. grandis 
(Grattapaglia & Sederoff, 1994). Dada uma distância média do mapa total de 1300 
cM e um genoma de tamanho médio em torno de 650 Mbp/lC, o equivalente físico 
médio de lcM correspondería a algo em torno de 500 pares de kilobases. Esta distância 
física relativamente pequena por unidade de recombinação, quando comparada à da 
maioria das outras espécies de plantas e à maioria das árvores, facilitaria o mapeamento 
físico e a abordagem de clonagem posicionai (Grattapaglia & Bradshaw, 1994).

A construção de mapas em Eucalyptus tem utilizado pedigrees disponíveis 
extraídos de programas operacionais de melhoramento. Estes pedigrees geralmente 
envolvem somente os dois genitores altamente heterozigotos e sua progenie Fr Este 
fato, juntamente com a disponibilidade de polimorfismo abundante entre os genitores 
foi a razão pela qual o mapeamento de ligação em Eucalyptus tem sido realizado 
principalmente por meio da estratégia de pseudocruzamento teste. Quando 
combinada a marcadores dominantes baseados em PCR de alto desempenho, esta 
estratégia é muito poderosa para a geração rápida de informação de ligação para 
ambos os genitores do cruzamento. Esta estratégia se baseia, entretanto, na seleção 
de polimorfismos de DNA em dose única presentes em um dos genitores e ausentes 
no outro, de modo que os mapas são indivíduo-específico e não podem ser alinhados 
ou integrados como tais, a não ser que também sejam usados outros marcadores 
comuns a ambos os mapas (Grattapaglia, 1997).

Homologias preliminares foram estabelecidas para 3 e 4 grupos de ligações 
respectivamente em Eucalyptus grandis e E. urophylla com base em pares de marcadores 
RAPD mapeados em diferentes árvores e diferentes laboratórios. Isto foi facilitado 
pelo uso de um conjunto comum de primers RAPD e de nomenclatura para os 
marcadores gerados (Verhaegen & Plomion, 1996). Um levantamento de 60 
marcadores RAPD mapeados em 10 famílias de irmãos completos de Eucalyptus 
urophylla indicou que uma média de 64% dos marcadores RAPD poderíam ser 
prontamente transferíveis e informativos entre mapas de ligação para árvores distintas 



Marcadores moleculares em espécies florestais: Eucalyptus como modelo 973

de uma mesma população (Brondani & Grattapaglia, 1997; Brondani et al., 1997). 
Entretanto, a transferabilidade de marcadores informativos entre árvores dentro de 
uma mesma espécie rapidamente declina para abaixo de 15% se as árvores forem 
oriundas de populações geograficamente distantes (Grattapaglia & Sederoff, 1994).

Para integrar mapas de ligação construídos pela estratégia pseudocruzamento 
teste, marcadores codominantes multialélicos com alelos segregando em ambos os 
genitores seriam mais eficientes, fornecendo um conjunto de locos comuns que 
poderíam ser usados como locos-ponte (Grattapaglia & Sederoff, 1994). Um mapa 
de ligação baseado em marcadores RFLP codominantes e marcadores RAPD 
dominantes foi gerado usando um pedigree F2 não endogâmico de três gerações (Byrne 
et al., 1995). Marcadores RFLP segregando de modo totalmente informativo, i.e., 
com 3 ou 4 alelos diferentes segregando na família F , permitiu a integração de 
marcadores dominantes em um único mapa. Entretanto, a despeito do fato de que um 
amplo cruzamento interpopulacional de E. nitens foi utilizado, somente 22% dos 
marcadores RFLP foram totalmente informativos. Além do baixo desempenho da 
tecnologia de marcadores RFLP na geração de dados, com uma proporção tão baixa de 
marcadores totalmente informativos, o suporte estatístico para a ligação e o ordenamento 
linear dos locos em um mapa integrado têm baixa consistência e, mais provavelmente, 
complica posteriormente a precisão do mapeamento de QTL (Liu, 1998).

Em suma, embora diversos mapas de ligação de Eucalyptus tenham sido 
construídos, o uso da informação de ligação tende a permanecer restrito ao pedigree 
utilizado para o mapeamento, limitando o compartilhamento interexperimental de 
dados de QTL. Além disso, um detalhamento preciso dos efeitos individuais dos 
alelos aos QTL em pedigrees não endogâmicos não é possível (veja item 4). Portanto, 
de modo semelhante à genética humana na era pré-microssatélite, um obstáculo 
chave à construção de mapas de ligação e análise de QTL de maior resolução em 
Eucalyptus tem sido a natureza não endogâmica dos cruzamentos utilizados e o 
conteúdo limitado de informação genética das classes de marcadores moleculares 
mapeados até o momento.

4. MAPEAMENTO DE QTL EM Eucalyptus

Dando seguimento à construção de mapas de ligação, diversos grupos 
relataram a identificação de regiões genômicas que têm efeito significativo na expressão 
de características economicamente importantes em Eucalyptus. QTL para 
características juvenis, tais como a altura de plântulas, área foliar e tolerância da 
muda à geada foram mapeados (Vaillancourt et al., 1995a; Byrne et al., 1997a,b). 
Características relacionadas à habilidade de propagação vegetativa, tais como 
enraizamento adventício, brotamento de toco e multiplicação de plântulas in vitro 
também foram detectados (Grattapaglia et al., 1995; Marques et al., 1998b). 
Finalmente, QTL importantes também foram encontrados para características em 
idade de rotação, tais como crescimento volumétrico, densidade básica da madeira, 
espessura da casca e forma do caule (Grattapaglia etal., 1996; Verhaegen etal., 1997; 
Squilassi & Grattapaglia, 1997) (Figura 2). QTL para resistência a insetos e 
características responsáveis pela produção de óleos essenciais foram mapeados 
(Shepherd et al., 1995) e, recentemente, um QTL de maior efeito para resistência à 
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ferrugem de Pucciniapsidii com herança mendeliana simples foi encontrado e mapeado 
em E. grandis (Junghans et al., 1998). Diversas classes de marcadores moleculares e 
tipos de pedigrees diferentes têm sido utilizados nestes experimentos. QTL têm sido 
detectados em F2 parcialmente endogâmicas ou não e famílias de meios-irmãos 
com ou sem replicação clonal.

Todos os estudos de mapeamento de características quantitativas em Eucalyptus 
têm demonstrado, com sucesso, abordagens experimentais para a localização de QTL. 
Estes experimentos forneceram evidências quanto aos números e magnitude de efeitos 
de QTL controlando características quantitativas em espécies comercialmente 
importantes deste gênero. Da mesma forma que tem sido observado para diversas 
características em várias espécies de plantas cultivadas, em Eucalyptus também foram 
detectados poucos locos de maior efeito controlando uma proporção relativamente 
grande (entre 10% e 40%) da variação fenotípica total de uma ampla variedade de 
características herdadas quantitativamente, desde crescimento volumétrico e densidade 
básica da madeira até enraizamento adventício de estacas e tolerância à geada. 
Entretanto, devido ao tamanho relativamente pequeno das progênies empregadas, a 
precisão limitada na avaliação do fenótipo, o número reduzido de backgrounds 
genéticos testados (i.e. número de cruzamentos) e as limitações inerentes aos tipos de 
marcadores moleculares e pedigrees utilizados, os números reais, a posição precisa e 
particularmente a magnitude do efeito dos QTL detectados para todas as características 
ainda são insuficientemente compreendidos.

O mapeamento de QTL em Eucalyptus bem como na maioria de espécies 
florestais tem sido conduzido principalmente através da configuração de 
pseudocruzamento teste. Conforme descrito anteriormente (Grattapaglia etal., 1995;
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FIGURA 2. Mapas de QTL de maior efeito em Eucalyptus. Mapas de ligação de marcadores RAPD 
foram construídos usando MAPMAKER e os marcadores foram ordenados com suporte de 
verossimilhança > 1000:1. O comprimento da barra na esquerda dos grupos de ligação corresponde 
ao intervalo de suporte de 1,0 LOD para a localização do QTL. As setas nas barras indicam a posição 
mais provável estimada com MAPMAKER-QTL. A detecção de QTL foi declarada com um LOD 
(Likelihood of Odds) maior ou igual a 2,0 (extraído de Grattapaglia et al., 1995; 1996).
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Grattapaglia, 1997) esta estratégia possui duas limitações. Primeiro, devido à natureza 
não domesticada das espécies para as quais esta tecnologia é interessante, não é 
disponível qualquer informação genética prévia sobre o genótipo dos genitores e não 
é possível portanto a “construção” planejada de genótipos aos QTL para maximizar 
a segregação fenotípica para as características de interesse quando estes genótipos 
contrastantes construídos forem cruzados. Portanto, os únicos QTL que podem ser 
potencialmente detectados são aqueles que, por acaso, encontram-se em heterozigose 
nos genitores do cruzamento e onde o efeito diferencial entre alelos alternativos aos 
QTL é relativamente grande para permitir detecção estatística com o tamanho amostrai 
(i.e. número de descendentes) disponível. Em segundo lugar, devido à provável 
heterozigosidade em quaisquer dos locos QTL em ambos os genitores, e o fato de 
que polimorfismos de dose única e herança dominante são usados, o valor quantitativo 
de genótipos alternativos de marcadores é medido como o efeito de uma substituição 
alélica (presença ou ausência de uma banda RAPD ou AFLP) tirada como a média 
dos dois alelos alternativos potenciais ao QTL herdados do outro genitor (ambos 
vistos igualmente como ausência de uma banda). Se o genótipo de um genitor no 
loco QTL é Q1/Q2, e para o outro genitor é Q3/Q4, a análise QTL testa 
essencialmente a diferença entre o valor médio da característica (Q1/Q3 + Q1/Q4) 
versus (Q2/Q3 + Q2/Q4) no primeiro genitor e (Q3/Q1 + Q3/Q2) versus (Q4/Q1 
+ Q4/Q2) no segundo genitor. Nenhuma interação intraloco específica que possa 
ocorrer e afetar o fenótipo final pode ser levada em consideração nesta análise e 
nenhuma classificação {ranking) de alelos por magnitude do efeito de substituição 
pode ser realizada. Esta situação de informação genética incompleta pode resultar 
em erros do Tipo I e II na detecção de QTL e estimativa imprecisa da magnitude do 
efeito do QTL. Claramente, como a maioria dos QTL em Eucalyptus e em outras 
árvores florestais geneticamente heterogêneas provavelmente são multialélicos 
(Groover et al., 1994), somente marcadores multialélicos codominantes permitirão 
o rastreio, compreensão e manipulação adequada de toda a variabilidade alélica que 
segrega aos QTL em trabalhos experimentais e aplicados.

Abordagens alternativas para o mapeamento de QTL têm sido testadas com 
sucesso em Eucalyptus. Grattapaglia et al. (1996) demonstrou que o desequilíbrio de 
ligação em uma família de meios-irmãos permite a identificação de regiões genômicas 
com efeitos significativos sobre características quantitativas relevantes para a 
produtividade florestal de Eucalyptus. Famílias de meios-irmãos amostram mais da 
variabilidade genética da população uma vez que o efeito dos alelos segregando ao 
QTL no genitor maternal comum é medido frente à toda a população de 
melhoramento. Em outras palavras, comparam-se os efeitos dos dois alelos maternais, 
efeitos estes computados como a média com uma amostra muito maior de alelos ao 
mesmo QTL que são contribuídos pelopool&e pólen. QTL identificados em famílias 
de meios-irmãos podem, em princípio, ser diretamente relacionados ao valor de 
melhoramento, variação genética aditiva e, portanto, com a teoria e prática do 
melhoramento florestal baseado em populações (O’Malley & McKeand, 1994). 
Entretanto, tem sido demonstrado que com amostras de mesmo tamanho, o poder 
de detecção de QTL em famílias de meios-irmãos é sempre menor do que em uma 
família de irmãos germanos (Muranty, 1996).
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Uma segunda abordagem alternativa muito promissora tem sido a utilização 
do desequilíbrio de ligação em delineamentos genéticos de acasalamento fatorial. 
Nestes casos têm sido demonstrado que o uso de uma única família grande de irmãos 
germanos para a detecção de QTL em espécies alógamas é freqiientemente menos 
potente do que o uso de várias progênies menores oriundas de acasalamentos de um 
maior número de genitores. Como os genitores para experimentos de QTL em árvores 
são muitas vezes escolhidos ao acaso entre bons genitores, o uso de múltiplos genitores 
em acasalamentos fatoriais aumenta o poder de detecção de QTL, uma vez que é 
amostrado um maior número de alelos aos QTL o que aumenta a probabilidade de 
se observar segregação aos mesmos (Muranty, 1996). Verhaegen (1996) detectou 
correlações significativas entre as freqüências de marcadores RAPD específicos e a 
média aditiva interespecífica para crescimento volumétrico em um delineamento 
multifatorial 13x13 compreendendo cerca de 87 famílias de irmãos germanos de E. 
grandis x E. urophylla. Em um experimento semelhante, Squilassi & Grattapaglia 
(1997) mapearam um QTL de maior efeito para crescimento volumétrico em E. 
urophylla utilizando o desequilíbrio de ligação que existe em um pequeno grupo elite 
de melhoramento com uma origem comum na Austrália. A frequência de marcadores 
selecionados presentes nos genitores masculinos e ausentes no genitor feminino 
(configuração pseudocruzamento teste) foi determinada em cada uma das 12 famílias 
de irmãos germanos, e uma correlação entre esta freqüência e o crescimento 
volumétrico medido como CAP (Circunferência à altura do peito) médio da família 
foi estimada. Marcadores foram considerados como associados a um QTL quando a 
correlação era significativa (p< 0,01). A detecção de QTL foi validada por mapeamento 
de intervalo e estimativa de máxima verossimilhança com LOD = 6,37.

Atualmente, experimentos de mapeamento de QTL em Eucalyptus estão sendo 
aperfeiçoados e expandidos em alguns laboratórios pelo mundo (Verhaegen & 
Marques1) incluindo o nosso. Estes experimentos são baseados em maiores tamanhos 
amostrais de descendentes e famílias, quando possível replicação clonal para melhorar 
a avaliação de fenótipos, tecnologias de marcadores geneticamente mais informativos 
e delineamentos experimentais envolvendo múltiplos genitores em acasalamentos 
fatoriais para aumentar o poder de detecção de QTL e melhorar as estimativas de 
magnitude de efeitos dos alelos aos QTL. Uma tendência semelhante está acontecendo 
com álamo e coníferas (Bradshaw etal.^com. o objetivo comum de elucidar os vários 
aspectos da arquitetura genética de características quantitativas importantes em árvores 
e gerar fundamentos mais sólidos para o estabelecimento de procedimentos de seleção 
assistida por marcadores.

5. ESTABILIDADE DE EXPRESSÃO DE QTL EM Eucalyptus

Muito poucos estudos têm sido realizados em plantas em geral com o objetivo 
de avaliar aspectos da interação QTL x background genético e QTL x idade. Isto se 
deve principalmente ao fato de que a maioria dos experimentos de mapeamento de 
QTL têm sido conduzidos em espécie anuais com uma base genética muito estreita 
e origem do germoplasma conhecido. Nestas espécies, são usados backgrounds genéticos 
muito bem definidos para gerar o estoque de plantio e características alvo para 
melhoramento molecular são herdadas, na maioria dos casos, de forma simples, 
'Verhaegen, D.; Marques, C. (CIRAD; Grupo Raiz). Comunicação pessoal, 1998.
2Bradshaw,T.; NeaJe, D.; CTMalley, D. (University of Washington; USDA Forest Service; North Carolina State University). Comunicação 
pessoal, 1998. 
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envolvendo alelos dominantes de grande efeito fenotípico, tais como de resistências 
a doenças. Nestas condições, a interação QTL x background genético não é uma 
questão relevante e considerações sobre a interação QTL x idade simplesmente não 
existem tendo em vista o ciclo curto da cultura. Entretanto em milho, por exemplo, 
Beavis et al. (1991) relataram que poucos QTL para altura da planta eram comuns 
entre diferentes populações F2 derivadas de linhagens diferentes. A detecção e expressão 
de QTL que controlam características quantitativas, tais como altura da planta ou 
produtividade em backgrounds genéticos distintos parece, portanto, ser uma 
consideração importante para espécies anuais e deve ser ainda maior para espécies 
florestais geneticamente heterogêneas como o Eucalyptus. Uma vez que árvores são 
geneticamente heterogêneas, é razoável esperar-se que a expressão de um determinado 
alelo de QTL contribuído por uma das árvores genitoras à progênie possa variar de 
acordo com o backgroundgenético existente, i.e. a outra árvore com a qual foi cruzada. 
Interações QTL x idade e QTL x ambiente também seriam esperadas considerando- 
se que correlações juvenil x adulto em árvores tipicamente são baixas e uma interação 
genótipo x ambiente significativa é a regra na maioria dos programas de melhoramento 
genético florestal que atendem a grandes áreas de plantio.

Uma maior estabilidade da expressão de QTL em diferentes idades foi 
observada por Verhaegen etal. (1997) em um mapeamento experimental de E. grandis 
x E. urophylla. Aproximadamente 70% dos QTL detectados para crescimento 
volumétrico e densidade da madeira eram estáveis entre as idades de 12 e 38 meses. 
Diversos QTL, entretanto, foram detectados em uma única idade. Verhaegen (1996) 
também relatou a detecção de alguns QTL cruzamento-específico e QTL gerais 
quando comparou os QTL detectados por análise de co-segregação em uma família 
de irmãos completos, com aqueles detectados em um cruzamento fatorial.

Campinhos et al. (1997) estudaram a estabilidade da expressão de alelos a 
QTL no controle do crescimento de Eucalyptus grandis em diferentes backgrounds 
genéticos e idades. A análise da estabilidade da expressão de QTL foi conduzida 
analisando-se alelos de quatro QTL não ligados (em cromossomos diferentes) que 
controlam crescimento volumétrico. Estes QTL, previamente mapeados na árvore 
E. grandis em idade de rotação, foram analisados em cinco famílias de irmãos completos 
aos 12 meses. Todos os quatro QTL foram detectados na ida le de 12 meses, indicando 
não ter havido nenhuma interação significativa QTL x idí de. Porém, foi observado 
um efeito significativo do background genético na possib.lidade de se detectar um 
QTL. Somente um dos 4 QTL pôde ser detectado em t idas as cinco famílias de 
irmãos completos. A explicação mais provável para isto é que nestas famílias onde 
um determinado QTL não foi detectado, o QTL não esta za segregando, i.e. que os 
genitores eram efetivamente ou funcionalmente homozigo :os ao QTL de forma que 
nenhuma diferença estatística entre os alelos poderia ser de tectada. Além da hipótese 
óbvia de multialelismo ao QTL, outras explicações possíveis para estes resultados são 
a expressão dependente do genoma (epistasia) e efeito amostrai.

Embora progressos significativos na construção de mapas de ligação e detecção 
de QTL em Eucalyptus tenham sido feitos nos últimos 6 anos, ainda há várias perguntas 
a serem respondidas quanto à variabilidade alélica existente e o comportamento 
interativo de QTL específicos, antes que dados moleculares possam ser usados 
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operacionalmente na prática do melhoramento genético. Os resultados destes estudos 
apontam para o fato de que no eucalipto tropical a interação QTL x idade pode não 
ser uma limitação importante para a implementação de SAM precoce. Porém um 
alelo a um QTL, detectado em um determinado cruzamento pode não ser o melhor 
alelo que existe na população de melhoramento e outros alelos de efeito igual ou até 
melhor muito provavelmente existem. Isto fundamentalmente é um reflexo do fato 
que o processo de domesticação de populações de Eucalyptus é extremamente recente 
quando comparado ao de plantas agrícolas anuais, o que faz com que uma grande 
variabilidade alélica ainda existe para ser explorada e utilizada. A SAM em Eucalyptus 
e em árvores em geral dependerá portanto da capacidade de se descobrir, mapear e 
medir a magnitude do efeito dos alelos existentes a QTL de maior efeito em populações 
de melhoramento. Somente através da alteração das frequências dos alelos de grande 
efeito aos QTL mais relevantes é que a SAM suplantará a seleção fenotípica 
convencional e será de fato útil para o melhoramento genético.

6. RUMO A UM MAPA DE LICAÇÃO "REFERÊNCIA" PARA 
eucalyptus BASEADO EM MARCADORES MICROSSATÉLITES

A construção de um mapa de ligação abrangente baseado em microssatélites 
para espécies comerciais de Eucalyptus se encontra em fase de finalização em nosso 
laboratório. O desenvolvimento, caracterização genética e mapeamento de ligação 
de uma bateria de locos microssatélites em Eucalyptusgrandis e E. urophylla foi relatado 
por Brondani et al. (1998). Este estudo revelou a abundância de microssatélites em 
Eucalyptus e o alto conteúdo informativo destes marcadores para mapeamento e 
identificação individual. Seqüências de primers para um conjunto de locos EMBRA 
{Eucalyptus Microsatellites from Brazil) altamente informativos foram publicadas 
juntamente com a sua posição no mapa e estimativas de heterozigosidade esperada e 
variação do tamanho do alelo. Transportabilidade absoluta entre as duas espécies e 
níveis bastante elevados de variabilidade alélica e heterozigosidade esperada (He) 
foram observados em todos os locos microssatélites desenvolvidos. O número de 
alelos por loco variou de 9 a 26 com uma média de 16,3±4,8. A He média de 15 
locos foi 0,86±0,04 e 0,83±0,08 respectivamente para E. urophylla e E. grandis. Na 
análise de mapeamento, 16 de 20 locos marcadores, i.e. 80%, segregaram em uma 
configuração totalmente informativa (Figura 3), permitindo a determinação imediata 
da sintenia de 6 dos 11 grupos de ligação homólogos entre mapas de marcadores 
RAPD existentes para os dois genitores.

A similaridade morfológica e compatibilidade genética de cruzamentos sexuais 
entre espécie de Eucalyptus, particularmente no mesmo subgênero, sugere, a princípio, 
uma alta homologia do genoma que deveria traduzir-se em conservação das seqüências 
de DNA que flanqueiam as regiões de microssatélites. A conservação de 4 locos SSR 
entre as espécies dentro de subgênero Symphyomyrtus foi descrita por Byrne et al. 
(1996) entre E. nitens e três outras espécies, incluindo E. grandis. Em outro estudo, 
uma centena de pares de primers para microssatélites que amplificam produtos na 
espécie doadora (E. grandis) foram testados quanto à transferabilidade para quatro 
espécies de Eucalyptuspertencentes a subgêneros diferentes (Kirst etal., 1997). Setenta 
e oito por cento dos locos amplificaram produtos em E. dunnii pertencentes ao mesmo
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FIGURA 3. Padrões de segregação de dois locos microssatélites (painel superior e inferior) totalmente 
informativos em uma população de mapeamento de E. grandis x E. urophylla. A primeira pista na 
esquerda corresponde ao DNA padrão de fragmentos de tamanho conhecido. As pistas 2 e 3 são os 
dois genitores, ambos heterozigotos. Quatro genótipos distintos segregam na progênie Ft (cortesia 
R. Brondani).

subgênero, mas de uma seção diferente. Entre 25% e 59% dos locos foram transferíveis 
entre espécies de subgêneros diferentes sendo que a transferabilidade diminuiu, a 
medida que foram analisadas espécies fdogeneticamente mais distantes. Estes 
resultados indicam claramente que a perspectiva de transferência de informação de 
mapeamento gerada com marcadores microssatélites entre espécies de Eucalyptus é 
excelente, particularmente dentro de um subgênero, mas também em uma menor 
taxa entre subgêneros distantes.

A disponibilidade de locos SSR transportáveis, codominantes, multialélicos, 
baseados em PCR representa uma melhoria dramática na habilidade de conduzir 
mapeamento de ligação e análise de QTL em Eucalyptus. Esta taxa elevada de 
conservação de locos microssatélites entre as espécies mais importantes de Eucalyptus 
no mundo é um privilégio. Com isso, a perspectiva de um mapa “referência” útil 
para a maioria das espécies comercialmente importantes de Eucalyptus é real. Isto 
permitirá a rápida disseminação do uso destes marcadores em análises genéticas de 
Eucalyptus, facilitando a troca e comparação de informação entre laboratórios, 
particularmente quanto ao mapeamento de QTL e procedimentos de seleção assistida 
por marcadores. Dada a ampla base genética da maioria dos programas de 
melhoramento genético de Eucalyptus, e heterozigosidade na faixa de 0,7 a 0,9 para 
os locos SSR, é possível prever que essencialmente toda família que segregar 
fenotipicamente para a característica de interesse deverá fornecer informação de ligação 
genética entre marcador e QTL. Isto permitirá a integração dos dados de mapeamento 
de QTL provenientes de experimentos totalmente independentes. Finalmente, a 
transportabilidade de locos SSR entre cruzamentos não apenas dentro da mesma 
espécie, mas também entre espécies do mesmo subgênero deverá permitir a 
determinação da sintenia de QTL interespecíficos e deverá facilitar uma busca dirigida 
de novas variações alélicas a um QTL conhecido dentro e entre espécies, expandindo 
as oportunidades para introgressão e seleção assistida por marcadores no melhoramento 
por hibridização.

Até o momento mais de 150 locos microssatélites foram mapeados e todos os 
1 1 grupos de ligação esperados identificados. Baseado em estimativas de 
heterozigosidade esperada, a proporção esperada de marcadores totalmente 
informativos seria de aproximadamente 0,8 x 0,8, i.e. 64%, ligeiramente menor do 
que os 80% observados para o primeiro conjunto de 20 marcadores, mas ainda 
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bastante alto, três vezes maior do que as estimativas obtidas com RFLP. Um mapa 
“referência” de marcadores microssatélites com 95% de cobertura do genoma deverá 
ser completado em meados do ano 2000 e disponibilizado à comunidade científica 
no mesmo ano (Brondani3).

JBrondani, R. (UnB; Embrapa Recursos Genético e Biotecnologia). Comunicação pessoal. 1998.

7. SELEÇÃO ASSISTIDA DE MARCADORES (SAM) EM Eucalyptus

Atualmente, exemplos operacionais de seleção assistida por marcadores em 
plantas são essencialmente um sinônimo de retrocruzamento assistido por marcadores. 
É a aplicação mais direta desta tecnologia e está se tornando comum em programas 
de melhoramento genético de plantas anuais por todo o mundo (veja Lee, 1995). 
Marcadores moleculares fortemente ligados a alelos favoráveis a serem introgredidos 
a partir de um genitor selvagem para uma linhagem comercial ou de uma linhagem 
para outra, são usados para monitorar a sua herança em gerações de retrocruzamento. 
Ao mesmo tempo, seleção também é realizada para marcadores do genitor recorrente 
com o objetivo de recuperar o mais rápido possível a maior proporção do genoma 
recorrente. Este esquema acelera significativamente o lançamento de novas variedades 
ou híbridos. Em Eucalyptus, nenhuma característica de herança simples e grande 
impacto no melhoramento foi identificada até o momento que justificaria esta 
abordagem de melhoramento genético.

O desafio para a aplicação de SAM em espécies florestais é, em princípio, 
mais complexo do que em plantas anuais uma vez que pressupõe: a) a manipulação 
de características poligênicas com herdabilidade variável em populações de 
melhoramento com uma base genética heterogênea e provavelmente em equilíbrio 
de ligação; b) sua incorporação em esquemas de melhoramento genético que envolvem 
a alteração de frequências de alelos favoráveis através de seleção recorrente em grandes 
populações; c) lidar com correlações idade x idade e ambientes variáveis. No contexto 
do melhoramento de Eucalyptus as perspectivas, no entanto, são positivas. O 
melhoramento genético em esquemas de pequenos grupos reprodutivos de indivíduos 
altamente selecionados para desempenho como genitores de híbridos, em combinação 
com a propagação clonal de indivíduos selecionados, está sendo cada vez mais utilizado. 
Níveis elevados de desequilíbrio de ligação são gerados por hibridização e quantidades 
substanciais de variação genética não-aditiva podem ser capturadas através de 
propagação vegetativa. Estas são condições favoráveis para SAM (Strauss etal, 1992). 
Alelos favoráveis poderiam ser identificados e “rankeados” em árvores que compõem 
populações de melhoramento de modo eficaz analisando suas descendências seja de 
meios-irmãos ou irmãos completos. A seleção dentro de famílias para indivíduos 
superiores em geraçõet de melhoramento avançado poderia ser aperfeiçoada 
significativamente através da incorporação de informação de marcadores.

Seja a teoria da genética quantitativa assim como o bom senso sugerem que 
a seleção assistida por marcadores em espécies florestais deveria ser útil particularmente 
em situações onde a herdabilidade da característica é baixa e a seleção ocorre ao nível 
de árvore individual. Porém, a implementação de SAM para tais características é 
uma tarefa desafiadora. É necessária uma informação extremamente precisa sobre a 
posição e efeito do QTL que somente pode ser derivada de experimentos com 
progênies extremamente grandes (da ordem de centenas ou milhares de indivíduos), 
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replicação clonal e em backgrounds genéticos e ambientes representativos. Até o 
momento, todos os QTL mapeados para características de herança realmente complexa 
não se enquadram nesta descrição. Na maioria dos experimentos até o momento, 
foram mapeados QTL para características que exibem herdabilidade intermediária à 
alta e, provavelmente, não foram identificados os melhores alelos que existem nas 
populações base, uma vez que somente uma amostra muito limitada de cruzamentos 
foi contemplada.

Experimentos de seleção assistida por marcadores em árvores têm visado 
principalmente crescimento volumétrico. Trata-se de uma característica de interesse 
universal, fácil de mensurar e tipicamente de baixa herdabilidade. Provavelmente em 
nossas condições tropicais, entretanto, esta não será uma característica alvo de primeira 
linha para SAM. A herdabilidade para características de crescimento é relativamente 
alta em eucaliptos tropicais, de forma que ganhos significativos podem ser facilmente 
alcançados adotando-se abordagens biométricas convencionais, uma vez que 
quantidades adequadas de variabilidade genética são geralmente disponíveis em 
populações de melhoramento. Estes ganhos podem ser impulsionados 
significativamente se for usada propagação clonal no plantio. Além disto se puderem 
ser utilizados clones no processo seletivo, a herdabilidade em sentido amplo ao nível 
de média de clone é freqüentemente da ordem de 0,8 a 0,9 permitindo um 
ordenamento quase perfeito e seleção de clones em uma idade muito precoce (1 a 2 
anos) em condições tropicais (Rezende et al., 1994). Marcadores moleculares para 
crescimento volumétrico nestas condições dificilmente trarão uma contribuição 
significativa para o aumento dos ganhos genéticos por unidade de tempo.

O custo envolvido para uma análise de marcadores moleculares implica que 
a aplicação mais provável de SAM em Eucalyptus será para características de qualidade. 
Há uma melhor justificativa do custo de SAM para características que resultem em 
um valor agregado significativo ao produto final, tais como hábito de ramificação 
(para madeira sólida), características químicas da madeira para rendimento ou 
qualidade de celulose e/ou papel, ou que permitam desenvolvimento clonal, tal como 
enraizamento adventício ou resposta à embriogênese somática. Considerando-se todas 
as possíveis características de qualidade, a opção seria feita para aquelas que 
demonstram maior herdabi-lidade, mas onde a avaliação de fenótipo é difícil ou 
cara. Características de qualidade da madeira tipicamente exigem que a árvore atinja 
a maturidade, envolvem amostragens destrutivas e procedimentos muitas vezes longos 
para a avaliação fenotípica em laboratório. Além da densidade básica da madeira, 
existem diversas características de qualidade da madeira que exibem tal 
comportamento e tem forte impacto nas propriedades finais da polpa de celulose e 
papel. Por exemplo, a herdabilidade em sentido amplo para o conteúdo de pentosanas, 
conteúdo de lignina e composição e espessuras da parede fibrosa são acima de 0,7 em 
Eucalyptus tropical no Brasil (Demuner & Bertolucci, 1992). Estes tipos de 
características representam excelentes alvos para SAM em Eucalyptus. Uma alta herda
bilidade deveria a princípio refletir um número pequeno de locos controlando a 
variação da característica. Isto permite uma estimativa mais precisa da localização e 
magnitude de efeito dos principais QTL e uma manipulação mais rápida em gerações 
de melhoramento.
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Estudos de simulação sobre a eficiência esperada de SAM em plantas 
abundam na literatura (por exemplo Lande & Thompson, 1990). Muito pouco, 
no entanto, é relatado sobre resultados experimentais, mesmo em plantas anuais. 
Em árvores, resultados de um estudo em andamento visando avaliar a eficiência de 
SAM precoce em testes de progênie de Eucalyptus foram relatados por Squilassi & 
Grattapaglia (1997). SAM foi conduzida com base em marcadores RAPD 
flanqueando 4 alelos de QTL previamente mapeados para crescimento volumétrico 
aos 6,5 anos para uma árvore elite de Eucalyptus grandis. Foi conduzida uma análise 
da coincidência entre quais indivíduos seriam selecionados com base em medidas 
de crescimento nas idades 12, 24 e 36 meses e quais seriam selecionados com base 
somente na presença dos alelos favoráveis aos QTL maternos (valor genotípico). 
Nas condições experimentais empregadas, somente 40% dos indivíduos 
selecionados, com base no fenótipo aos 36 meses, possuíam uma composição 
genotípica superior aos 4 QTL. Quando a eficiência da SAM foi avaliada levando-se 
em conta a contribuição dos QTL tanto a partir do genitor feminino como dos 
masculinos, esta continuou baixa para seleção de árvores individuais, mas foi 
respectivamente 100% e 83% nas idades de 24 e 36 meses para seleção de famílias de 
irmãos completos, i.e. 100% de coincidência entre famílias selecionadas com base 
no crescimento médio e valor genotípico médio da família. Os resultados indicaram 
que a SAM foi muito eficiente para seleção precoce ao nível de média de família, mas 
não ao nível de cada árvore individual. Considerando que as correlações juvenil x 
adulto em árvores são tipicamente baixas, é possível que a coincidência de seleção 
fenotípica e SAM ao nível individual melhore à medida que a idade de rotação se 
aproxime (6,5 anos). Este experimento deve ser visto portanto como em andamento.

Independentemente da característica, espera-se que um impacto significativo 
da SAM possa ser realizado na seleção precoce. Isto poderia se concretizar tanto no 
contexto de seleção recorrente em populações elite pequenas, bem como para a seleção 
de indivíduos para propagação vegetativa. Na seleção recorrente, indivíduos selecionados 
poderíam ser mais rapidamente recombinados para produzir a próxima geração, 
potencialmente aumentando o ganho genético por unidade de tempo. Na seleção de 
genótipos a serem usados como clones, a possibilidade de se praticar uma intensa seleção 
preliminar em um estágio bastante juvenil, evitaria o problema comum de perda de 
capacidade de regeneração ou de enraizamento adventício com a mudança da fase 
fisiológica. A pré-seleção de genótipos candidatos seria conduzida com base na 
composição de alelos favoráveis a QTL específicos antes que eles entrassem na fase de 
teste clonal, o que potencialmente reduziría a dimensão e custos destes testes. Para 
espécies com problemas de enraizamento, indivíduos selecionados poderíam então ser 
micropropagados ou poderíam ser mantidos em fase juvenil. Em uma primeira fase 
deste procedimento, resultados de testes clonais em campo seriam necessários para 
corroborar a seleção preliminar. Em estágios posteriores do programa, uma vez que a 
validação e experimentos preditivos tenham sido realizados, uma seleção rígida aos 
QTL poderia ser implementada e indivíduos selecionados poderíam ser encaminhados 
de forma imediata para jardins clonais visando à multiplicação operacional de clones.

A seleção assistida por marcadores para características múltiplas enfrentará 
muitas das mesmas dificuldades encontradas pela seleção convencional de 
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características múltiplas. Progênies de tamanhos muito grandes teriam que ser geradas 
para se obter uma probabilidade razoável de recuperar os genótipos com combinações 
favoráveis de alelos na maioria dos QTL de interesse. Ao se empregar a SAM , deverão 
ser estabelecidas prioridades, não somente para as características, mas também para os 
QTL específicos de cada característica. Isto vai demandar uma compreensão muito 
profunda da magnitude relativa de cada QTL e dos alelos segregando a estes locos, bem 
como de potenciais interações entre QTL e backgrounds genéticos e efeitos pleiotrópicos 
dos QTL. Entretanto, o mapeamento de ligação permitirá ao melhorista compreender 
as bases de correlações negativas entre características e potencialmente romper estas 
ligações indesejadas por meio da seleção de genótipos recombinantes específicos.

Uma estratégia realista para a implementação de SAM em Eucalyptus poderia 
ser a busca de somente alguns dos principais QTL para uma característica de qualidade 
que confere um valor agregado significativo. Teoricamente, quando a proporção total 
da variância genética aditiva explicada pelo locos marcadores excede a herdabilidade 
da característica, a seleção de marcadores per se é mais eficiente do que a seleção de 
um fenótipo individual. É possível que para uma característica específica, com apenas 
alguns alelos aos QTL de grande efeito, tal meta seja alcançada. Por outro lado, caso 
nenhum gene de maior efeito seja detectado em um experimento de tamanho razoável, 
talvez seja mais sábio descartar o uso da SAM para aquela característica. Embora 
estimativas de herdabilidade de uma característica sejam específicas para materiais 
genéticos e ambientes distintos, estes valores podem ser úteis para fornecer uma pista 
inicial. Intuitivamente, a probabilidade da existência de genes de maior efeito para 
características de baixa herdabilidade é menor do que para características de 
herdabilidade alta. Porém isto não pode ser usado como um parâmetro para descartar 
possíveis experimentos de mapeamento de QTL. Mesmo com baixa herdabilidade, 
as características ainda poderíam exibir QTL de maior efeito, e particularmente nestes 
casos SAM teria o maior impacto.

Com o advento de marcadores moleculares mais eficientes para a análise 
genômica, o mapeamento contínuo de QTL de maior efeito, a identificação dos 
genes responsáveis por estes QTL em espécies modelo, e o aprimoramento das 
estratégias de melhoramento para melhor explorarar a variação dentro de famílias, as 
perspectivas de se usar SAM em gerações avançadas de melhoramento genético de 
eucaliptos são promissoras. Entretanto, a opção por seleção assistida por marcadores 
deve ser feita caso-a-caso e as expectativas não devem ser superestimadas até que 
dados experimentais sólidos sejam acumulados sobre os ganhos realizados com base 
na incorporação de seleção assistida por marcadores em comparação àqueles realizados 
exclusivamente com a seleção fenotípica convencional.

8. GERENCIAMENTO DE VARIABILIDADE GENÉTICA EM 
POPULAÇÕES DE MELHORAMENTO COM BASE EM 
MARCADORES MOLECULARES

Enquanto que o uso de mapas genéticos para a seleção de genótipos superiores 
ainda representa um desafio que depende de pesquisa adicional, marcadores 
moleculares podem ser usados de modo imediato para resolver várias questões 
relacionadas ao gerenciamento e estruturação da variabilidade genética e identificação 
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individual em populações de melhoramento e produção. Estas aplicações podem ser 
particularmente úteis em espécies de Eucalyptus para as quais vários programas de 
melhoramento genético ainda estão em fase iniciais de estabelecimento.

Embora marcadores isoenzimáticos tenham sido tradicionalmente utilizados 
para estes propósitos (Moran & Bell, 1983), polimorfismos de DNA fornecem um 
outro nível de resolução e variabilidade tanto ao nível de loco individual com valores 
de heterozigosidade muito maiores, quanto ao nível de genoma com maior cobertura. 
Tecnologias de marcadores moleculares de alto desempenho permitem uma 
amostragem muito eficiente do genoma e uma estimativa precisa de divergência 
genética, variabilidade e discriminação entre genótipos. Algumas aplicações 
operacionais dos marcadores moleculares para o gerenciamento da variabilidade 
genética em Eucalyptus são apresentadas a seguir.

8.1 DISCRIMINAÇÃO E VERIFICAÇÃO DE CLONES ELITE

Marcadores de DNA são muito potentes para a resolução de questões de 
identidade clonal. A identificação correta de clones tem implicações importantes em 
diversos procedimentos de melhoramento genético, gerenciamento e controle de 
qualidade de pomares de sementes e plantios operacionais. Em um estudo de 
discriminação e verificação de genótipos de Eucalyptus, a similaridade baseada em 
marcadores RAPD foi relativamente alta. Porém, todos os indivíduos analisados 
puderam ser distinguidos entre si. Perfis RAPD únicos permitiram a detecção de 
casos onde clones de eucalipto haviam sido identificados incorretamente. Um exemplo 
envolveu a confirmação de que um único clone era de fato uma mistura de dois 
clones diferentes (Keil & Griffin, 1994). Estudos deste tipo são hoje muito comuns 
e rotineiramente utilizados por um número crescente de empresas florestais em todo 
o mundo.

Embora marcadores RAPD forneçam um poder de discriminação razoável 
para a identificação clonal, em situações não raras de existência de parentesco entre 
clones ou em investigações mais refinadas de relacionamento genético entre clones, 
ou ainda para o estabelecimento de um fingerprint genético robusto para fins de 
registro de cultivares ou disputa legal torna-se absolutamente necessário o uso de 
marcadores moleculares mais específicos e com maior conteúdo informativo tais como 
marcadores baseados em microssatélites.

O alto grau de multialelismo e a herança mendeliana codominante simples e 
clara dos microssatélites fornecem um sistema extremamente potente para a 
identificação única de indivíduos de Eucalyptus principalmente quando existe a 
possibilidade de existir ascendentes em comum entre os indivíduos. Kirst etal. (1998) 
demonstraram o alto poder de resolução desta classe de marcadores em Eucalyptus. 
Uma população de melhoramento de 192 indivíduos de E. grandis foi genotipada 
com um conjunto de seis microssatélites altamente polimórficos (Figura 4). O número 
de alelos detectados variou de 6 a 33 com uma média de 19,8±9,2. A heterozigosidade 
esperada foi em média 0,86±0,11. Ao se utilizarem 3 locos, todos os 192 indivíduos 
puderam ser prontamente discriminados. A probabilidade combinada de identidade 
(i.e. a probabilidade de dois indivíduos terem o mesmo genótipo multiloco devido 
simplesmente ao acaso) considerando-se todos os 6 locos conjuntamente era inferior
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FIGURA 4. Perfis genéticos de 96 
indivíduos elite de E. urophylla 
obtidos com um sistema multiplex de 
três locos microssatélites com detecção 
em nitrato de prata. Os genótipos 
multiloco altamente heterozigotos 
observados permitiram a discrimi
nação imediata de todos os 96 
indivíduos. Conjuntos de 24 
indivíduos são separados por padrões 
de tamanho (escada alélica de 10 bp - 
Gibco) (Kirster<zZ, 1998).

a 1 em 2 bilhões. Estimativas de coeficientes de similaridade calculadas a partir de 
dados de microssatélites foram bem menores do que aquelas normalmente obtidas 
em estudos semelhantes com marcadores RAPD e AFLP. A análise de locos 
microssatélites em sistemas multiplex (i.e. vários locos analisados simultaneamente) 
com múltiplas fluorescências e genotipagem em seqüenciador automático tem sido 
aperfeiçoada para a detecção simultânea de até seis locos (Kirst et al., 1998; Kirst, 1999).

8.2 CARACTERIZAÇÃO DE POPULAÇÕES DE MELHORAMENTO

Populações de melhoramento podem ser caracterizadas pela quantificação 
dos níveis e organização de variabilidade genética dentro e entre subpopulações, 
grupos de reprodução e progênies. Estes dados podem ser utilizados para melhorar 
a estrutura das populações de melhoramento, para infundir material novo em 
populações e decidir sobre a seleção, enriquecimento ou eliminação de acessos de 
germoplasma em bancos. A redução de variabilidade genética em populações de 
melhoramento é essencialmente o resultado da seleção direcional aliada ao 
incremento da endogamia devido a cruzamentos aparentados e processos de deriva 
genética. A restrição da contribuição genética de uma mesma família para a 
população selecionada, i.e. número de indivíduos selecionados por família, promove 
a manutenção da variabilidade, mas por outro lado tipicamente reduz o ganho 
genético potencial. A restrição do número de famílias pode aumentar o ganho mas 
reduz a variabilidade genética. Em sistemas de pedigree incompletos, frequentemente 
usados na forma de famílias de meios-irmãos para avançar gerações de melhoramento 
de Eucalyptus, um sistema de monitoramento genético baseado em marcadores 
para acompanhar os níveis de variabilidade genética ao longo dos diferentes ciclos 
de um programa de melhoramento poderia ser particularmente útil, uma vez que 
permitiría uma flexibilidade muito maior durante o processo de seleção e auxiliaria 
no controle da taxa de incremento da endogamia.

Gaiotto & Grattapaglia (1997) estimaram a distribuição da variabilidade genética 
dentro e entre famílias de polinização aberta de uma população de melhoramento a 
longo prazo de E. urophylla empregando marcadores AFLP. Uma análise de variância 
molecular (AMOVA) demonstrou que uma proporção significati-vamente mais elevada 
da variação genética foi mantida dentro das famílias (69%) em comparação à variação 
encontrada entre famílias (31%). Uma análise da similaridade genética indicou que 
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as 121 famílias de polinização aberta que compuseram a população de melhoramento 
exibiram uma distribuição uniforme de similaridade genética sem agrupamentos 
significativos das famílias. A diversidade genética total entre indivíduos dentro de 
famílias foi calculada e as famílias foram ordenadas ("rankeadas”) de acordo com as 
estimativas de diversidade genética da mais para a menos geneticamente diversa. 
Com base nesta análise, foi proposta uma estratégia de seleção intra e interfamiliar 
baseada na incorporação das estimativas de diversidade genética. Esta abordagem, 
aplicada de forma complementar à seleção fenotípica com base no ranking&is, famílias 
para características de importância econômica, permite a maximização do ganho 
genético simultaneamente à maximização da diversidade genética mantida na nova 
população selecionada.

Um protocolo para isto envolvería os seguinte passos: a) com base em testes 
de progênie, famílias de polinização aberta poderíam ser ordenadas pelo valor 
fenotípico de acordo com um índice de seleção; b) uma amostra de 12 a 16 indivíduos 
de cada família classificada fenotipicamente como sendo de ponta, seriam genotipados 
com uma combinação de AFLP ou RAPD e microssatélites, fornecendo uma ampla 
cobertura da variabilidade seja ao nível de locos como de genoma. Cerca de duas 
vezes o número de famílias a serem selecionadas seria genotipado. Isto permitiría 
flexibilidade de escolha no momento da utilização da informação de diversidade 
genética intrafamiliar; c) os dados de marcadores seriam usados para calcular a 
diversidade genética existente dentro de cada família; as famílias seriam ordenadas 
conforme a diversidade genética; d) no momento da seleção inter e intrafamiliar, 
seria incorporada a informação sobre diversidade genética para cada família. Por 
exemplo, em casos onde famílias forem equivalentes para o valor fenotípico, a seleção 
seria baseada na diversidade genética, i.e. a família com maior diversidade seria 
selecionada. Além disso, nestas famílias um número maior de indivíduos poderia ser 
selecionado para a próxima geração.

8.3 ESTIMATIVA DE SIMILARIDADE GENÉTICA PARA O DELINEAMENTO DE 
CRUZAMENTOS E PLANTIOS OPERACIONAIS

Em programas de melhoramento florestal, independentemente da espécie, 
cruzamentos controlados são geralmente caros, levam tempo e demandam pessoal 
treinado. Em função da dificuldade de realizar todos os possíveis cruzamentos entre 
indivíduos selecionados, escolhas sempre têm que ser feitas sobre quais árvores elite 
devem ser acasaladas. Alguma seleção, baseada no desempenho de cada indivíduo 
seja como árvore per se ou como genitor, ou ainda em informações de origem, deve 
ser feita antes de incluir um indivíduo em um esquema de cruzamento. Apesar dos 
recentes desenvolvimentos de novas metodologias mais rápidas e baratas para a 
realização de cruzamentos controlados em Eucalyptus (de Assis, T.F. — Comunicação 
pessoal), a realização de um grande número de cruzamentos controlados ainda é um 
fator limitante em vários programas de melhoramento. Qualquer método que permita 
predizer o desempenho de uma árvore como genitor merece atenção. Um dos “cálices 
sagrados” dos melhoristas moleculares tem sido a possibilidade de predizer com 
precisão o desempenho da progênie baseando-se em estimativas de distância genética 
entre os genitores obtidas a partir de dados de marcadores moleculares. Vaillancourt 
et al. (1995b) utilizaram distâncias genéticas baseadas em marcadores RAPD para 
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predizer a heterose em progênies de E. glohulus. A capacidade da distância genética 
em predizer heterose foi significativa, mas explicou somente 5% da variação na 
capacidade específica de combinação. Baril et al. (1997) utilizaram a estrutura da 
diversidade genética estimada com marcadores RAPD dentro e entre E. grandis e E. 
urophylla para determinar equações de predição para crescimento volumétrico de 
híbridos com 38 meses. Este estudo surpreendentemente mostrou que a distância 
genética baseada em marcadores RAPD com freqüências semelhantes nas duas espécies 
previu com sucesso o valor de um cruzamento. Por este modelo, a distância genética 
estimada entre indivíduos das duas espécies explicou a capacidade geral de combinação 
e a capacidade específica de combinação para crescimento volumétrico com um 
coeficiente global de determinação de 81,6%.

Marcadores RAPD foram usados para recomendar cruzamentos entre 
indivíduos geneticamente mais divergentes em um programa de seleção recorrente 
recíproca entre £. grandis e E. urophylla para melhoramento híbrido no Brasil (Ribeiro 
et al., 1997). O conjunto dos 20 cruzamentos mais divergentes e os 20 menos 
divergentes entre as duas espécies que constituem as duas populações, foi recomendado. 
A perspectiva deste estudo é que cruzamentos entre os indivíduos mais divergentes 
irão potencialmente maximizar a segregação nas progênies resultantes e que segregantes 
transgressivos sejam recuperados e clonados. Cruzamentos entre indivíduos menos 
divergentes também foram recomendados com o objetivo de fornecer um controle 
experimental e potencialmente com a finalidade de recuperar progênies híbridas mais 
uniformes. Estas hipóteses serão testadas quando as progênies p! derivadas dos 
cruzamentos divergentes e próximos alcançarem a idade de avaliação. Dependendo 
dos resultados deste experimento em andamento, serão feitas recomendações futuras 
sobre a possibilidade de utilizar dados de marcadores moleculares nestas populações. 
Se estas hipóteses forem confirmadas, uma economia significativa de tempo e recursos 
poderá advir, uma vez que a realização de todos os cruzamentos controlados possíveis 
entre os indivíduos selecionados de cada população na fase recíproca não seria uma 
meta atingível.

Dados de marcadores RAPD foram usados para quantificar a similaridade 
genética entre clones elite de Eucalyptus para fins de plantio operacional de talhões 
donais. Como a história do melhoramento genético seletivo em Eucalyptus é muito 
recente, informações sobre a origem de muitos destes clones são precárias. Plantações 
clonais de Eucalyptus geralmente envolvem apenas alguns genótipos superiores de 
origem desconhecida. Costa e Silva & Grattapaglia (1997) utilizaram marcadores 
RAPD para quantificar a similaridade genética em um grupo de 15 clones elite. 
Análises comparativas de similaridade genética mostraram que existia maior 
variabilidade genômica no grupo de clones do que dentro e entre famílias de meios- 
irmãos de polinização aberta. Dados de similaridade genética entre clones também 
foram usados para propor uma estratégia de plantio em “mosaico” genético, i.e. 
evitando o plantio de clones geneticamente mais próximos em talhões contíguos de 
floresta. Esta estratégia proposta se baseou na premissa de que clones geneticamente 
relacionados compartilham uma origem e ancestralidade comuns, tendo estado sob 
pressões seletivas semelhantes e portanto compartilham com maior probabilidade os 
mesmos alelos de suscetibilidade ou tolerância a pragas e patógenos.
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8.4 SISTEMA DE CRUZAMENTO E DETERMINAÇÃO DE PATERNIDADE EM 
POPULAÇÕES DE MELHORAMENTO

A prática do melhoramento florestal com controle de ambos os sexos é difícil 
e demorado em espécies de Eucalyptus. A polinização controlada requer a emasculação 
e o número de sementes obtidas por cápsula é normalmente pequeno. A condução 
das populações de melhoramento via polinização aberta e controle exclusivo do genitor 
materno com testes de progênies de meios-irmãos é prática comum na maioria dos 
programas de melhoramento genético de espécies do gênero. É uma opção de baixo 
custo que permite boa estimativa do valor de melhoramento dos genitores maternos. 
Entretanto, a maior parte da variabilidade genética é encontrada dentro das famílias 
e a intensidade de seleção dentro de famílias normalmente é limitada pelo número 
de indivíduos plantados em um teste de progênie (geralmente menos do que 50 por 
família). O conhecimento de taxas de fecundação cruzada versus autofecundação é 
essencial para a manutenção de níveis adequados de variabilidade genética para ganhos 
contínuos. A taxa de fecundação cruzada em uma população de melhoramento de 
Eucalyptus urophylla conduzida por polinização aberta foi estimada usando-se dois 
tipos de marcadores dominantes baseados em PCR, RAPD e AFLP. As estimativas 
de taxas de fecundação cruzada indicaram a predominância de fecundação cruzada 
(=90%) sugerindo que estava ocorrendo uma manutenção adequada de variabilidade 
genética dentro de famílias (Gaiotto et al., 1997b).

Finalmente, grandes plantios operacionais de famílias de polinização aberta 
oriundos de pomares de semente estão se tornando prática comum em diversas 
empresas florestais. Ribeiro etal. (1998) empregaram marcadores microssatélites para 
o controle de qualidade das sementes provenientes do pomar e para a determinação 
de paternidade de indivíduos superiores selecionados em florestas operacionais deste 
tipo. A análise resultou na identificação de dois genitores masculinos específicos que 
geraram a maior parte dos indivíduos selecionados. Esta informação permitiu o 
desbaste do pomar existente e o estabelecimento de um pomar de semente triclonal 
para a produção de sementes de alta qualidade. Este estudo, além de demonstrar o 
poder de resolução da análise de marcadores moleculares para o controle de qualidade 
de contaminação de semente e pólen em descendências geradas de pomares de semente, 
estabeleceu uma nova metodologia com grande potencial de utilização no 
melhoramento de Eucalyptus, bem como de outras espécies florestais alógamas nas 
quais a realização de grande número de cruzamentos controlados é difícil e demorada. 
A utilização de baterias de marcadores moleculares microssatélites altamente 
hipervariáveis permitiu a determinação precisa de paternidade de descendentes 
superiores o que possibilitou a detecção de combinações específicas de genitores para 
a geração de descendências de maior crescimento volumétrico. Embora neste trabalho 
foam estudadas progênies de meios-irmãos e portanto em princípio não havia 
questionamento quanto à maternidade, o poder de resolução dos marcadores 
moleculares permitiría da mesma forma a determinação simultânea de maternidade 
e paternidade caso isso fosse necessário.. No caso específico de Eucalyptus, esta 
metodologia representa uma ferramenta interessante para seleção retrospectiva, ou 
seja um desbaste seletivo de árvores em pomares de semente sejam eles pomares 
clonais ou por mudas.
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9. CONCLUSÕES E PERSPECTIVAS

Tecnologias de análise genômica com marcadores moleculares estão em 
constante e rápida evolução, sendo um dos desafios a caracterização da variação de 
seqüência de DNA entre indivíduos em grande número de amostras com ampla 
cobertura genômica. Atualmente, diversas tecnologias que dispensam o uso de 
eletroforese baseadando-se sim na hibridização de DNA em lâminas de algumas 
dezenas de milímetros quadrados contendo moléculas de DNA muito específicas 
imobilizadas em arranjos sistemáticos (os chamados microarrays ou DNA chips) estão 
se tornando disponíveis, principalmente para seres humanos e organismos modelo 
(por exemplo Chee et al., 1996). Esta tecnologia está acelerando enormemente a 
análise de expressão gênica de milhares de genes “em paralelo” (i.e. simultaneamente) 
e espera-se que venha a revolucionar os procedimentos de genotipagem individual, 
geração de perfis de expressão e mapeamento de ligação em organismos vivos. Esta 
tecnologia está permitindo ainda a exploração de uma das classes mais abundantes 
de polimorfismos de DNA em genomas de eucariotos, os SNP {Single Nucleotide 
Polymorphisms) ou polimorfismos de nucleotídeos únicos. Estas mutações em pares 
de bases individuais ocorrem em média uma vez a cada 1000 pares de base no genoma 
humano (Kruglyak, 1997) e requerem um ensaio binário do tipo +/- e não uma 
separação molecular por tamanho ou carga. Em seres humanos, a disponibilidade de 
grandes números de marcadores STS (Sequence Tagged Sites) ou seja sítios identificados 
(etiquetados) por seqüências levou ao desenvolvimento de um grande número de 
marcadores bi-alélicos baseados em SNP. Um mapa genético do genoma humano 
com 2227 SNPs foi construído, e protótipos de chips de DNA para genotipagem 
foram desenvolvidos para permitir a genotipagem simultânea de 500 SNPs (Wang et 
al., 1998). O desenvolvimento destas tecnologias depende essencialmente da 
disponibilidade de seqüenciamento genômico em larga escala. Esta informação está 
rapidamente sendo gerada para seres humanos e organismos modelo incluindo 
Arabidopsis como o principal representante das plantas. Embora homologias de 
seqüência existam para genes expressos, potencialmente permitindo rápidos avanços 
em estudos de expressão gênica, a homologia para seqüências não codificantes, nas 
quais a maioria dos SNPs é encontrada cai rapidamente entre organismos 
taxonomicamente distantes. Sendo assim, algum tempo será necessário com a 
tecnologia disponível hoje para que a genotipagem de alto desempenho seja factível 
em espécies florestais e da mesma forma para a maioria das plantas cultivadas.

Os avanços nas tecnologias de análise genômica estão sendo acompanhados 
pelo estabelecimento de um número crescente de laboratórios privados de prestação 
de serviço especializado de genotipagem a custos competitivos. O desafio "para o 
melhorista genético não será gerar informação de marcadores, mas sim ser rápido e 
criativo ao saber exaramente qual informação gerar e especialmente como utilizá-la. 
A este respeito, inovações nas táticas de melhoramento genético florestal terão que 
ser consideradas pelos melhoristas nas décadas por vir. Pequenos grupos de reprodução, 
testes de grandes famílias e seleção dentro de famílias com alta intensidade de seleção 
serão algumas delas. Novas e melhores ferramentas de análise estatística para dados 
discretos de marcadores moleculares têm sido desenvolvidas nos últimos anos e elas 
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estão se tornando cada vez mais refinadas, permitindo a análise e acomodação de diversos 
tipos de delineamentos para o mapeamento QTL e a construção de mapas genéticos, 
bem como a simulação de esquemas de seleção assistida por mrcadores (Liu, 1998).

Cientes do tipo de informação que marcadores moleculares podem fornecer, 
e os custos envolvidos, a pergunta que resta é se há oportunidades reais no momento 
para a incorporação de tecnologias de marcadores moleculares em programas de 
melhoramento genético de espécies florestais. Claramente, os marcadores podem ser 
usados como umaferramenta para gerenciar a variabilidade genética de forma 
inteligente. Esta é uma tecnologia pronta-para-uso e aplicável em diversos 
procedimentos operacionais tanto em programas de melhoramento iniciais quanto 
avançados. Embora útil, isto poderia não ser uma prioridade para programas ainda 
em fase de concepção, conduzidos com orçamentos muito limitados e onde ganhos 
genéticos significativos podem ser alcançados implementando-se procedimentos 
convencionais de seleção juntamente à propagação clonal. Em programas de 
melhoramento genético avançado, os marcadores poderíam ser úteis para seguir a 
herança e introgressão de alelos favoráveis. Nesta fase, quando alelos favoráveis de 
freqüência intermediária e alta tiverem sido explorados, a variação se torna limirante 
e o progresso genético dependerá da sintonia fina de combinações genotípicas por 
meio da alteração das freqüências de alelos raros com grande magnitude de efeito aos 
principais QTL. SAM seria aplicada mais provavelmente no melhoramento genético 
de populações elite múltiplas desenvolvidas especificamente para características de 
qualidade. Este esforço deverá contemplar os indivíduos geneticamente mais valiosos 
em uma população de melhoramento, e, provavelmente, iniciando com apenas uma 
característica em um grupo de reprodução específico ou em uma população elite 
específica para SAM. A SAM dificilmente seria justificável para o avanço da população 
base do programa da qual são extraídos os grupos de reprodução, seja devido ao 
grande número de indivíduos envolvidos quanto tendo em vista os objetivos gerais 
de seleção para adaptabilidade tipicamente utilizados nesta fase.

A incorporação efetiva de SAM no melhoramento genético de Eucalyptus 
claramente requer um esforço experimental adicional significativo. Para este fim, é 
essencial que experimentos de localização e caracterização de QTL sejam estabelecidos 
com grandes tamanhos amostrais, replicação clonal (sempre que possível), em diversos 
locais e backgrounds genéticos. Uma vez que os genitores utilizados nos experimentos 
de mapeamento de QTL em árvores são escolhidos ao acaso a partir das melhores 
árvores da população de melhoramento, o uso de múltiplos genitores em 
delineamentos fatoriais deve ser considerado, a fim de aumentar o poder de detecção 
de QTL e ordenamento dos efeitos alélicos a estes locos. O desafio para o melhorista 
molecular não será o mapeamento dos QTL, mas sim o descobrimento e ordenamento 
por magnitude de efeito da diversidade alélica existente aos QTL conhecidos. Para 
conduzir tal classificação, um mapa de ligação “referência” de marcadores 
microssatélites multialélicos transportáveis será fundamental. Somente através da 
localização de alelos de grande efeito, a SAM irá efetivamente superar a eficiência da 
seleção fenotípica e contribuirá para o avanço mais rápido de programas de 
melhoramento genético. Embora uma série de experimentos de mapeamento de QTL 
estejam em andamento em todo o mundo, eles certamente não são suficientes para 
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fornecer as respostas definitivas e rápidas para todos os principais desafios que existem 
para a implementação de SAM em espécies florestais. Uma vez que a SAM deve ser 
considerada caso-a-caso tanto em termos de características alvo quanto de material 
genético disponível, qualquer empresa florestal que deseje efetivamente adotar o 
melhoramento molecular, deve planejar um esforço significativo interno em pesquisa 
e desenvolvimento ou através de cooperativas de pesquisa pré-competitiva a fim de 
avaliar concretamente o potencial desta tecnologia no melhoramento genético.
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1. INTRODUÇÃO

O mapeamento de genes de resistência por meio de marcadores moleculares 
tem contribuído decisivamente para um melhor entendimento sobre as bases genéticas 
da resistência de plantas a fitopatógenos. No início, a justificativa para a utilização de 
marcadores pautava-se na idéia de que estes seriam amplamente utilizados em 
programas de seleção. Agora, passados mais de dez anos da publicação do primeiro 
artigo relativo ao mapeamento de um gene de resistência, está claro que, embora 
marcadores venham sendo utilizados com sucesso em tais programas, sua maior 
contribuição revelou-se em outro plano, na fase do “pré-melhoramento”. Nesta fase, 
o objetivo é caracterizar fenotipicamente os diversos genes de resistência que podem 
estar segregando em um dado cruzamento e utilizar esta informação para escolher, 
dentre os vários, quais possuem efeitos fenotípicos desejáveis e que, portanto, são 
bons candidatos a serem selecionados.

Por “caracterização fenotípica” entende-se, primeiro, conhecer quantos são 
os genes envolvidos em determinada resistência e quais suas localizações 
cromossômicas. Em segundo lugar, determinar quais os efeitos fenotípicos de cada 
um e as magnitudes destes efeitos. Em terceiro lugar, estabelecer quão estáveis são os 
efeitos fenotípicos destes genes face a variações ambientais e a mudanças genéticas 
nas populações do patógeno. Além disto, devemos levar em consideração uma outra 
importante contribuição dos marcadores moleculares nesta área, qual seja a de orientar 
o processo de clonagem gênica. A clonagem de genes de resistência, por sua vez, 
possibilitou, recentemente, o desenvolvimento de uma nova classe de marcadores, os 
chamados “marcadores homólogos a genes de resistência” ou, do termo em inglês, 
resistance gene-like marker. O desenvolvimento desta classe de marcadores vale-se de 
conhecimentos obtidos nas áreas de genômica e de mapeamento comparativo e vem 
sendo utilizada com sucesso no mapeamento de genes de resistência.

Neste capítulo, serão discutidos exemplos de cada uma das aplicações citadas 
acima, enfatizando os avanços no conhecimento da resistência de plantas a doenças 
proporcionadas pelo uso de marcadores moleculares. Como o leitor perceberá, 
discussões sobre metodologias de marcadores moleculares foram omitidas, 
recomendando-se para esta finalidade a leitura de Ferreira & Grattapaglia (1996).

2. RESISTÊNCIA MONOCÊNICA

Há resistências governadas por um único gene e outras por mais de um. Esta 
diferença se reflete no fenótipo, uma vez que resistências ditas monogênicas segregam 
qualitativamente, de maneira mendeliana, e resistências poligênicas o fazem de maneira 
quantitativa, não discreta. Fica óbvio perceber que, no primeiro caso, a seleção do 
gene de resistência é grandemente facilitada, pois o gene é seu próprio marcador. Seu 
efeito fenotípico é tamanho que torna-se impossível, mesmo aos leigos, não perceber 
sua presença em uma planta. Assim, qual a necessidade de identificar marcadores 



997Marcadores moleculares no melhoramento para resistência a doenças

ligados a ele? Do ponto de vista do melhoramento esta pergunta é pertinente e uma 
resposta precipitada diria que não há necessidade de o melhorista trabalhar com 
marcadores neste caso. Mas esta é uma resposta que não leva em consideração o fato 
de alguns patossistemas serem difíceis de serem trabalhados, quer seja devido a 
dificuldade de manutenção, isolamento e inoculação do patógeno ou avaliação da 
doença. Tome como exemplo a avaliação de resistência a nematóides, que exige 
manutenção de uma população em plantas hospedeiras e uniformidade na composição 
do inóculo, sem contar que o resultado da inoculação é de difícil avaliação, geralmente 
efetuada por contagem do número de galhas, um processo tedioso e demorado. As 
viroses seguem o mesmo exemplo, ainda mais se considerarmos que alguns vírus, 
que em sua totalidade não são cultiváveis, não são passíveis de serem inoculados 
mecanicamente, exigindo disponibilidade de insetos vetores. Um caso típico é o vírus 
do mosaico dourado do feijoeiro, cuja inoculação só é possívei através da mosca 
branca, o que exige que programas de melhoramento sejam conduzidos sob condições 
de campo. Outros casos ainda requerem condições especiais de inoculação, como 
câmara úmida, temperatura controlada etc. Assim, voltando a nossa pergunta inicial, 
percebemos que existem alguns casos de seleção para resistência monogênica onde os 
marcadores podem eliminar ou aliviar a necessidade de toda esta parafernália 
fitopatológica através da identificação de indivíduos de uma população segregante 
portadores do marcador ligado ao alelo favorável sob seleção, resultando numa 
substancial economia de tempo e recursos.

Um outro aspecto importante em relação ao uso de marcadores moleculares 
aplicados a casos de resistência monogênica diz respeito a uma estratégia de utilização 
destes genes conhecida como “piramidamento de genes”, onde o objetivo é incorporar, 
em um único genótipo, o maior número possível de genes de resistência. Para esta 
finalidade, geralmente adota-se o retrocruzamento convencional ou conversão por 
retrocruzamento como métodos de transferência. Como o programa trabalha com 
vários genes ao mesmo tempo, é interessante que marcadores sejam desenvolvidos 
para cada gene, de modo a monitorar a transferência dos mesmos durante o processo 
de obtenção de pirâmides. Um caso interessante acontece no caso da resistência do 
feijoeiro a ferrugem, onde vários genes de resistência raça-específicos foram 
identificados ligados entre si em acoplamento formando um bloco gênico. A 
identificação de marcadores que flanqueiam este bloco é de fundamental importância 
para que este possa ser identificado em gerações sucessivas de retrocruzamentos, 
evitando que genes sejam perdidos ao longo do processo (Haley et al., 1993). Além 
disto, o uso dos marcadores alivia a necessidade de testar as plantas com os vários 
isolados do patógeno, necessários para identificar cada um dos genes componentes 
do bloco.

A técnica de mais fácil emprego quando se trata de mapear genes de resistência 
monogênica é utilizar linhagens quase-isogênicas (LQIs) e vários exemplos podem 
ser encontrados na literatura. Ogliari (1999), por exemplo, identificou um novo 
gene de resistência a Exserohilum turcicum em milho utilizando este tipo de material 
e marcadores microssatélites. O uso de pirâmides neste patossistema é preconizado 
como uma das formas de controle do patógeno, uma vez que existem vários monogenes 
de resistência descritos. Dessa forma, a procura de marcadores ligados a estes genes é 
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de suma importância (Simcox & Bennetzen, 1993). As LQIs usadas por Ogliari 
foram desenvolvidas por meio de retrocruzamento, onde a cada ciclo plantas RCF 
foram inoculadas com um isolado de E. turcicum coletado no Brasil cujo espectro de 
virulência é desconhecido. Plantas resistentes (heterozigotas) foram selecionadas a 
cada ciclo e retrocruzadas com o parental suscetível por seis gerações. Ao final da 
sexta geração, plantas RCfiF1 resistentes foram autofecundadas, gerando uma 
população segregante RCfiF2. Estas plantas foram, então, submetidas a um cruzamento 
teste com uma linhagem suscetível S com a finalidade de identificar plantas RCfiF, 
resistentes homozigotas. A presença de segregação de um gene dominante de resistência 
foi confirmada neste cruzamento pela proporção observada 1:2:1 de progênies 
homozigotas resistentes e suscetíveis (ausência de segregação para resistência/ 
suscetibilidade dentro da progênie). O remanescente das sementes de indivíduos 
RC6F2 homozigotos para alelos de resistência foi utilizado para mais um ciclo de 
autocruzamento com a finalidade de aumentar o número de sementes. Uma linhagem 
RCfiF3 resultante deste ciclo foi selecionada para o estudo em questão e, juntamente 
com a linhagem recorrente, foi genotipada com 125 marcadores microssatélites 
previamente selecionados de modo a cobrir o melhor possível o genoma .

A lógica de utilizar LQIs para identificar marcadores ligados a genes é simples: 
espera-se que as linhagens sejam geneticamente idênticas (monomórficas) para locos 
marcadores não ligados ao gene e que sejam polimórficas para marcadores situados 
no fragmento genômico doado pela linhagem parental doadora e que, portanto, 
estão ligados ao gene de resistência (Ma, 1991; Muehlbauer et al. 1988). Dos vários 
microssatélites testados por Ogliari (1999), somente 5 revelaram polimorfismos entre 
as LQIs. Destes cinco, dois pertencem ao cromossomo 2, dois ao cromossomo 5 e 
um ao cromossomo 6, segundo o mapa consensual de milho disponível na base de 
dados de milho (www.agron.missouri.edu). A identificação de três regiões genômicas 
distintas como possíveis locais do gene sob estudo nos leva a conclusão óbvia de que 
a estratégia de utilização de LQIs é passível de erros. A principal fonte de erros é que, 
por chance, uma linhagem resistente obtida por retrocruzamento pode diferir do 
parental recorrente não apenas para o segmento cromossômico portador do gene 
alvo, mas também para regiões não ligadas ao gene, uma vez que é possível que estas 
regiões se mantenham em estado heterozigótico durante todo o processo de 
retrocruzamento, seja por meio de seleção voluntária ou involuntária, e sejam fixadas 
para alelos do parental doador durante os ciclos de autofecundação finais. Assim, 
para esclarecer o real posicionamento do gene, o autor estudou a co-segregação destes 
cinco marcadores candidatos e o gene de resistência em uma população oriunda do 
retrocruzamento entre a linhagem resistente convertida e uma outra linhagem 
suscetível teste e concluiu que o gene está situado no cromossomo 2. No entanto, 
um gene de resistência a E. turcicum, denominado Htl, já havia sido mapeado neste 
mesmo local por Bentolila et al. (1991). Como saber se o gene mapeado por Ogliari 
(1999) é o mesmo relatado por estes autores? Esta simples questão serve para nos 
lembrar que marcadores moleculares, por si só, não resolvem problemas fundamentais 
deste tipo, dado que um marcador define uma região cromossômica e não um gene. 
Para esclarecer esta questão, o autor teve que recorrer a recursos fitopatológicos básicos: 
inoculou a linhagem resistente com uma coleção de raças do patógeno e comparou o 
espectro de resistência conferida pelo gene da linhagem com o espectro do gene Htl 

http://www.agron.missouri.edu
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de Bentolila et al. (1991) e de outros genes descritos na literatura presentes em 
linhagens diferenciais, concluindo que os espectros são diferentes e que, portanto, os 
genes são diferentes. Presentemente, no entanto, não se sabe se o novo gene, 
denominado de Htp, é uma forma alélica de Htl ou se é um novo loco ligado a este. 
A exemplo da questão acima, os marcadores pouco podem ajudar na solução deste 
problema. Para confirmar uma destas duas hipóteses há que achar recombinantes, o 
que nos remete novamente aos testes fitopatológicos tradicionais. Este exemplo é 
interessante pois ilustra um ponto importante: marcadores moleculares são apenas 
ferramentas e que, como quaisquer outras, apresentam limitações. Seu uso no 
melhoramento para resistência a doenças não dispensa os conhecimentos e métodos 
fundamentais de fitopatologia.

Uma séria limitação ao uso de LQIs é que o desenvolvimento destas linhagens 
é laborioso e requer muito tempo. Assim, não existem LQIs disponíveis para um 
grande número de culturas. Para tentar contornar este problema, Michelmore et al. 
(1991) propuseram o uso da técnica de análise de segregantes agrupados, ou bulked 
segregant analysis. Segundo esta técnica, o DNA de plantas de uma população 
segregante (F2, por exemplo) é agrupado em dois pools-. um contendo DNA somente 
de plantas suscetíveis e outro somente de plantas resistentes. As amostras agrupadas 
e as linhagens parentais são então genotipadas com os marcadores. A exemplo das 
LQIs, somente marcadores ligados ao gene de resistência revelarão polimorfismos 
entre os dois agrupamentos, pois o backgroundgenético destes é casualizado em relação 
a locos marcadores não ligados ao gene responsável pela característica usada para a 
formação dos pools. Em termos práticos, os agrupamentos simulam LQIs. Além de 
dispensar a necessidade de LQIs, uma outra vantagem desta técnica é a de que ela 
também pode ser usada para identificar marcadores ligados a genes de resistência 
poligênica, como veremos abaixo, o que tornou esta técnica uma referência 
metodológica em estudos nesta área.

3. RESISTÊNCIA POLIGÊNICA

A grande aplicação dos marcadores moleculares, sem sombra de dúvida, é ao 
estudo das bases genéticas das resistências ditas poligênicas. Os marcadores permitem 
a “dissecção de características quantitativas em fatores genéticos discretos” (Lander 
& Botstein, 1989) ou, em outras palavras, permitem individualizar o efeito fenotípico 
de cada poligene e acompanhar a segregação de cada um. Esta dissecção é o que ficou 
informalmente chamado de “mendelização” de características poligênicas. Tais fatores 
genéticos são denominados de quantitative trait loci (QTL) ou, no caso específico de 
locos de resistência a doenças, de quantitative resistance loci (QRL).

3.1 QRLS X AMBIENTE

É sabido, de longa data, que a resistência de uma planta é função da interação 
entre os genes da planta e do patógeno, interação esta modulada pelo ambiente. 
Uma das maiores contribuições dos marcadores tem sido justamente a de permitir 
estimar o efeito ambiental na expressão fenotípica de QRLs e o trabalho de Bubeck 
et al. (1993) é um exemplo disto. Os autores estudaram resistência em milho a 
Cercospora em dois cruzamentos que diferiram entre si com relação às linhagens 
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parentais resistentes utilizadas (cruzamento 1 =ADENT x B73rhml; cruzamento 2 
= NC250A x B73rhml). ADENT e NC250A são resistentes, mas em diferentes 
níveis, ao passo que B73rhml é suscetível ao patógeno. Os resultados indicaram a 
segregação de vários QRLs nos cruzamentos e que, somente em alguns casos, 
marcadores significativamente associados a QRLs em um cruzamento também o 
foram no outro, evidenciando que ADENT e NC250A possuem alguns QRLs em 
comum, mas nem todos. A identificação de QRLs distintos em materiais resistentes 
abre a possibilidade de que estes venham e ser combinados em um único genótipo, o 
que seria o equivalente, na prática, a construção de uma pirâmide de genes de 
resistência quantitativa.

Um outro aspecto a ser destacado com relação a este trabalho diz respeito a 
variação do número de QRLs detectados em um mesmo cruzamento em ambientes 
diferentes. A população ADENT x B73rhml, por exemplo, foi avaliada em três 
ambientes e, de um total de 9 regiões cromossômicas significativamente associadas a 
resistência, somente uma região, localizada no cromossomo 2, mostrou associação 
significativa em todos os três ensaios. Uma outra região, do cromossomo 4, mostrou- 
se significativa em dois ensaios e as demais em apenas um dos três ensaios. Esta 
inconsistência de resultados entre ambientes, interpretada como sendo devida a 
interações genótipo x ambiente ou a variação aleatória dentro de ensaios, ilustra um 
aspecto importante: o de que, como qualquer outra característica métrica, a ação de 
genes de resistência quantitativa também é modulada por fatores ambientais. Até 
aqui, esta conclusão não difere dos trabalhos clássicos envolvendo interações G x A, 
mas há um componente fundamental que faz a diferença. Como foi dito no começo, 
uma vez que marcadores moleculares permitem individualizar o efeito de cada 
poligene, então o efeito do ambiente sobre os mesmos também pode ser 
individualmente avaliado. QRLs que apresentam marcada interação com o ambiente 
são interessantes do ponto de vista fitopatológico pois um estudo mais aprofundado 
dos mesmos pode fornecer informações sobre variáveis ambientais importantes ao 
desenvolvimento da doença (Kerns etal., 1999). Por último, o trabalho aborda outra 
conclusão que pode ser generalizada para qualquer patossistema, qual seja a de que a 
contribuição dos QRLs para o fenótipo resistência varia em função do QRL analisado: 
uns QRLs apresentam efeito marcante sobre o fenótipo ao passo que para outros o 
efeito é apenas marginal. É claro que estimativas de contribuição fenotípica variam 
em função da distância entre marcador e gene, mas isto pode ser amenizado se os 
trabalhos forem conduzidos com base em mapas genômicos razoavelmente saturados 
com marcadores, como foi o caso do trabalho em discussão. Assim, se estudos forem 
conduzidos em diversos ambientes, torna-se possível identificar aqueles QRLs mais estáveis 
e de efeitos fenotípicos marcantes, que seriam então candidatos a programas de seleção.

As variações experimentais que podem ser empregadas para o estudo de 
interações QRL x ambiente são inúmeras. Souza etal. (2000), por exemplo, se ativeram 
apenas ao estudo dos efeitos da adubação nitrogenada sobre QRLs de resistência a 
Xanthomonas e genes de nodulação em feijoeiro. O nitrogênio, sabe-se, inibe o 
estabelecimento da associação simbiótica entre feijoeiro e Rhizobium. Aliado a isto, 
tem-se como regra geral que o excesso de nitrogênio predispõe a planta ao ataque de 
patógenos, mas não existem informações mais precisas sobre este fenômeno no
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patossistema feijoeiro xXanthomonas. Assim, os autores realizaram experimentos em 
casa de vegetação onde plantas de linhagens recombinantes e segregantes para 
resistência a Xanthomonase Rhizobium foram conduzidas sob dois regimes de adubação 
por meio de soluções nutritivas: num regime as plantas não receberam suplemento 
nitrogenado, ao passo que no outro a solução nutritiva foi acrescida de 5 mM 
NH4NOy De modo geral, a adição de nitrogênio influenciou negativamente na 
expressão fenotípica de genes de resistência e de nodulação. Na ausência de nitrogênio, 
por exemplo, o número de regiões genômicas significativamente associadas à resistência 
a Xanthomonas foi reduzido de 5 para 3 quando da adição de nitrogênio. A 
porcentagem da variação fenotípica explicada pelas associações entre marcadores e 
QRLs (valor R2) também foi reduzida de 42% para 26%, indicando que o efeito do 
N sobre os QRLs não foi apenas qualitativo, mas também quantitativo. A mesma 
situação também ocorreu no caso de genes de nodulação. Tanto o número de genes 
detectados sob o regime de adubação nitrogenada como a contribuição fenotípica 
dos mesmos foram menores, confirmando o efeito deletério deste elemento na 
nodulação e corroborando o fato de que os níveis de abubação nitrogenada 
recomendados para variedades comerciais de feijoeiro afetam negativamente a fixação 
simbiótica deste elemento. Por outro lado, o trabalho revelou que alguns QRLs e 
genes de nodulação foram detectados em ambos os regimes nutricionais. Estes genes, 
pouco influenciados pelos níveis de N, podem ser então utilizados para desenvolver 
cultivares insensíveis a N e que, portanto, se beneficiem tanto do N fixado 
biologicamente como do N fornecido através da adubação.

3.2 QRLS X ESTÁDIO FENOLÓCICO

A expressão de genes de resistência também pode se dar de maneira 
diferenciada ao longo da vida da planta, e termos tais como “resistência de plântula”, 
“resistência de planta adulta” e “resistência de campo” refletem este fenômeno (Singh, 
1986). Em muitos casos, é importante determinar se genes de resistência expressos 
na fase jovem também o são na fase adulta pois que, em casos afirmativos, plantas 
resistentes podem ser selecionadas precocemente. Este é o caso de genes de resistência 
de repolho '^Xanthomonas campes tris pv. campestris. Os QRLs que controlam resistência 
de plantas adultas a este patógeno também controlam resistência na fase de seedling 
independente do método de inoculação, seja este feito artificialmente ou por infecção 
natural (Camargo etal., 1995). É interessante ressaltar que a contribuição fenotípica 
dos QRLs detectados neste trabalho variou significativamente com o método de 
avaliação da resistência. A associação entre marcadores e o QRL localizado no grupo 
de ligação 9 explicou 43% da variação fenotípica em resistência no ensaio de campo, 
em oposição a 20% no ensaio de casa de vegetação, ao passo que o QRL do grupo de 
ligação 1 se portou de maneira oposta, contribuindo com 19,5% no campo e 35% 
em casa de vegetação. Os autores creditam este fato à possibilidade de um destes 
genes (o do grupo de ligação 9) atuar especificamente no hidatódio e regiões adjacentes, 
daí sua maior expressão sob condições de campo onde estes tecidos não foram 
injuriados, ao contrário do ensaio em casa de vegetação no qual a inoculação deu-se 
através de ferimento no limbo foliar. Finalmente, dois QRLs de menor contribuição 
fenotípica foram detectados no ensaio de casa de vegetação mas não no de campo.
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Segundo os autores, estes QRLs ou podem ser expressos somente no estádio juvenil 
ou não foram detectados em campo devido: a) a um maior erro experimental, que 
faz com que QRLs de pequenos efeitos não sejam detectados; b) a um menor poder 
discriminatório do método de avaliação de sintomas usado ou c) a uma expressão 
diferencial dos QRLs em função do método de inoculação adotado, como discutido 
acima. Todas as hipóteses são possíveis e talvez até ocorram simultaneamente. Danesh 
et al. (1994), por exemplo, verificaram a última hipótese no patossistema tomateiro 
x Ralstonia solanacearum, onde certo QRL só foi detectado quando as plantas foram 
inoculadas por meio de injeção no caule e não quando as raízes foram imersas em 
solução de inóculo.

3.3 QRLS X QRLS

Se analisarmos todos os trabalhos de mapeamento de características 
quantitativas, veremos que a ação coletiva dos genes identificados explica apenas 
parte da variação fenotípica existente entre os pais. A parte não explicada geralmente 
é atribuída ao erro experimental ou a insaturação do genoma com marcadores. Existe, 
no entanto, outra causa de variação, a epistase, que é pouco estudada e que certamente 
responde por uma parcela da variação fenotípica.

A detecção de epistase é difícil na prática pois requer experimentos com 
número elevado de indivíduos. Normalmente, testes de epistasia são feitos entre 
pares de QRLs empregando uma análise de variância bi-fatorial onde os fatores 
principais são os locos marcadores. O termo da análise de variância referente à interação 
entre locos testa os efeitos epistáticos. Se significativo, indica que o efeito combinado 
dos genes ligados aos marcadores sob análise não é aquele esperado da simples adição 
de seus efeitos calculados separadamente. No caso de marcadores co-dominantes, 
como cada fator terá três níveis, então teremos 9 classes genotípicas a serem testadas 
em uma população Fr Se a população sob estudo for pequena, então pode não haver 
indivíduos em número suficiente dentro de cada classe, especialmente nas classes de 
menor frequência (dupla homozigotas), inviabilizando o teste de epistase. Fica fácil 
ver que testes envolvendo mais de dois locos simultaneamente exigem um número 
muito elevado de indivíduos e, por isto, não são realizados na prática. No caso de um 
teste tri-fatorial em uma população F2, por exemplo, existem 27 possíveis genótipos, 
sendo que os mais raros ocorrem a uma frequência de 1/64. Um outro problema é 
que o número de interações a serem testadas é muito elevado, fazendo com que a 
probabilidade de que um erro do tipo I seja cometido aumente. Se m marcadores 
forem considerados, por exemplo, então haverão m!2(m-2) possíveis interações bi-fatoriais. 
Uma saída é utilizar níveis de significância mais rigorosos, mas isto aumenta a probabilidade 
de não detectarmos efeitos epistáticos reais, um problema ainda mais saliente quando se 
trata de populações pequenas (Tanksley, 1993).

Tanksley (1993) argumenta que nos trabalhos de mapeamento, embora em 
alguns casos a existência de epistase seja corroborada por elevados níveis de significância 
estatística e que estes podem ser de fato interações intergênicas, na maioria dos casos 
a significância dos testes fica próxima ao limite probabilístico, sugerindo que se tratam 
de artefatos estatísticos. Com base nisto, o autor sugere que fortes interações epistáticas 
entre poligenes podem ser exceção na natureza. No entanto, levando em consideração 



1003Marcadores moleculares no melhoramento para resistência a doenças

as limitações experimentais e estatísticas, esta conclusão parece ser prematura. De 
fato, Lark et al. (1995) utilizaram uma população de linhagens recombinantes de 
soja composta por 224 linhagens e demonstraram exatamente o oposto para genes 
que controlam altura, produção e maturidade. O interessante neste trabalho é que 
muitas interações epistáticas foram encontradas entre estes locos e locos não associados 
diretamente às características avaliadas. Outro exemplo é a resistência a Phytophthora 
capsici em pimentão, que é do tipo quantitativa mas provavelmente governada por 
poucos genes.Tentativas de transferir estes genes por meio de retrocruzamento 
normalmente não conseguem recuperar o nível de resistência da linhagem parental 
doadora (Palloix et al., 1990; R. Kobori, comunicação pessoal). Lefebvre & Palloix 
(1996) creditam este fato à existência de epistase entre QRLs. Ao analisarem 94 
linhagens dihaplóides e 119 locos marcadores, os autores encontraram efeitos 
epistáticos que chegaram a explicar 62% da variância fenotípica, um valor 
extremamente elevado. Além do mais, foram encontrados efeitos epistáticos benéficos 
tanto entre alelos da mesma linhagem parental como entre alelos das duas linhagens 
parentais. Estes resultados ilustram a influência do backgroundgenético da linhagem 
recorrente. A quebra de combinações epistáticas favoráveis pode explicar a dificuldade 
de obter material com bom nível de resistência em programas de retrocruzamento. 
Por outro lado, o mapeamento de QRLs abre a interessante perspectiva de explorar 
comercialmente estes efeitos. Linhagens parentais podem ser engenhadas com auxílio 
dos marcadores ligados aos QRLs epistáticos de modo que o híbrido mantenha as 
combinações alélicas favoráveis.

3.4 QRLS VERTICAIS E HORIZONTAIS

Uma característica de resistência monogênica é que estes genes podem interagir 
com genes do patógeno, um fenômeno conhecido como resistência vertical. Quando 
não há interação, diz-se que a resistência é horizontal (Vanderplank, 1963). É 
importante determinar se a resistência é vertical ou horizontal, pois vários estudos 
mostram que resistências verticais são menos duráveis pois são passíveis de serem 
vencidas dentro da capacidade microevolutiva do patógeno (Camargo & Bergamin 
Filho, 1995). Se a distinção entre estes dois tipos de resistência é uma tarefa simples 
quando se trata de resistência monogênica, o que dizer das resistências poligênicas? 
Neste caso, a distinção não é tão simples com base única e exclusivamente em 
observações fenotípicas, uma vez que este é o resultado da segregação de vários genes 
de resistência que, em tese, pode ser uma mistura de verticais e horizontais. Seria 
verdade esta tese ou será que resistências quantitativas são conferidas somente por 
genes horizontais? Este é mais um assunto que pode ser abordado de maneira eficiente 
com marcadores moleculares. Leonards-Schippers et al. (1994), por exemplo, 
demonstraram que a resistência horizontal de duas variedades de batata era devido 
ao fenótipo cumulativo resultante de uma mistura de um número pequeno de QRLs 
horizontais e outros verticais. Por outro lado, Boscariol et al. (1998) demonstraram 
que os QRLs que controlam resistência do feijoeiro a Xanthomonas axonopodis pv. 
phaseoli (Xap) são essencialmente os mesmos que controlam resistência a X. a. pv. 
phaseoli variante fuscans (Xapf), indicando que, neste caso, a seleção de genótipos 
resistentes para um patógeno resultará em genótipos resistentes para o outro. Segundo 
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os autores, esta resistência não-específica é interessante haja vista que estes dois 
patógenos apresentam um elevado grau de divergência genética. A conclusão é de 
que ou os QRLs reconhecem diferentes genes de patogenicidade presentes em Xap e 
Xapf, ou estes apresentam os mesmos genes de patogenicidade, que então foram 
conservados ao longo de seus históricos evolutivos. A primeira hipótese encontra 
subsídio nos resultados de Nodari et al. (1993), Boscariol et al. (1998) e Souza et al. 
(2000), que demonstraram a existência de uma região genômica no grupo de ligação 
7 associada tanto a resistência a Xap e Xapf como também a Rhizobium, indicando a 
interessante possibilidade de existência de genes de resistência cujo espectro de atuação 
transcenda os limites da espécie biológica, um típico caso de pleiotropia. Embora 
esta explicação seja plausível, ela esbarra numa limitação do mapeamento genético 
por marcadores moleculares: um QRL não define um gene, e sim uma região genômica 
mais abrangente, onde podem estar presentes mais de um gene. Assim, no caso em 
questão, uma hipótese alternativa ao da pleiotropia seria o de ligação de dois genes 
de resistência distintos, um controlando resistência a Xanthomonas e outro a 
Rhizobium. A distinção entre estas duas hipóteses no caso do melhoramento do 
feijoeiro tem importância prática pois, prevalecendo a hipótese de pleiotropia, então 
genótipos selecionados para resistência a Xanthomonas também seriam resistentes 
para Rhizobium, o que obviamente é uma característica indesejável.

3.5 RESISTÊNCIA POLIGÊNICA?

Um dos livros texto mais utilizados em Fitopatologia (Agrios, 1997) define 
resistência poligênica como aquela “controlada por muitos genes (provavelmente 
dezenas ou até centenas)”. Na verdade, esta definição, amplamente disseminada, é 
uma conjetura emprestada da genética quantitativa clássica que serve de base para o 
desenvolvimento de seus modelos teóricos. Ao contrário, a maioria dos trabalhos 
não relata mais que uma dezena de genes em determinado patossistema, o que vai de 
encontro ao conceito corrente de resistência poligênica. Quais as bases de tal 
discrepância? Uma das explicações é de que estas estimativas de números de genes 
são estimativas mínimas do verdadeiro número de genes que afetam determinada 
característica por, no mínimo, três razões (Dear, 1997; Falconer & Mackay, 1997):
a) os experimentos não fornecem poder estatístico para separar o efeito de locos 
proximamente ligados em razão de usarem números limitados de progênies e/ou 
marcadores, b) pelas mesmas limitações experimentais, os testes estatísticos podem 
não detectar QTLs de pequenos efeitos fenotípicos e c) em um dado experimento, os 
QTLs detectados são somente aqueles que estão segregando na progênie. Não obstante 
estas limitações, sempre devemos lembrar que a idéia tradicional de característica 
poligência controlada por centenas de genes igualmente se baseia em dados 
experimentais e técnicas estatísticas também sujeitas a limitações, suposições e 
interpretações. Assim, hoje ainda não temos elementos para resolver definitivamente 
esta discrepância (Paterson, 1995).

3.6 GENOTIPAGEM SELETIVA

O método tradicional de mapeamento de QRLs envolve a genotipagem por 
marcadores de um maior número possível de indivíduos de uma população segregante. 
O número de indivíduos genotipados, no entanto, representa uma das grandes 
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limitações do mapeamento por marcadores moleculares, uma vez que a genotipagem 
é custosa e laboriosa não obstante os significativos avanços verificados no 
desenvolvimento de novos marcadores e equipamentos. A estratégia da genotipagem 
seletiva pode ser utilizada para identificar locos marcadores ligados aos genes de 
resistência sem a necessidade de genotipar um grande número de indivíduos. Segundo 
este método, somente indivíduos que apresentam características fenotípicas extremas 
são genotipados com os marcadores. De acordo com Lander & Botstein (1989), 
estes indivíduos são os mais informativos para a análise de ligação gênica, uma vez 
que seus genótipos podem ser inferidos com maior precisão a partir de seus fenótipos. 
A genotipagem seletiva, no entanto, apresenta algumas limitações e a primeira delas 
é que os efeitos dos QRLs assim mapeados são superestimados, uma vez que somente 
indivíduos extremos são considerados (Weller & Wyller, 1992). Uma segunda 
limitação é que QRLs de pequenos efeitos podem não ser detectados (Wang & 
Paterson, 1994).

A genotipagem seletiva pode ser combinada com a análise de agrupamentos 
segregantes, discutida acima, para reduzir ainda mais o número de genotipagens, 
mas existem poucos relatos da aplicação destas técnicas combinadas no mapeamento 
de QRLs. Chagué et al. (1997) localizaram um loco de resistência quantitativa ao 
vírus TYLCV em tomateiro. Os bulks R e S foram genotipados com mais de 600 
primers e quatro fragmentos detectaram um QRL de médio efeito fenotípico 
(R2=27,7%). O fato de apenas parte da variação fenotípica ter sido explicada pela 
associação marcador-gene de resistência pode significar, entre outras coisas, que a 
técnica de bulk pode não ser apropriada para detectar QRLs de menor efeito fenotípico, 
como já alertara Wang & Paterson (1994). Miklas et al. (1996) demonstraram isto 
em seu trabalho de mapeamento de QRLs ao vírus do mosaico dourado e a 
Xanthomonas em feijoeiro. Usando RAPDs, os autores compararam a eficiência da 
genotipagem seletiva combinada a análise de bulks com a estratégia tradicional de 
genotipagem de todos os indivíduos da população. Somente dois QRLs, de um total 
de nove, não foram detectados pela primeira estratégia. Estes QRLs, além de terem 
exercido menor efeito fenotípico, não foram detectados sob todas as condições 
experimentais testadas. Segundo os autores, esta pode ser a causa de sua não detecção 
por meio de bulks, uma vez que estes foram compostos com base nos resultados de 
todos os experimentos tomados em conjunto. Interessante é que somente três ou 
quatro plantas pertencentes aos extremos da distribuição fenotípica foram utilizadas 
para a composição dos bulks e o número de linhagens recombinantes utilizadas no 
ensaio, 79, também não foi muito elevado.

3.7 EFEITO CÊNICO CRÍPTICO

Em progênies segregantes F2 resultantes do cruzamento entre duas linhagens, 
é comum observarmos genótipos superiores ou inferiores aos pais. Uma das causas 
desta segregação transgressiva é a de que as linhagens parentais possuem, em alguns 
locos, alelos cujo efeito fenotípico é contrário àquele esperado com base no fenótipo 
da linhagem. Em outras palavras, é comum encontrar alelos de resistência em material 
suscetível e alelos de suscetibilidade em material resistente. O efeito fenotípico destes 
alelos é mascarado pela presença de alelos em outros locos que agem em sentido 
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contrário. O termo “efeito críptico” foi emprestado deThoday (1961), que o cunhou 
em um contexto um pouco diferente referindo-se à variância não aparente entre dois 
cromossomos homólogos resultante da ligação em repulsão de genes favoráveis. Assim, 
o fenótipo final do material será o resultado da ação combinada de todos os alelos. 
Se, por exemplo, houver uma preponderância de alelos de suscetibilidade nos vários 
locos que controlam resistência, então o fenótipo final será de suscetibilidade. A 
segregação destes locos pode então dar origem a indivíduos transgressivos e inúmeros 
trabalhos de mapeamento de QRLs confirmam esta hipótese. Camargo etal. (1995) 
observaram famílias F3 com valores fenotípicos de resistência a Xanthomonas em 
Brassica de 1,5 a 2 vezes superiores ou inferiores aos pais, sugerindo a ocorrência de 
transgressão. Em um QRL, situado no grupo de ligação 2, alelos da linhagem parental 
resistente Badger Inbred-16 contribuíram para maior suscetibilidade ao patógeno. 
Análises dos genótipos marcadores das progênies transgressivas neste QRL indicaram 
que as quatro progênies mais suscetíveis eram ou homozigotas para alelos marcadores 
de BI-16 (um caso) ou heterozigotas e que as quatro mais resistentes eram ou 
homozigotas para alelos da linhagem parental suscetível OSU Cr-7 (três casos) ou 
heterozigotas, confirmando que, neste caso, a transgressão foi devido a combinação 
de alelos complementares das linhagens parentais. Este efeito complementar de QRLs 
é especialmente comum em cruzamentos interespecíficos e abre a perspectiva de que 
sejam obtidos genótipos com características fenotípicas superiores às espécies parentais.

4. PERSPECTIVAS

A aplicação mais direta dos marcadores moleculares em melhoramento tem 
sido em programas de retrocruzamento. No retrocruzamento, a porção do genoma 
do parental doador é reduzida pela metade a cada ciclo na ausência de ligação e há 
duas maneiras pelas quais marcadores podem ser úteis neste processo. A primeira 
seria a de ajudar na seleção de indivíduos que possuem o gene desejado, dispensando 
a necessidade de inoculações com o patógeno e possibilitando seleção precoce, e a 
segunda seria selecionar, dentre estes, aqueles que possuem a maior porção do genoma 
da linhagem parental recorrente, na tentativa de apressar a recomposição de seu 
genoma (Young & Tanksley, 1989). Um exemplo bem sucedido desta abordagem foi 
a transferência concomitante de dois locos de resistência a ferrugem em cevada descrito 
porToojinda et al. (1998).

Em sua palestra durante a oitava Conferência de Genomas de Plantas e 
Animais, o Dr. Charles Stuber, ao fazer uma retrospectiva do uso de marcadores 
moleculares em programas de melhoramento foi enfático ao afirmar que, embora 
existam exemplos práticos de seleção assistida por marcadores, o impacto da técnica 
de mapeamento de locos quantitativos por meio de marcadores moleculares no 
desenvolvimento de novas variedades foi menor do que muitos esperavam a 20 anos 
atrás (Stuber, 2000). Como dito no começo, o impacto maior dos marcadores 
moleculares no melhoramento para resistência a doenças, até então, tem se verificado 
na fase de pré-melhoramento, como foi visto nos vários exemplos discutidos até 
agora. Segundo Dr. Stuber, a principal causa deste baixo impacto da metodologia 
estão nas limitações estatísticas que não permitem localizar os poligenes com a precisão 
necessária para um programa de melhoramento.
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Liu (1998) lista as seguintes limitações de ordem estatística:

a) QRLs são genes hipotéticos baseados em inferências estatísticas e os efeitos 
genéticos usados para mapeá-los podem ter muito pouco significado 
biológico.

b) Os modelos genéticos nos quais o mapeamento de poligenes se baseia não 
são acurados.

c) A quantidade de informação genética presente nos experimentos não é 
adequada estatisticamente.

d) As metodologias de análise estatística não são poderosas o suficiente e 
nem são adequadas para análises que envolvam um alto nível de interações 
epistáticas.

Como os testes estatísticos se baseiam no número de recombinantes entre 
marcador e poligene e na variância genética da característica em questão, então 
vários destes problemas poderiam ser amenizados se um número maior de indivíduos 
pudesse ser analisado. Além disto, também deve ser lembrado que a eficiente 
detecção de recombinantes também exige a disponibilidade de marcadores 
polimórficos. O alto custo da genotipagem de indivíduos com marcadores, associado 
a necessidade de gerar mapas com alto poder de resolução representam dois 
obstáculos de ordem prática a serem somados aos problemas estatísticos apresentados 
acima.

Se por um lado as limitações aqui discutidas realmente constituem empecilho 
para programas de seleção assistida por marcadores, por outro há que ser levado em 
conta que novas técnicas vêm sendo desenvolvidas no sentido de atenuá-las, o que 
nos abre a perspectiva de um futuro mais promissor da aplicação dos marcadores 
diretamente na seleção. Se considerarmos a área de marcadores, por exemplo, muito 
progresso foi realizado neste campo. Há dez anos atrás só havia um marcador 
disponível, o RFLP, que por sinal é o mais custoso e trabalhoso dos atualmente 
disponíveis. Hoje contamos com marcadores baseados na reação de PCR como 
microssatélites e AFLPs. Por serem mais baratos e rápidos, permitem que um maior 
número de locos marcadores seja avaliado. Embora haja um custo associado ao 
desenvolvimento dos microssatélites, para algumas culturas (milho e trigo, por 
exemplo) eles já existem em abundância. O uso de AFLPs também está se tornando 
mais comum devido a seu alto poder de detecção de polimorfismos (Ferreira & 
Grattapaglia, 1996). A combinação destes marcadores pode gerar mapas genéticos 
razoavelmente saturados em um curto espaço de tempo. Avanços no campo da robótica 
e informática, por sua vez, têm possibilitado a genotipagem de centenas de indivíduos 
concomitantemente. Já no campo da estatística, métodos mais sofisticados de análises 
também vêm sendo desenvolvidos, tal como o método de mapeamento composto de 
intervalos (composite intervalmapping-Zeng, 1993; 1994), uma variante das análises 
de mapeamento por intervalos que combina estas com regressão linear múltipla e 
que oferece maior resolução na detecção de poligenes. O software que emprega esta 
solução, denominado QTL Cartographer (Basten & Zeng, 1995), vem sendo cada 
vez mais utilizado em detrimento do tradicional MapMaker QTL de Lander & 
Boltstein (1989).
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Avanços espetaculares na área de sequenciamento genômico também têm 
contribuído significativamente na área de mapeamento de poligenes, principalmente 
na tarefa de identificar “marcadores candidatos” que apresentam uma maior 
probabilidade de estarem ligados a poligenes devido ao fato de serem homólogos a 
genes de resistência e por estes geralmente ocorrerem de forma agrupada no genoma. 
Projetos de sequenciamento de ESTs (expressed sequenced tags), tal como o projeto 
brasileiro SUCEST de cana-de-açúcar {http://sucest.lbi.dcc.unicamp.br), são uma ótima 
fonte de “marcadores candidatos”. Marcadores candidatos também podem ser 
desenvolvidos no laboratório por meio de PCR, utilizando oligonucleotídeos 
homólogos a regiões conservadas de genes de resistência (Kanazin et al. ,1996 ; Yu et 
al. 1996).

Finalmente, outra classe de marcadores candidatos são aqueles genes de defesa 
vegetal, tal como proteínas relacionadas a patogenicidade (pr-proteins), peroxidases, 
glucanases e quitinases. Estes genes codificam produtos que estão diretamente 
implicados na defesa da planta ou podem estar relacionados na biossíntese de 
compostos de defesa tais como as fitoalexinas. Embora vários já tenham sido clonados, 
a contribuição destes para a resistência, bem como sua localização genômica, ainda 
permanecem desconhecidas. Segundo Faris et al. (1999), este genes provavelmente 
são regulados por um ou mais sistemas transdutores de sinais, enquanto outros têm 
expressão constitutiva ou induzida pelo ataque de patógenos. Assim, é possível que 
muitos destes genes sejam responsáveis pelos efeitos de alguns QRLs. De fato, ao 
utilizarem vários destes genes como marcadores para mapear QRLs em trigo, muitos, 
incluindo oxalato oxidase, peroxidase, superóxido dismutase, quitinase e thaumatina, 
revelaram-se ligados a QRLs. Outro exemplo bem sucedido de aplicação da estratégia 
de genes candidatos é o trabalho de Byrne et al. (1996), onde foram usados genes 
envolvidos na síntese de flavona para mapear genes de resistência a lagarta da espiga 
em milho. A ligação entre QRLs e quatro genes candidatos, entre eles o gene pl, que 
codifica uma proteína reguladora de transcrição, explicou mais de 75% da variação 
fenotípica em resistência a esta praga.

Os trabalhos de Byrne etal. (1996) e Faris etal. (1999) são muito importantes 
pois constituem exemplos de mapeamento de poligenes que fazem uso do 
conhecimento prévio de vias metabólicas, gerado por trabalhos na área de biologia 
molecular, para estabelecer um modelo poligênico. Esta nova abordagem, denominada 
de “Modelo Metabólico Genético” (Liu , 1998), é a mais racional pois o modelo é 
construído não apenas com base em associações estatísticas entre fenótipo e marcadores 
moleculares, como é a ébordagem tradicional de mapeamento, mas também em 
relações biológicas pré-c eterminadas entre marcadores e característica fenotípica. 
Ainda segundo o autor, a complexa relação biológica que porventura possa existir 
entre os poligenes pode ser determinada por experimentos bioquímicos. Desta forma, 
os modelos genéticos obtidos estatisticamente podem ser validados pelos modelos 
metabólicos e vice-versa, ou seja, os modelos genéticos podem contribuir para encontrar 
mais componentes da cadeia metabólica. De um modo geral, espera-se que modelos 
metabólicos genéticos devam contribuir ainda mais para o conhecimento das bases 
biológicas das características métricas, conhecimento este que deverá ser empregado 
para elaborar melhores estratégias de melhoramento (McMullen et al., 1996).

http://sucest.lbi.dcc.unicamp.br
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1. O SIGNIFICADO DA TRANSFERÊNCIA DE GENES PARA O 
MELHORAMENTO DE PLANTAS

As pesquisas agrícolas e o desenvolvimento tecnológico são e continuarão a 
ser requisitos básicos para aumento da produtividade agrícola e a melhoria da qualidade 
dos alimentos. Existem várias maneiras de aumentar a produtividade de forma 
sustentável, incluindo o uso de insumos químicos como fertilizantes e defensivos, 
adubos orgânicos, controle integrado de pragas, conservação dos recursos naturais e 
uso de variedades melhoradas, produzidas pelos métodos tradicionais ou por técnicas 
biotecnológicas (Herrera-Estrella, 1999). Dentre estas, a aplicação da tecnologia do 
DNA recombinante no desenvolvimento de plantas transgênicas, é provavelmente a 
mais promissora para aumentar a produção agrícola e principalmente, para a obtenção 
de uma agricultura mais limpa e com alimentos de melhor qualidade, desde que 
apropriadamente integrada a um programa de melhoramento.

Basicamente, a primeira geração de plantas transgênicas está relacionada à 
melhoria de características agronômicas, ou seja, resistência a insetos e doenças e 
tolerância a herbicidas (input traits). A capacidade de variedades de plantas transgênicas 
aumentar produtividade e reduzir custos de produção, tem sido demonstrada nos 
casos de plantas resistentes a vírus, insetos, herbicidas, em que a taxa de aumento na 
produção é da ordem de 5% a 10%, e alguns herbicidas, até 40% (Herrera-Estrella, 
1999). Uma nova geração de plantas transgênicas começa a despontar no mercado, 
resultado das pesquisas e do seqüenciamento de genes de espécies de interesse 
agronômico: os projetos Genoma. O seqüenciamento dos genes e o estudo de suas 
funções permitem a manipulação de processos metabólicos visando a obtenção de 
alimentos de melhor qualidade {output traits). Dentre os produtos em 
desenvolvimento, convém ressaltar a melhoria da qualidade de diferentes óleos, e 
também a alteração da composição dos nutrientes, particularmente sobre níveis de 
proteína, aminoácidos essenciais e outros micronutrientes (Kishore & Shewmaker, 
1999; Facciotti et al., 1999). Finalmente, a terceira geração de plantas transgênicas, 
com previsão para entrar no mercado em meados da próxima década, tem por objetivo 
a produção de produtos de interesse industrial (plástico biodegradável, lubrificantes 
industriais, matéria-prima para detergentes, enzimas de interesse industrial etc.) ou 
farmacêutico (vacinas, hormônios, anticorpos, fatores de coagulação, entre outros), 
ou seja, uso das plantas como biorreatores.

A transferência de segmentos de DNA exógeno para um organismo completo 
é um importante aspecto da engenharia genética, uma vez que não está restrita a 
indivíduos sexualmente compatíveis. Características podem ser transferidas entre 
plantas, animais, bactérias e fungos, sem contudo produzir novos organismos. O 
objetivo principal é que os genes, com propriedades específicas sejam simplesmente 
introduzidos em um organismo, sem alterar suas demais características.

A população humana literalmente dobrou nos últimos 40 anos e aumentou 
6 vezes nos últimos 200 anos. Desde o início do século XX a agricultura tem-se 
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intensificado, primeiro com a descoberta de processos químicos de produção de 
fertilizantes, depois com o uso de materiais genéticos melhorados e uso de defensivos 
químicos. Assim, a produção global de cereais praticamente dobrou entre 1960 e 
1990 (Kishore & Shewmaker, 1999). A demanda por produtos resultantes do 
melhoramento de plantas tem crescido dia a dia, aumentando a necessidade de novos 
métodos de melhoramento, seja para introduzir genes de resistência, seja para melhorar 
caracteres de produção ou qualidade. Nos métodos convencionais, para que ocorra a 
transferência de características desejáveis, o material genético de duas plantas é 
combinado via cruzamento, e misturado em um híbrido. Os descendentes são então 
repetidamente retrocruzados com um dos parentais, por um período de vários anos 
e submetidos a um processo de seleção até que uma planta com as características 
desejadas seja obtida. Técnicas de cultura de células e tecidos podem transpor estas 
barreiras, mas de forma limitada.

A transferência de genes entre espécies não relacionadas trouxe uma nova 
dimensão ao melhoramento de plantas. Genes podem ser introduzidos em uma planta, 
de forma precisa, sem alterar suas características positivas existentes. Teoricamente, 
genes de várias fontes (fungos, bactérias, animais, plantas) podem ser construídos de 
tal forma, que após sua transferência tornam-se ativos em um organismo, ou 
especificamente a um tecido, ou mesmo expressos num determinado período do 
desenvolvimento da planta. Tudo isso tornou-se possível em função do conhecimento 
das bases moleculares e dos mecanismos bioquímicos que regulam as características 
de importância agronômica. Com o recente desenvolvimento de vários sistemas de 
transformação e regeneração de plantas, o fator limitante para o uso da engenharia 
genética no melhoramento está no reduzido número de genes isolados que regulam 
os caracteres desejados e, principalmente na sua disponibilidade, uma vez que os 
principais genes de interesse são patenteados. Assim, genes ou promotores de interesse 
podem ser considerados como commodities. Todavia, as técnicas de clonagem molecular 
de genes exploram as características inerentes ao gene: estrutura ou função, localização 
no cromossomo e padrão de expressão gênica (Delú-Filho et al., 1999).

As principais técnicas de engenharia genética, particularmente aquelas 
relacionadas à transferência de genes, atualmente fazem parte do conjunto de 
protocolos adotados por grandes e médias companhias de produção de sementes, 
juntamente com as técnicas de cultura de células e tecidos.

2. O CONCEITO DE TRANSFORMAÇÃO CENÉTICA PE PLANTAS

A maioria das características estruturais das células requer um grande número 
de diferentes proteínas para sua expressão. Para um gene transferido ser expresso em 
um organismo receptor, isto é, para que sua informação genética seja lida e traduzida 
em forma de proteína, ela deve ser regulada, ou seja, ligada e desligada novamente, 
conforme suas necessidades. A região do DNA envolvida na ativação de um gene é 
chamada de promotor. Promotores de plantas e bactérias não são intercambiáveis (devido 
às particularidades da transcrição entre procariontes e eucariontes), portanto, um gene 
transferido para planta deve ser precedido de um promotor de planta (Thomzik, 1996).

Durante o processo de transformação de plantas, é produzida uma mistura 
de células transformadas e não transformadas, sendo necessário resgatar e regenerar 
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em plantas o pequeno número de células transformadas. Para possibilitar esse processo 
seletivo, um gene de seleção é introduzido juntamente com o gene de interesse. Este 
gene de seleção codifica (contém informação) para síntese de uma enzima capaz de 
alterar um antibiótico ou um herbicida, de forma que suas propriedades tóxicas 
sejam atenuadas. Apenas as células transformadas, contendo o gene de seleção, são 
capazes de se desenvolver em plantas normais na presença do agente seletivo.

Também é possível introduzir um gene “repórter”, além do gene de seleção, 
que pode, por exemplo, codificar para uma enzima que converte um substrato 
adicionado, em uma substância colorida. Isto permite detectar o gene transferido 
nas células receptoras em um estágio bastante inicial. Quando um gene exógeno é 
estavelmente incorporado ao genoma das células receptoras e é expresso e replicado, 
está caracterizada a transformação. Além disso, o gene inserido ou transgene deve 
segregar de forma mendeliana durante as gerações. Finalmente, as células 
transformadas são utilizadas para regenerar plantas transgênicas.

3. PRÉ-REQUISITOS PARA TRANSFERÊNCIA DE GENES

Antes do gene ser transferido, o gene deve ser isolado do organismo relevante. 
A localização de um gene particular e seu isolamento do material genético total 
(genoma) de um organismo, é uma tarefa extremamente laboriosa e requer um grande 
número de operações. Na verdade, um gene constitui-se de uma ínfima fração do 
genoma de um organismo. Para isolá-lo são necessários alguns procedimentos básicos: 
a construção de uma biblioteca genômica (genoteca) ou de cDNA e de uma sonda 
apropriada que se possa reconhecer o referido fragmento. Para isso é necessário utilizar 
a tecnologia do DNA recombinanre e as propriedades físico-químicas do gene de 
interesse. Basicamente, a tecnologia do DNA recombinante fundamenta-se na 
utilização das enzimas de restrição e modificação, dos vetores de clonagem, e nas 
técnicas de transformação bacteriana e seleção das moléculas recombinantes. 
Resumindo, as enzimas de restrição (endonucleases) clivam a fita dupla do DNA em 
locais precisos (baseado na sua sequência de núcleotídeos), isolando o gene de interesse. 
Como os vetores de clonagem (na maioria das vezes pequenas moléculas circulares 
de DNA) replicam-se independentemente do DNA cromossômico, a sua ligação 
com o fragmento de DNA contendo o gene de interesse (utilizando a enzima T4 
DNA Ligase) e a subsequente introdução do DNA recombinante em células 
hospedeiras (geralmente E. coli), permitem a amplificação ou clonagem do DNA de 
interesse. Assim, a clonagem molecular nada mais é do que induzir uma bactéria a 
replicar uma seqüência determinada de DNA, de tal modo que seja possível isolá-la 
posteriormente para manipulação (Thomzik, 1996).

Para o sucesso da transferência de genes em plantas, dois requisitos básicos 
são necessários. Primeiro, é necessário ter um protocolo estabelecido de regeneração 
de plantas in vitro. Esta etapa é essencial para o sucesso dos trabalhos. Segundo, um 
eficiente método de introdução do gene em células e sua capacidade de regenerar 
plantas férteis. Dois métodos básicos de transferência de genes podem ser descritos 
para plantas: transferência indireta de genes via uma agrobactéria (Agrobacterium 
tumefaciens ou A. rhizogenes) e transferência direta utilizando meios químicos, físicos 
ou elétricos.
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3.1 TRANSFERÊNCIA INDIRETA

Raças virulentas da bactéria de solo Gram-negativa, Agrobacterium tumefaciens, 
contêm não apenas o DNA cromossomal mas também uma molécula de DNA 
circular, conhecida como plasmídeo Ti -indutor de tumor (Van Larebeke etal., 1974). 
O processo de transformação inicia-se com a liberação de compostos fenólicos 
(acetoseringonas) pelas plantas, após um ferimento. Estes compostos ativam uma 
série de genes bacterianos que irão culminar com a transferência de um fragmento de 
DNA do plasmídeo Ti para a célula vegetal (para uma revisão veja Sheng & Citovsky, 
1996). Este fragmento de DNA é conhecido como T-DNA (DNA de transferência). 
A informação genética carregada pelo T-DNA é lida e traduzida pela célula vegetal, 
e, quando em dicotiledôneas, produz uma doença conhecida como “galha da coroa”. 
Quando a infecção é causada pela bactéria Agrobacterium rhizogenes, a doença é 
denominada “raiz em cabeleira” devido ao sintoma de excesso de raízes (Chilton et 
al., 1982). Esta bactéria também é comumente utilizada na transformação genética 
de plantas, porém em menor escala quando comparada aos vetores derivados do 
plasmídeo Ti de A. tumefaciens (Tepfer, 1990). A. tumefaciens é um sistema natural 
de transferência de genes, que agora está sendo explorado para introduzir genes de 
interesse em células vegetais, via inserção no T-DNA do plasmídeo Ti (Hernalsteens 
et al., 1980; Walden et al., 1990). Entretanto, a manipulação do plasmídeo Ti é 
extremamente dificultada em função do seu tamanho (120 a 250 kb), além de 
apresentar o inconveniente de desenvolver tumor nas plantas transformadas. Assim, 
foram desenvolvidos novos vetores (plasmídeos binários) de menor tamanho a fim 
de permitir a sua manipulação. Primeiramente, foram retirados os genes presentes 
no T-DNA que promovem a tumorigênese, conservando-se apenas duas regiões de 
25 pares de base localizadas nas extremidades (direita e esquerda) do T-DNA, 
responsáveis por sua transferência. Em seguida, outros genes envolvidos no processo 
e presentes no plasmídeo Ti (região de virulência) foram retirados do plasmídeo 
binário e incorporados num segundo plasmídeo (helper) de forma a garantir a presença 
de proteínas essenciais ao mecanismo (Brasileiro & Dusi, 1999). Muitas espécies 
vegetais de importância agronômica não são naturalmente infectadas por 
Agrobacterium, ou apresentam um reduzido nível de suscetibilidade (mais 
particularmente as monocotiledôneas). Assim, este método de transformação mostrou- 
se muito pouco eficaz para este grupo de plantas, levando a necessidade de se 
desenvolver outros métodos de transformação.

3.2 TRANSFERÊNCIA DIRETA DE CENES

A transferência direta de genes inclui métodos como a microinjeção, a 
eletroporação, tratamento químico com PEG (polietilenoglicol), microperfuração 
com a ajuda de um raio laser UV, e bombardeamento de partículas (biobalística ou 
biolística). Nesses métodos, em contraste com a transferência baseada na utilização 
do sistema Agrobacterium, o DNA exógeno é diretamente introduzido nas células 
receptoras. Para a maioria destes métodos, entretanto, a célula receptora deve ser 
protoplasto (célula destacada dos tecidos vegetais que teve suas paredes celulares 
completamente removidas pela ação de enzimas como celulases e pectoliases), com 
membrana celular fina o suficiente para facilitar a inserção do DNA exógeno. Em 
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muitas espécies de dicotiledôneas é possível regenerar plantas férteis a partir de 
protoplastos isolados in vitro-, mas por outro lado, em monocotiledôneas, os resultados 
de sucesso têm sido reportados em apenas alguns casos isolados.

No método da microinjeção, o DNA a ser transferido é injetado em 
protoplastos ou diretamente no núcleo da célula, sob um microscópio, com a ajuda de 
um tubo capilar fino e um micromanipulador (Crossway et al., 1986). No método a 
laser UV, poros são formados na parede celular ou membrana plasmática de células 
individuais, sob um microscópio, com a ajuda de um curto pulso de raio laser UV. Os 
poros são fechados após poucos segundos (< 5 segundos), e o DNA pode penetrar na 
célula (Weber et al., 1990). No método de tratamento químico com PEG, o DNA é 
misturado a protoplastos isolados da planta receptora em uma solução salina (MgCl2); 
o polietilenoglicol é então adicionado. Este tratamento químico ajuda o DNA a ser 
introduzido na célula por endocitose (Potrykus et al., 1985; Negritiu et al., 1987).

O terceiro método de transformação mais utilizado é o da eletroporação, 
onde protoplastos isolados da planta receptora são misturados com o DNA, como 
no tratamento químico, e são expostos a uma corrente de alta ou baixa voltagem, 
dependendo da célula, por um período específico. Momentaneamente são formados 
“poros” na membrana do protoplasto, por onde o DNA é transferido para a célula 
(Shillito et al., 1985). Atualmente já se utiliza a eletroporação de células ou tecidos 
intactos, o que facilita a obtenção de plantas transformadas (Arencibia et al., 1997).

No método de bombardeamento de partículas (Klein et al., 1987; Christou 
et al., 1988), o segundo mais utilizado, o DNA é aderido a micropartículas de ouro 
ou tungstênio, que são aceleradas com pólvora, descarga elétrica, ou gás e atiradas 
contra células isoladas, tecidos ou órgãos.

Tanto a transferência direta quanto a indireta com Agrobacterium possuem 
vantagens, desvantagens e limitações. Portanto, a escolha do método é um caso 
particular e depende da espécie vegetal e do tipo de tecido ou célula utilizada na 
transferência do gene.

4. PROBLEMAS NA TRANSFORMAÇÃO E REC ENE RAÇÃO DE 
PLANTAS SUPERIORES

Após a transferência do gene de interesse para a célula da planta receptora, 
esta deve regenerar uma planta fértil. Para a maioria das plantas de interesse 
agronômico, entretanto, este passo constitui-se em um dos principais entraves. Muitas 
vezes, dentro de uma mesma espécie vegetal, a regeneração é genótipo-dependente, o 
que dificulta a transformação de determinados genótipos de interesse. As 
monocotiledôneas em particular - e especialmente as gramíneas de importância 
comercial como o arroz, o trigo, o milho e a cana-de-açúcar - geralmente apresentam 
problemas para transformação ou regeneração de células. Uma das principais limitações 
é a ausência de um protocolo eficiente de cultura de tecidos para a variedade em 
questão. Nem sempre o protocolo desenvolvido para um genótipo pode ser adaptado 
para outra variedade de uma mesma espécie, dificultando o processo de obtenção de 
transformantes. Assume-se ainda que apenas uma pequena proporção de células, ou 
tipo celular é competente para receber o DNA exógeno e regenerar plantas (Potrykus, 
1990). Outros fatores decisivos para o sucesso da transformação, além da idade do
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tecido, são o balanço hormonal endógeno e o antibiótico utilizado no processo seletivo. 
Na transferência indireta de genes, também é importante escolher a estirpe correta 
da bactéria, já que algumas estirpes provocam um estresse muito grande no material.

A transferência natural de genes por Agrobacterium tumefaciens ainda é o 
método mais eficiente e mais utilizado em dicotiledôneas. De acordo com a literatura, 
mais de 650 espécies de plantas foram transformadas com sucesso utilizando este 
método. Entretanto, um exame mais crítico destes trabalhos mostrou que, exceto 
para poucas solanáceas, não houve reprodução dos resultados por outros grupos de 
pesquisadores. O uso de Agrobacterium é restrito a forte dependência do genótipo. 
As monocotiledôneas, até então, estavam fora do espectro de hospedeiros de 
Agrobacterium, o que tornava este método inviável para a obtenção de plantas 
transgênicas deste grupo. Mais recentemente, com o desenvolvimento do plasmídeo 
super-binário, esta limitação foi superada incorporando várias monocotiledôneas de 
interesse como o milho (Gould et al., 1991; Ishida et al., 1996), o arroz (Christou et 
al., 1991; Hiei etal., 1994), o trigo (Vasil et al., 1993) e a cana-de-açúcar (Enriquez- 
Obregon et al., 1998) dentre as culturas transformadas pelo sistema. A transferência 
direta utilizando PEG ou eletroporação em protoplastos, tem transformado 
estavelmente e regenerado um número significativo de plantas férteis de espécies 
monocotiledôneas (Zhang etal., 1988; Li etal., 1991). Entretanto, ambas as técnicas 
são restritas a espécies ou genótipos que possuam um eficiente protocolo de regeneração 
de plantas. A regeneração de protoplastos de monocotiledôneas é um trabalho árduo 
e está restrito a um pequeno número de espécies e genótipos e requer o estabelecimento 
de suspensões de células embriogênicas, das quais protoplastos possam ser isolados e 
regenerados em plantas.

O método de bombardeamento de micropartículas, também conhecido como 
biobalística, oferece grandes possibilidades na solução de problemas deste grupo de 
plantas. Este método também pode ser utilizado em tecidos, meristemas, embriões, 
órgãos, micrósporos etc. Desde que este método foi desenvolvido, intensivos esforços 
foram feitos objetivando transformar espécies dicotiledôneas e monocotiledôneas. 
Embora o problema da especificidade de hospedeiro tenha sido resolvido com esta 
técnica, persiste a imprevisibilidade da freqüência de expressão transiente do gene e 
da transformação estável (Potrykus, 1990). Nos últimos anos, foi crescente o número 
de espécies monocotiledôneas estavelmente transformadas por este método, como 
exemplo: milho (Fromm et al., 1990), arroz (Christou et al., 1992), aveia (Sommers 
etal., 1992), cana-de-açúcar (Bower & Birch, 1992), cevada (Wan & Lemaux, 1994) 
e trigo (Weeks et al., 1993; Becker et al., 1994). O método da biobalística sem 
dúvidas, apresenta maior potencial para transformação das principais espécies de 
importância agronômica.

5. PLANTASTRANSGÊNICAS E CARACTERÍSTICAS AGRONÔMICAS 
DE INTERESSE

A engenharia genética de plantas (chamada à.e green genetic engineering, para 
distinguir da red genetic engineering, de animais) surgiu há pouco mais de 15 anos, 
quando um fragmento de DNA bacteriano foi introduzido com sucesso via um vetor 
derivado do plasmídeo Ti de A. tumefaciens e expresso em uma célula vegetal zn vitro 
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(Herrera-Estrella et al., 1983). Desde então, milhares de trabalhos foram reportados 
comprovando a eficiência e aplicabilidade da técnica. Atualmente, dezenas de milhões 
de hectares são cultivadas com plantas transgênicas nos cinco continentes, tornando- 
se uma realidade na agricultura mundial. Vale ressaltar que a área cultivada tem 
crescido de forma exponencial e, segundo especialistas, a principal onda de plantas 
transgênicas visando a qualidade dos alimentos, ainda está por vir.

Apesar de ser relativamente nova (as primeiras plantas transgênicas foram 
obtidas em 1983), a engenharia genética vegetal ainda necessita de investimentos e 
infra-estrutura consideráveis, tornando-a muitas vezes, de difícil acesso aos programas 
de melhoramento genético. Entretanto, sua aceitação e aplicabilidade têm disseminado 
esta tecnologia como uma das principais ferramentas nos projetos de pesquisa.

A seguir, serão discutidos alguns aspectos relacionados às principais 
características atualmente disponíveis no mercado.

5.1 TOLERÂNCIA A HERBICIDAS

A possibilidade de utilizar engenharia genética para ampliar a gama de 
herbicidas que podem ser utilizados em uma dada espécie comercial de planta foi 
uma das primeiras estratégias formuladas na engenharia genética vegetal (Pfister et 
al., 1981; Glaser, 1983). Normalmente, a tolerância a herbicidas é uma característica 
governada por poucos genes (usualmente monogênica), o que facilita o 
desenvolvimento de variedades resistentes. Assim sendo, várias abordagens apareceram 
rapidamente devido aos consideráveis benefícios econômicos. Partindo do principio 
que herbicidas são essenciais para uma agricultura em larga escala e produtiva, e que 
uma única alternativa para controle químico traz desvantagens econômicas e ecológicas, 
a idéia de aumentar o número de alternativas de combate às plantas invasoras em uma 
cultura comercial é muito atrativa para o produtor (Hain & Schreier, 1996).

Os genes de resistência a herbicidas são de ocorrência natural, pois eles estão 
presentes em praticamente todas as espécies vegetais. Se eles não existissem, a maioria 
dos herbicidas não seria seletiva. Algumas espécies de plantas mostram uma resistência 
no mínimo parcial a certos herbicidas ditos inespecíficos, o que significa que alguns 
genes de resistência aos herbicidas estão presentes no genoma vegetal — eles são 
simplesmente menos eficientes do que os genes que conferem resistência aos herbicidas 
seletivos. Isto é comprovado pela pesquisa realizada com um banco de genes de arroz, 
onde foram testadas 16 mil variedades de 99 países, para resistência ao herbicida 
glifosato. Seis variedades mostraram-se resistentes a altos níveis do herbicida (lkg ha'1), 
confirmando a presença em seus genomas, de genes naturais de resistência. Uma 
outra abordagem é que os herbicidas são produtos químicos escolhidos com base na 
presença de genes de resistência nas espécies comerciais. Os herbicidas não são naturais, 
contrariamente aos genes de resistência presentes nas espécies. Eles são portanto, a 
base da seletividade do herbicida (Hain & Schreier, 1996).

Existem obviamente, diferentes genes de resistência a herbicidas, e cada espécie 
de planta difere em seus genes, assim como as muitas variedades de uma mesma 
espécie. Isto significa que não existe um herbicida ideal - um que possa deixar todas 
as variedades de plantas cultivadas intocadas enquanto controla todas as espécies 
invasoras. Assim, um amplo espectro de herbicidas seletivos deve ser utilizado em 
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combinação para garantir um adequado controle de invasoras. Se o melhoramento 
convencional de plantas ou a engenharia genética pudessem tornar todas as espécies 
de plantas cultivadas tolerantes a um herbicida particular, certamente o controle das 
invasoras seria mais eficiente, sem contar que este herbicida teria um domínio sobre 
o mercado (Hain & Schreier, 1996).

Existem vários mecanismos que podem fazer com que uma planta resista a 
ação de herbicidas: a) ação de um sítio de resistência; b) superprodução do sítio de 
ação; c) detoxicação do herbicida por degradação ou por conjugação; d) compensação 
bioquímica da ação do herbicida; e) inibição do herbicida; f) inibição do transporte 
do herbicida para o local de ação. Todos esses mecanismos ocorrem naturalmente em 
plantas tolerantes a herbicidas. Em contraste, muitas espécies cultivadas como milho 
e arroz, detoxicam muitos herbicidas por hidroxilação ou metilação de seus grupos 
de substância. Reações de degradação são conhecidas para metribuzin, pela produção 
de uma desaminase encontrada em variedades tolerantes de soja (Fedtke, 1991). 
Plantas que superexpressam glutamina sintetase, o sítio de ação de todos os herbicidas 
Basta, são resistentes a este herbicida (Donn et al., 1984).

Todos os herbicidas paraquat e diquat matam plantas por inibição do 
transporte de elétrons no fotossistema I, que leva a formação de quantidades 
incompensáveis de radicais oxigênio. Biótipos resistentes produzem grande quantidade 
da enzima superóxido desmutase, que detoxica o oxigênio ativo, num exemplo de 
compensação da ação de um herbicida (Harper & Harvey, 1978).

Com ajuda da engenharia genética, é possível transferir alguns desses genes 
presentes em plantas tolerantes para uma espécie comercial de interesse, que não 
apresente resistência. Entretanto, existem outros organismos que são sabidamente 
capazes de “quebrar” herbicidas, como por exemplo, alguns microrganismos do solo. 
Os microrganismos apresentam enzimas similares às enzimas vegetais, mas que não 
são inibidas por herbicidas, o que constitui uma importante fonte de genes de 
tolerância a ser utilizada na engenharia genética.

Teoricamente, todas as plantas cultivadas podem ser resistentes a todos os 
herbicidas, mas até o presente, existem certos limites e não apenas devido ao estágio 
de desenvolvimento da tecnologia. Por exemplo, ainda é impossível transformar todas 
as espécies cultivadas importantes com adequada eficiência, isto é, incorporar genes 
em seus genomas por métodos in vitro. Os efeitos secundários dos novos genes 
introduzidos sobre o metabolismo também não são totalmente benéficos, podendo 
tornar o biótipo resistente menos vigoroso que o biótipo sensível, especialmente na 
ausência do herbicida. Fenômenos deste tipo já foram observados nos dois projetos 
pioneiros de resistência a herbicidas discutidos na literatura: resistência a atrazina e a 
glifosato (Hain & Schreier, 1996).

A atrazina é um herbicida inibidor de fotossíntese pois reduz o transporte de 
elétrons no fotossistema II. Sua seletividade é devido à degradação e reação de 
conjugação em plantas resistentes. Provavelmente a mais importante reação é a 
conjugação à glutationa, como ocorre em milho. Nos Estados Unidos e principalmente 
na França, o uso regular de atrazinas por muitos anos, levou à seleção de biótipos 
resistentes, contendo um sítio de ação alterado — a proteína Dl, de 32 kDa. Esses 
mutantes foram caracterizados pelo fato de que em alguma instância eles tiveram 
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resistência cruzada com outros herbicidas com o mesmo modo de ação: triazinonas, 
uracilas e uréias (Van Oorschoot, 1991). O gene de resistência (psb&j está localizado 
no cloroplasto e é transferido via linhagem materna. Para a engenharia genética, 
entretanto, os cloroplastos representam uma segunda barreira à transformação de plantas 
(a primeira é a membrana celular), pois a incorporação do DNA exógeno nesta organela 
está longe de se tornar rotina. Tentou-se introduzir o gene mutante psbA. no núcleo e 
transportar a proteína para o cloroplasto com a ajuda de uma seqüência de 
direcionamento apropriada. Embora a proteína tenha sido transferida (Cheung et al., 
1988), as plantas resultantes não foram suficientemente resistentes. Por outro lado, 
outros melhoristas conseguiram introduzir com sucesso, um gene mutante psbA em 
Brassica campestris, utilizando métodos convencionais (Beversdorf et al., 1980). 
Resultados positivos também foram obtidos utilizando fusão de protoplastos (Thomzik 
& Hain, 1988). Embora seja possível a transferência de genes de resistência a herbicidas 
do tipo atrazina por meio de engenharia genética, está claro que a estratégia possui 
limitações que geralmente penalizam a produção - foram relatadas reduções de cerca 
de 20% na produção (McCloskey & Holt, 1990), reduzindo os benefícios econômicos 
de tais variedades, o que garante suas vantagens apenas em circunstâncias especiais. A 
estratégia opcional, criada pela Ciba-Geigy para contornar este problema, foi clonar 
um gene da enzima glutationa-S-transferase de fígado de rato, que detoxifica a atrazina. 
As plantas transformadas com este gene, realmente foram resistentes ao herbicida, sem 
contudo, perder a capacidade produtiva. Mas, como a reputação dos herbicidas a base 
de atrazina tem sido severamente afetada pela contaminação de lençol freático, o projeto 
foi interrompido (Hain & Schreier, 1996).

A produção de plantas resistentes ao glifosato foi outro projeto pioneiro da 
engenharia genética de plantas. Glifosato é um herbicida de amplo espectro que 
interfere na via metabólica da síntese de aminoácidos aromáticos e inibe uma enzima 
presente no início da cadeia, a 5-enolpiruvil 3-fosfochiquimato (EPSP) sintetase. 
Diferentemente dos animais de sangue quente, que obtêm os aminoácidos aromáticos 
dos alimentos, plantas e microrganismos possuem uma via metabólica para sua síntese 
e são, portanto, sensíveis ao glifosato.

Uma companhia de biotecnologia da Califórnia, a Calgene, foi a primeira a 
produzir plantas resistentes ao glifosato por técnicas de engenharia genética; a bactéria 
Salmonella typhimurium resistente foi selecionada in vitro e o gene mutante da EPSP 
sintetase foi clonado (Cornai etal., 1985). A Monsanto, uma das empresas fabricantes 
do glifosato, seguiu outra estratégia. Usando uma cultura de células de petúnia, os 
pesquisadores conseguiram selecionar plantas resistentes ao glifosato com uma 
mutação no sítio de ação e algumas outras plantas em que a proteína era superexpressa 
(Shah etal., 1986). A razão para essas diferentes linhas de pesquisa foi que em plantas, 
a EPSP sintetase é codificada no núcleo, mas a enzima tem que ser transportada para 
o cloroplasto, onde ela torna-se ativa. Se a busca por mutantes é conduzida em plantas, 
o gene encontrado já contém o sinal necessário para o transporte; no caso de bactéria, 
o sinal para transporte deve ser incorporado. Este procedimento também torna as 
plantas resistentes ao glifosato (Hain & Schreier, 1996). Outros genes que codificam 
EPSP sintetases modificadas já foram isolados de outros microrganismos e estão 
sendo utilizados na obtenção de variedades comerciais tolerantes ao glifosato.
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Em soja, espécie já dotada de parcial resistência ao glifosato, a transferência 
deste simples gene de resistência resulta em uma tolerância bastante satisfatória ao 
herbicida. Entretanto, em algumas espécies particulares como o milho e a beterraba, 
o grau de resistência não foi suficiente pois o glifosato foi transferido e acumulado 
nos tecidos meristemáticos, tornando a planta estéril após aplicação do herbicida ou 
penalizando a produção. A clonagem de genes para degradação do glifosato foi a 
única saída encontrada pelos pesquisadores para contornar o problema (Kishore & 
Barry, 1992). Várias espécies (milho, tomate, beterraba, algodão) com ambos os 
genes - o gene da EPSP sintetase e o gene de degradação extraído de bactéria - foram 
estudadas para viabilizar seu uso agrícola.

Esta é a primeira realização de uma estratégia clássica e muito discutida de 
tornar um herbicida não seletivo em seletivo, utilizando a engenharia genética. 
Além da possibilidade de transferir o sistema para a prática agrícola, e a questão se 
ele pode competir efetivamente com herbicidas seletivos e de atuação no solo, 
existe ainda o problema do aparecimento de biótipos de plantas invasoras resistentes 
na região. Apesar de ter sido usado há vários anos, diferentemente das atrazinas, 
não foi observada a seleção de biótipos resistentes no campo contra a ação do 
glifosato. A questão se isso é uma propriedade positiva do glifosato e em que ele 
difere dos outros herbicidas, ainda não pode ser respondida. A maneira que o 
glifosato tem sido utilizado e a sua curta meia-vida podem ter contribuído 
desfavoravelmente para o desenvolvimento de resistência no campo. O problema 
só poderá ser avaliado após extensivo uso de variedades resistentes, com aplicações 
sucessivas do produto em uma mesma estação. Efeitos indesejáveis deste tipo poderão 
ser evitados com o manejo adequado do herbicida - usando rotação com outros 
herbicidas, por exemplo.

Outro projeto para converter um herbicida não seletivo ou semi-seletivo em 
herbicida seletivo através de engenharia genética, diz respeito à resistência ao Basta 
ou glufosinato de amônio, um análogo químico sintético de um herbicida (bialaphos) 
produzido naturalmente pelo fungo Streptomyces hygroscopicus. Em plantas, o Basta 
inibe a enzima glutamina sintetase, levando a fomação de amônia e matando as 
células (Hain & Schreier, 1996). O fungo que sintetiza o bialaphos também possui 
um gene que pode ser utilizado como princípio de resistência: transferindo-o para a 
planta, o pat ou bar, gene que codifica para fosfinotricina acetiltransferase, confere 
resistência ao Basta (De Greef et al., 1989). Várias espécies de plantas têm sido 
transformadas para tolerância ao Basta, muitas delas já registradas como variedades 
resistentes. Os genes de resistência são altamente ativos e a margem de segurança 
observada em plantas resistentes é mais do que adequada, e o que é mais interessante, 
sem penalidade para a produção. Assim como o glifosato, o Basta não é efetivo em 
solo, mas resta saber se resistência de invasoras pode ser desenvolvida em condições 
de produção em larga escala, já que o Basta é relativamente novo e, ao contrário do 
glifosato, ainda não foi extensivamente utilizado. Seleção in vitro em cultura de células 
em suspensão, entretanto, levou a formação de resistência através de amplificação do 
local de ação (Donn et al., 1984). Em vista da sua eficiência sobre células vegetais em 
cultivo, o gene bar tem-se estabelecido como um eficiente marcador seletivo em 
engenharia genética de plantas e tem sido utilizado em muitos laboratórios por todo 
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o mundo. Previsões indicam que o uso da resistência ao Basta em plantios comerciais 
irá aumentar no futuro, mas resta saber se ele irá promover um efeito satisfatório em 
campo.

Inibidores de acetolactase sintetase (ALS) formam um grande grupo de 
herbicidas disponíveis comercialmente. O grupo é composto de produtos químicos 
de classes de substâncias incontáveis que têm em comum o sítio de ação com 
acetolactase sintetase. ALS ou AHAS (acetohidroxiácido sintase) é uma enzima que 
participa da biossíntese de aminoácidos. Semelhantemente à EPSP sintase, sua ação 
é encontrada em plantas e em microrganismos (Stidham, 1991), onde ocorre na 
forma de um número de isoenzimas (enzimas de função semelhantes codificadas por 
genes diferentes). Este grupo de herbicidas inclui as sulfoniluréias, uma classe que 
compreende tanto herbicidas seletivos, como não seletivos, que podem ser utilizados 
antes ou depois da emergência. A seletividade em plantas cultivadas e a resistência 
natural em espécies invasoras são devidas essencialmente ao eficiente metabolismo - 
é frequente a detoxificação por hidroxilação seguida por reações de conjugação (Hain 
& Schreier, 1996).

Igualmente variadas são as imidazolinonas, uma classe de herbicidas com o 
mesmo mecanismo de ação encontrado nas sulfoniluréias. Outra classe de compostos 
com o mesmo sítio de ação é a das triazolopirimidinas, além de outras que não serão 
aqui mencionadas.

A possibilidade de utilizar estes herbicidas para selecionar microrganismos e 
culturas de células para resistência in vitro, levou muito rapidamente à criação de 
plantas modelo de resistência a herbicidas. Inicialmente, os melhoristas lançaram 
linhagens de milho resistentes a herbicidas da classe das imidazolinonas. A nova 
variedade tinha um público específico: ser cultivado em campos onde a soja havia 
sido tratada com “Scepter”, mas obteve um estrondoso sucesso nos dois primeiros 
anos após o lançamento. Encorajados por isso, em 1993 a DuPont introduziu linhagens 
de soja resistentes a sulfoniluréias (Hain & Schreier, 1996).

Uma ampla gama de produtos têm sido investigados e a resistência é sempre 
devida a uma mutação em um dos genes para o sítio de ação. Resistência cruzada com 
outros herbicidas destes grupos é encontrada freqüentemente e em alguns casos a mutação 
aumenta a resistência e em outros aumenta a sensibilidade (Hain & Schreier, 1996).

Os oponentes da engenharia genética de plantas apresentam uma série de 
argumentos contra o uso de plantas transgênicas resistentes a herbicidas, como por 
exemplo: a) resistência a herbicidas em plantas significa aumentar o uso de herbicidas, 
o que significa mais produtos químicos sobre a terra; b) resitência a herbicidas torna 
os produtores dependentes das companhias químicas; c) resistência a herbicidas torna 
as espécies mais pobres do ponto de vista genético; d) genes de resistência a herbicida 
irão escapar das plantas cultivadas para as plantas selvagens e tornar os herbicidas 
obsoletos; e) genes de resistência a herbicidas em plantas levam à produção de novas 
substâncias que podem ser tóxicas.

Muitas dessas questões foram levantadas com base em argumentos 
essencialmente subjetivos, impedindo uma avaliação adequada de riscos e benefícios. 
A seguir serão apresentadas algumas discussões a respeito dessas questões segundo 
Hain & Schreier (1996).
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5.1.1 RISCO DAS PLANTAS RESISTENTES A HERBICIDAS PROVOCAREM AUMENTO 
NO USO DE HERBICIDAS

Alguns dos projetos descritos objetivam substituir herbicidas pré-emergentes 
(utilizados profilaticamente no solo antes ou durante o plantio) por herbicidas 
emergentes, ou transformar herbicidas pré-emergentes em herbicidas pós-emergentes 
que possam ser utilizados em doses menores. Isto permite um uso mais racional do 
produto, ou seja, o objetivo da engenharia genética não é aumentar, mas sim reduzir 
a utilização de herbicidas, promovendo um maior controle de invasoras. A forma 
pela qual o risco acima é abordado ignora o fato de que cada indústria deve ser 
guiada primeiramente pelas necessidades do mercado e pela competição. Aqui a 
questão inerente é encontrar o melhor e mais efetivo método de controle de plantas 
invasoras, e, embora isso envolva outros fatores, o preço pelo qual este controle é 
oferecido depende largamente da dose de aplicação. A redução na dose de aplicação 
de um herbicida existente certamente reduz os custos de tratamento por hectare, o 
que garante maior volume de vendas do produto e soberania sobre os concorrentes. 
Os herbicidas são atualmente um dos itens mais caros dentro dos insumos agrícolas. 
É lógico que o produtor não utilizará maior quantidade deste produto só porque a 
planta cultivada apresenta uma maior tolerância (Hain & Schreier, 1996).

5.1.2 GENES DE RESISTÊNCIA A HERBICIDAS PODEM ESCAPAR DAS PLANTAS 
CULTIVADAS PARA AS SELVAGENS

Nesta discussão deve ser lembrado que genes de resistência a herbicidas 
ocorrem naturalmente em plantas e são constantemente explorados nas práticas 
agrícolas usuais. O uso contínuo e extensivo de herbicidas na agricultura durante 
principalmente as três últimas décadas, pode ser visto como um experimento gigante 
sobre a estratégia de resistência. Os resultados desta experiência mostram que não há 
notícias desta transferência, pelo menos não com uma frequência que justifique 
preocupações em todo o mundo. Nenhuma transferência horizontal de genes foi 
observada entre espécies relacionadas, após muitos anos de intensiva pressão de seleção. 
Quando plantas invasoras passaram a apresentar resistência a herbicidas, isso ocorreu 
não por transferência horizontal de genes, mas sim por mutação de genes das próprias 
invasoras (Hain & Schreier, 1996).

5.1.3 EMPOBRECIMENTO DAS ESPÉCIES

O empobrecimento das espécies como resultados de sucessivos métodos de 
melhoramento tem sido discutido por décadas, desde a alta performance de variedades 
produzidas pelos modernos métodos de melhoramento, não sendo portanto um 
problema surgido com o advento da engenharia genética. Não existe discernimento 
entre risco específico de engenharia genética e risco de espécies melhoradas. Apesar 
disso, não há dúvidas de que plantas alteradas por engenharia genética poderão 
substituir outras plantas cultivadas, da mesma forma que ocorre no melhoramento 
convencional. O risco do pool de genes das plantas cultivadas entrar em erosão pelo 
sucesso das modernas técnicas de melhoramento é também real, como todas as técnicas 
anteriores. A solução para este sério problema ainda não foi encontrada, mas ele 
certamente não foi causado ou agravado pela engenharia genética. No melhoramento 
convencional, não apenas poucos e definidos genes são transferidos, mas genomas
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inteiros. Milhares e milhares de genes e outras seqüências de DNA, que podem 
codificar para inúmeras proteínas, sobre os quais nada é totalmente conhecido, são 
introduzidos em ambientes que para muitos deles são novos. Como as seqüências 
transferidas em engenharia genética são poucas e bem definidas, as chances de erosão 
genética são reduzidas (Hain & Schreier, 1996).

5.2 RESISTÊNCIA A PRAÇAS

Estima-se que as perdas provocadas por pragas e doenças na agricultura 
mundial atinjam 37% da produção, dos quais, 13% devido a insetos. Atualmente os 
métodos de controle concentram-se basicamente na utilização de agroquímicos, mas 
há uma grande demanda por parte da sociedade pelo desenvolvimento de uma 
agricultura limpa, mais amistosa, que diminua o uso de energia e químicos e que não 
deixe tantos resíduos nos alimentos e no meio ambiente. O uso de variedades resistentes 
a pragas e patógenos vem de encontro a estes objetivos. As técnicas convencionais de 
melhoramento genético e as técnicas in vitro têm contribuído para tornar as plantas 
mais resistentes a estes fatores indesejáveis (Jouanin et al., 1998).

Ao lado da resistência a herbicidas, o isolamento de genes que codificam para 
toxinas do Bacillus thuringiensis (genes Bt), abriram uma segunda área relevante para 
proteção de plantas na engenharia genética, resultando em produtos que já estão no 
mercado (bactérias melhoradas ou plantas modificadas por engenharia genética). 
Como no caso da resistência a herbicidas, o avanço na pesquisa e o seu rápido 
desenvolvimento foram dirigidos pelo fato de que o fenótipo desejado — neste caso a 
resistência a inseto — pode ser conseguido pela expressão de um simples gene na 
planta. O inseticida expresso pela planta apropriadamente modificada é uma proteína 
rapidamente biodegradada, não tóxica para animais de sangue quente (Hain & 
Schreier, 1996).

As estratégias para incorporar resistência a pragas diretamente em plantas 
não estão restritas ao princípio Bt. Existem muitas outras proteínas que apresentam 
propriedades inseticidas ou atuam como fatores antinutricionais sendo prejudiciais 
aos insetos, além de vários vírus que podem ser mobilizados com o propósito de 
controle de insetos. Este trabalho, assim como a pesquisa para encontrar resistência 
a nematóide, tem levado a um número elevado de resultados promissores (Hain & 
Schreier, 1996).

5.2.1 ENDOTOXINAS DO Bacillus thuringiensis OS INSETICIDAS BIOLÓCICOS 
SENDO PRODUZIDOS POR ORCANISMOS TRANSCÊNICOS

A influência da biologia molecular e da engenharia genética sobre os 
tradicionais métodos de proteção contra insetos são claramente ilustrados pelos 
inseticidas baseados nas toxinas cristalinas do Bacillus thuringiensis (Bt). Algumas 
previsões indicam que produtos tradicionais contendo toxinas do Bte agentes químicos 
de proteção serão total ou parcialmente substituídos por plantas transgênicas capazes 
de produzir os ingredientes ativos.

B. thuringiensis é uma bactéria Gram-positiva, que durante sua fase de 
esporulação no solo, forma cristais de proteína e os estoca na forma de corpúsculos 
de paraesporos. Na autólise da bactéria os esporos dormentes, resistentes ao calor, e 
os cristais de proteína são liberados. Essas endotoxinas são diferentes das exotoxinas 
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frequentemente produzidas pelas mesmas células e excretadas no meio. Elas geralmente 
possuem uma forte ação tóxica, que não é restrita aos insetos e não é portanto, 
recomendada para controle de insetos.

Há cerca de um século, um B. thuringiensis foi isolado de uma larva do bicho- 
da-seda (Bombix mori, Lepidoptera), e dez anos depois, um organismo similar foi 
isolado de Ephestia kuehniella Berliner (em Thüringen, na Alemanha). Neste trabalho, 
associou-se a bactéria como causadora da morte de larvas de Galleria melonella, 
Lepidoptera e a chamou de B. thuringiensis (Hain & Schreier, 1996). Atualmente, 
existem várias coleções no mundo que contêm milhares de isolados de B. thuringiensis. 
As várias raças são classificadas com base em seu espectro de ação, suas toxinas 
cristalinas e suas similaridades genéticas (Tabela 1).

Como elas são altamente efetivas contra pragas de importância agrícola e 
florestal, muitos produtos Bt são agora utilizados para controle de pragas. EÍes agem 
seletivamente contra pragas específicas, com reduzidos riscos para organismos 
benéficos e são muito seguros para o aplicador.

Estudos sobre o mecanismo de ação têm identificado as toxinas cristalinas do 
B. thuringiensis como veneno que age no sistema digestivo de larvas de inseto. O 
mecanismo de ação tem sido estudado extensivamente em Lepidópteros, Dípteros e 
Coleópteros. No pH alcalino do intestino desses insetos, os cristais de proteína 
ingeridos com a dieta se dissolvem e as pró-toxinas dissolvidas são então clivadas 
pelas proteinases intestinais do tipo tripsina (Milne & Kaplan, 1993), ativando as 
toxinas. As toxinas ativadas ligam-se às células da superfície do intestino médio 
causando aumento de volume e ruptura das mesmas e, consequentemente, destruindo 
o epitélio do intestino médio. A destruição do epitélio do intestino médio é devida à 
mudança no seu equilíbrio osmótico. O mecanismo exato ainda não está totalmente 
claro: duas possibilidades que têm sido propostas são a formação de poros nas 
membranas celulares pela própria toxina e a interação com as proteínas responsáveis 
pelo transporte de sódio e potássio presentes na membrana (Himeno, 1987).

A função dos esporos na patogênese é classificada em três tipos de reação. A 
reação do tipo I designa aquelas larvas que morrem muito rapidamente, dentro de 1 
a 7 horas. Nessas larvas, o pH do intestino médio é maior que 9,5. Após a dissolução 
da parede do intestino pela toxina, o suco digestivo penetra no “haemocoel”, onde os 
esporos germinam no esqueleto dos insetos e o Bt prolifera. No tipo II (pH intestinal 
entre 8,0 e 9,5) o inseto leva de 2 a 4 dias para morrer e os esporos germinam antes 
da morte. Se o pH do intestino da larva é menor que 8,0 (tipo III), a toxina abre o 
caminho para a invasão do haemocoel pela bactéria, causando morte por infecção

TABELA 1. Classificação simplificada das toxinas cristalinas de Bacillus thuringiensis (Adaptado de Hain 
& Schreier, 1996).

Genótipo Ação da toxina Peso molecular da toxina

cryIA,B,C Lepidoptera cerca de 130 kD
crylIA.B Lepidoptera, Diptera cerca de 70 kD

crylIIA.B Coleoptera cerca de 73kD

crylVA.B Diptera cerca de 130 kD

crylVC.D Diptera cerca de 75 kD
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bacteriana generalizada. Através da exploração da patogênese e da colonização de 
insetos, o Bt tem encontrado um nicho ecológico para reprodução e sobrevivência da 
espécie no curso de sua evolução (Hain & Schreier, 1996).

Produtos em sprays baseados em 5rsão, não apenas o mais eficaz bioinseticida 
comercial para proteção de lavouras e florestas e para controle de mosquito, mas 
também começam a substituir as medidas de controle convencionais que apresentam 
algumas limitações práticas. Em 1992, entre os bioinseticidas em uso no mundo 
cerca de 90% são baseados no Bt, o que representou 2% do mercado mundial de 
pesticidas (Lambert & Peferoen, 1992). Este desenvolvimento é o resultado de 
décadas de pesquisa básica. Os primeiros estudos sobre o uso do Bt para controle 
de insetos foram realizados no início da década de 30 contra a “European com 
borer” (Ostrinia nubilalis). O primeiro produto comercial (Sporeine) foi lançado 
na França em 1938, seguido por muitos outros produtos, principalmente em países 
europeus. A produção do Thuricide® pela Bioferm Corporation nos Estados Unidos, 
iniciou-se em 1957. Dois importantes acontecimentos ocorridos nos anos 60 foram 
particularmente importantes para a consagração dos produtos a base da toxina do 
Bt. O primeiro foi a descoberta da raça HD-1, uma raça Bt kurstaki, com 2 a 200 
vezes mais atividade que os isolados anteriores. O HD-1 pôde ser produzido em 
larga escala e transformou-se na base da maioria dos produtos comerciais lançados 
desde então. O segundo foi a introdução de um sistema internacional para 
padronizar a atividade dos produtos Bt comerciais (Hain & Schreier, 1996). A 
despeito da sólida pesquisa desenvolvida na última metade do século XX com os 
produtos Bt, sua participação no mercado mundial de inseticidas é de apenas 1,5% 
a 2,0%. A previsão é que essa participação pelo menos dobre até o ano 2000, 
diferente dos outros produtos que apresentam uma tendência à estagnação. As 
razões para o baixo consumo são duas limitações: o estreito espectro de ação e a 
curta duração do seu efeito inseticida, problemas estes que a engenharia genética 
está empenhada em resolver (Hain & Schreier, 1996).

No início da década de 80, conseguiu-se a expressão funcional do gene da 
endotoxina do Bt em E.coli (Schnepf & Whiteley, 1981). Esta foi a primeira 
demonstração do potencial da engenharia genética na proteção de plantas cultivadas. 
Nos anos seguintes, alguns genes de endotoxinas foram isolados (Tabela 2) e expressos 
em uma ampla gama de microrganismos, de baculovírus a cianobactérias. O objetivo 
desses estudos foi melhorar a estabilidade da toxina no campo (uma das limitações 
anteriormente mencionadas) e, em certas condições, melhorar o efeito sobre 
determinadas pragas de importância.

A despeito do indiscutível sucesso dos produtos à base do Bt, eles são restritos 
quase que inteiramente a culturas de alto valor comercial, como hortaliças, e a 
controle de vetores de doenças em espécies florestais. As razões permanecem na 
biologia do B. thuringiensis e suas toxinas cristalinas: a) a ação altamente seletiva 
do Bt está freqüentemente restrita a poucas espécies; b) ele apresenta uma curta 
atividade foliar devido à alta instabilidade sob luz UV e à degradação por outros 
fatores; c) ineficácia contra pragas do solo que atacam raízes ou caule, pela 
dificuldade de alcance do produto; d) curta atividade no solo devido à degradação 
microbiana; e) baixa atividade na água devido à rápida deposição dos esporos e
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TABELA 2. Relação de genes de endotoxinas de Bacillus thuringiensis (Adaptado de Hain & Schreier, 
1996).

Genes
Peso molecular da 
endotoxina (kD)

Raça Referência

Ativo contra Lepidoptera

cryLA(a) 133,1 Bt kurstaki Schnepf et al. (1985)

crylAfb) 130,6 Bt kurstaki Wabiko et al. (1986)

crylA(c) 133,3 Bt kurstaki Adang et al. (1985)

crylC 135,0 Bt entomocidus Honee & Visser (1988)

Ativo contra Coleoptera

crylILA 73,1 Bt san diego Hernstadt et al. (1987)

Ativo contra Diptera

crylVA 134,4 Bt israelensis Ward & EUar (1987)

crylVB 127,8 Bt israelensis Sekar & Carlton (1985)

crylVC 77,8 Bt israelensis Thome et al. (1986)

crylVD 72,4 Bt israelensis Donavan et al. (1988)

cytA 27,4 Bt israelensis Waalwijk et al. (1985)

cristais e adsorção a partículas orgânicas. Todas essas propriedades justificam a 
limitada utilização do Bt e a necessidade de freqiientes reaplicações, equipamentos 
especiais e intenso monitoramento da cultura. Em outras palavras, a utilização 
desses produtos consome tempo e recursos consideráveis, quando comparados com 
o controle utilizando inseticidas químicos. Isto faz com que eles sejam pouco 
utilizados em grandes culturas como as do milho, soja, trigo, algodão, arroz etc. 
Para atingir este mercado, as propriedades do Bt devem ser otimizadas através de 
melhores formulações e novos sistemas de aplicação, ou talvez pela modificação da 
própria biologia do B. thuringiensis. Uma grande perspectiva é oferecida pela 
engenharia genética, com o desenvolvimento de microrganismos ou plantas 
transgênicas que expressem as endotoxinas do Bt (Hain & Schreier, 1996; Peferoen, 
1997).

Na utilização de microrganismos transgênicos para ampliar a gama de 
hospedeiros, três técnicas são mais comumente adotadas: a) transferir um gene de 
toxina do Bt para uma raça não-homóloga, ou combinar endotoxinas complexas 
com ação aditiva ou sinergistíca; b) transferir genes da toxina do Bt para vírus entomo- 
patogênicos para acelerar sua ação e ampliar o espectro de hospedeiros; c) modificar 
os domínios funcionais nos genes para toxinas cristalinas usando tecnologia do DNA 
recombinante, de forma a ampliar o espectro de ação e melhorar a estabilidade dos 
produtos no campo.

Usando eletroporação, Crickmoore etal. (1990) transferiram um gene c^IIIA, 
ativo contra coleópteros, para Bt israelensis e obtiveram não apenas a ação esperada 
contra larvas de coleópteros e mosquitos, mas também atividade contra lepidópteros 
(Pieris brassicae). Resultados similares foram obtidos quando genes cryZA(b) foram 
transferidos para Bt tenebrionis. Além da atividade contra lepidópteros e coleópteros, 
obteve-se também uma inesperada atividade contra dípteros.
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Para evitar problemas regulatórios nos testes com raças de Bt obtidas pela 
tecnologia do DNA recombinante, Carlton et al. (1990) utilizaram um meio termo. 
Utilizando a conjugação bacteriana que ocorre naturalmente, os autores transferiram 
um gene crylIIA ativo contra coleópteros, para uma raça de Bt kurstaki. O resultado 
desta estratégia gerou o produto comercial Foil®, da Ecogen, que é eficiente contra a 
larva do besouro Colorado e contra a European com borer (Ostrinia nubilaris). Como 
a raça não tinha sido produzida geneticamente, a Ecogen teve dificuldades na obtenção 
do registro de seu produto comercial (Hain & Schreier, 1996).

Uma segunda estratégia para ampliar o campo de ação das endotoxinas do Bt 
foi dada por Martens etal. (1990) que expressaram os genes cryZA(c) e c^7A(b) em um 
vírus da polihidrose nuclear àeAutographa califomica (AcNPV). Culturas de células de 
Spodoptera flugiperda foram infectadas com o vírus recombinante AcNPV, contendo 
cry/A(b) e expressaram grande quantidade de pró-toxina c^/A(b). Entretanto, ambos 
os grupos foram incapazes de detectar alguma ação da virose recombinante contra 
larvas de lepidópteras, provavelmente porque as endotoxinas do Bt estavam localizadas 
dentro das células, não podendo exercer nenhum efeito tóxico.

A terceira estratégia para ampliar o espectro de ação é utilizar a tecnologia do 
DNA recombinante para produzir raças com grandes quantidades de endotoxinas 
ou modificar os complexos cristalinos das toxinas. As pesquisas nesta área têm sido 
muito intensas.

O uso dos produtos convencionais à base de Bt é restrito pela inadequada 
duração dos efeitos tóxicos, ou pela baixa atividade contra larvas que se alimentam 
dentro da planta ou em suas raízes, ou seja, fora do alcance direto do produto. Para 
prolongar a ação dos efeitos dos ingredientes ativos do Bt e para estender seus efeitos 
para as pragas que se alimentam dentro da planta, genes de endotoxinas foram 
expressos em microrganismos endofíticos ou nas próprias plantas hospedeiras. A 
companhia americana CGI selecionou uma bactéria endofítica (Clavibacter xyli sp 
cynodotis), que coloniza o sistema vascular de plantas, que foi capaz de produzir 
endotoxinas crylMfl) para dar mais eficiência no controle de larvas como a European 
com borer. Sementes de milho foram então cobertas com C. xyli, resultando na 
colonização de mais de 90% das plantas com a bactéria. Considerando a proteína 
total da planta, a quantidade de toxina formada foi de mais de 0,025%. O produto 
da CGI é conhecido como InCide®, e é um dos poucos produtos desse tipo testados 
no campo (Hain & Schreier, 1996).

O sistema CellCap®, uma formulação da Mycogen Corporations, foi lançado 
no mercado com uma proposta de um aumento de duas a três vezes no tempo de 
duração das endotoxinas nas folhas. O sistema utiliza uma bactéria não patogênica, 
a Pseudomonas fluorescens, que coloniza folhas e contém um plasmídeo que codifica 
para uma endotoxina Bt. A raça transgênica de P. fluorescens produz uma toxina 
cristalina no fermentador mas, diferente do B. thuringiensis, ela não se quebra ao 
final da fermentação. Por razões regulatórias, a bactéria é morta e fixada. Mas, 
diferentemente dos produtos convencionais, ele contém uma toxina estável 
encapsulada e fixada na célula da bactéria. Como a bactéria geneticamente modificada 
no produto tinha sido morta, não houve grandes problemas para a sua liberação 
comercial (Hain & Schreier, 1996).
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5.1.1 PLANTAS TRANSGÊNICAS EXPRESSANDO GENES Bt

Tão logo houve possibilidade de transformar plantas geneticamente (1983- 
1985), foram realizadas várias tentativas de expressar endotoxinas do Btem vegetais. 
O primeiro resultado com sucesso ocorreu em 1987, quando foram produzidas plantas 
transgênicas de fumo resistentes ao ataque de pragas (Vaeck et al., 1987; Barton et 
al., 1987; Fischoff etal., 1987). Um grande número de projetos de sucesso nesta área 
foram então divulgados (Tabela 3). A primeira geração de plantas foi capaz de sintetizar 
uma pró-toxina, mas a expressão do gene foi baixa e resultou em pequena quantidade 
de toxina (menos que 0,001% das proteínas solúveis da folha), resultando em pouco 
ou nenhum controle.

A necessidade de se otimizar a eficiência da tradução justifica-se pelos diferentes 
códons utilizados nos vários organismos. Embora o código genético seja universal, 
ele também é redundante, isto é, para um aminoácido existem frequentemente mais 
de um códon. No processo evolutivo, uma diferença no uso dos códons redundantes 
foi desenvolvida entre plantas e bactéria. Para codificar a leucina, por exemplo, os 
códons selecionados pela bactéria, geralmente não são os mesmos selecionados pelas 
plantas. Esta situação é conhecida como preferência de códon. Assim, um gene de

TABELA 3. Plantas transgênicas resistentes a insetos obtidas pela transferência de genes da toxina do B. 
thuringiensis (Adaptado de Jouanin et al., 1998).

Planta Gene Tipo Inseto alvo Referência

Tabaco crylA(a) GN Manduca sexta (L) Barton et al. (1987)

crylA(b) GN Manduca sexta (L) Vaeck et al. (1987)
cryIA(b)&(c) PM Manduca sexta (L) Perlak et «zZ(l 991)
cryLA(b) GN Manduca sexta (L) Willians et al. (1993)

(doroplastos) crylA(c) GN H. virescens, H. zea, S. exigua (L) McBride et al. (1995)
crylC S Spodoptera littoralis (L) Strizhov et al.lMfíG)

Tomate crylA(b) GN Heliotbis virescens (L) Fischoff et al. (1987)
Algodão crylA(b) e (c) S H. zea, H. virescens (L) Perlak et al. (1990)
Batata crylA(b) GN Phthorimaea operculella (L) Peferoen (1992)

crylIIA S Leptinotarsa decemlineata (C) Adang et al. (1993)

crylIIA S Leptinotarsa decemlineata (C) Perlak et al. (1993)
Alfafa crylC s Spodoptera littoralis (L) Strizhov et al. (1996)
Canola crylA(c) s Plutella xylostella, H. zea (L) Stewart et al. (1996)

Trichoplusia ni, S. exigua (L)

Soja crylA(c) S H. zea, H. virescens (L) Stewart et al (1996)

Pseudoplusia includens (L)

Milho cryIA(b) S Ostrinia nubilaris (L) Koziel et al. (1993)
Arroz crylA(b) S Chilo suppressalis (L) Fugimoto et al. (1993)

Cnaphalocrosis medinalis (L)

Poplar crylA(a) PM Lymantria dispar (L) McCown et al. (1991)

crylIIA GN Chrysontela tremulae (C) Cornu et al. (1996)
L, Lepidoptera; C, Coleoptera; GN, gene nativo; PM, parcialmente modificado; S, gene sintético.



1030 Recursos Genéticos e Melhoramento - Plantas

bactéria não será perfeitamente traduzido em proteína na planta. A presença de vários 
códons que são raramente utilizados em plantas leva a uma reduzida expressão. Além 
disso, diferentemente da maioria dos genes vegetais, esses genes bacterianos são 
extremamente ricos em nucleotídeos A + T. Especula-se que o códon usual dos genes 
cry está longe de se expressar bem em plantas e que os sinais de poliadenilação assim 
como outros fatores, reduzem a estabilidade do transcrito (Jouanin et al., 1998). Os 
genes de bactéria como os de Bt devem primeiro ser otimizados antes de serem 
favoravelmente traduzidos em proteínas: no gene transferido, os códons que são 
raros nas plantas são substituídos por códons mais comuns. Esta otimização tem 
levado à obtenção de genes parcial ou totalmente sintéticos. Como resultado, a 
quantidade de endotoxina produzida na planta tem, em alguns casos, aumentado 
em até mil vezes (Perlack et al., 1991). Por exemplo, em tabaco a proporção de 
endotoxina aumentou de 0,001% para 0,3% do total de proteínas solúveis. O códon 
usual também pode ser otimizado para expressão em mono ou dicotiledôneas. Neste 
último caso, a expressão do gene foi ampliada pela inserção de introns na sequência 
5’ não traduzida (Koziel et al., 1993).

Na maioria dos casos, as seqüências que codificam toxinas do Bt foram 
introduzidas sob o controle de um promotor constitutivo — promotor 35S do vírus 
do mosaico da couve-flor - CaMV. Entretanto, em alguns casos, promotores tecido- 
específicos — promotor PEPC de milho que se expressa em tecidos verdes, ou um 
promotor específico para pólen - (Koziel etal., 1993), ou promotores induzidos por 
ferimentos - o promotor do gene relacionado à patogênese PR-la - (Willians et al., 
1993) ouogenedamanopinasintetasedeA tumefaciens (Vaeck etal., 1987), também 
foram utilizados.

A possibilidade de desenvolver plantas transgênicas que produzam endotoxinas 
de Bt pode solucionar os problemas tradicionais dos produtos Bt. A transferência e 
expressão de genes de toxina cry em plantas converte inseticidas não sistêmicos em 
sistêmicos, possibilitando o controle até dos insetos que se alimentam dentro da 
planta ou em suas raízes. As empresas Ciba-Geigy e Mycogen obtiveram autorizações 
para plantio de milho transgênico resistente a insetos, em 1994. Em 1996, a Delta 
and Pineland e a Monsanto obtiveram liberação para primeira comercialização de 
algodão transgênico, nos EUA. Os benefícios da incorporação de um gene sintético 
cjjIA não estão restritos à adequação de eficiência de controle de Heliothis virescens, 
comparável à eficácia dos produtos em spray, como as plantas tratadas com estes 
produtos, as plantas transgênicas com superexpressão do gene Bt também apresentaram 
eficácia no controle de Helicoverpa zea. Neste caso, o próximo passo será introduzir 
um gene Bt ativo contra Lepidópteras, assim como previnir ou minimizar o 
desenvolvimento de resistência nestas variedades sintéticas. Em 1996, a Monsanto 
conseguiu liberação para comercialização de batata resistente ao besouro Colorado, 
obtido pela introdução do gene crylll. Estes exemplos mostram que algumas das 
limitações dos produtos tradicionais de Bt têm sido superadas com a introdução das 
plantas transgências.

5.2.3 OS PROBLEMAS DE RESISTÊNCIA AO Bt

Alguns procedimentos vêm sendo recomendados a fim de diminuir a pressão 
de seleção e consequentemente dificultar a quebra da resistência ao Bt, uma vez que 
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a seleção de insetos resistentes ao Bté inevitável, seja ele pulverizado sobre a plantação 
ou produzido nas células do vegetal. Sempre haverá alguns indivíduos dotados de 
resistência natural, que com o uso do Bt ganham uma súbita vantagem para sobreviver 
e reproduzir-se. As autoridades americanas estipularam que as plantas transgênicas 
em campo devem ser combinadas com plantas não transgênicas, controladas com 
produtos químicos, ou em rotações sazonais com sistemas convencionais de proteção. 
Outras idéias alternativas têm sido propostas como a combinação em uma mesma 
planta de vários genes Bt. Existem ainda, outros tipos de genes que conferem resistência 
a insetos que também podem ser utilizados em combinação com o sistema Bt. Outra 
estratégia que tem sido proposta é combinar variedades misturadas com e sem genes 
Bt, estabelecer refúgios com cultivos alternados de plantas resistentes e não resistentes, 
para dar à praga a chance de se reproduzir. Desta forma espera-se que, com a 
competição entre os dois tipos de pragas, o biótipo resistente não se sobressaia 
rapidamente (Hain & Schreier, 1996).

5.1.4 PEPTÍDEOS INIBIDORES DE PROTEINASES

Sabe-se desde 1938, que as plantas contêm peptídeos que atuam como 
inibidores de proteinases (IPs). Este grupo de proteínas está amplamente distribuído 
no reino vegetal e faz parte de um mecanismo de defesa das plantas contra o ataque 
de pragas e doenças (Richardson, 1991). As proteínas de defesa podem ser produzidas 
constitutivamente, em tecidos que são particularmente vulneráveis ao ataque, como 
as sementes, ou podem ser induzidos por danos mecânicos, como ocorre quando um 
inseto se alimenta de uma folha (Jouanin etal., 1998). Interessantemente, a ativação 
da expressão dos IPs se dá de forma sistêmica em toda a planta. Entretanto, alguns 
IPs são tóxicos a mamíferos o que indica que devam ser cautelosamente estudados 
para uso como mecanismo de proteção de plantas a insetos.

Assim como o Bt, os IPs atuam no intestino dos insetos inibindo a atividade 
proteolítica das proteinases intestinais. Assim, são considerados agentes 
antimetabólicos devido à redução da digestibilidade e qualidade nutricional das folhas. 
A principal ação dos IPs se dá na inibição da digestão protéica dos alimentos ingeridos 
pelos insetos, diminuindo a disponibilidade de aminoácidos. Este processo interfere 
na síntese de proteínas necessárias ao crescimento, desenvolvimento e reprodução 
dos insetos. Alternativamente os inibidores podem afetar o metabolismo de forma 
indireta, via um mecanismo de feedback que aumenta a produção de proteinases 
digestivas para compensar os baixos níveis de aminoácidos disponíveis devido à 
inibição da atividade proteolítica (Broadway & Duffey, 1986).

Os efeitos tóxicos e antinutricionais dos inibidores de proteinases são 
basicamente estudados em insetos das order~: Lepidoptera, Coleoptera e Ortoptera 
(Hain & Schreier, 1996).

De acordo com sua especificidade, os inibidores de proteinase (IPs) podem 
atuar sobre quatro classes de proteinases: as serino-proteinases (normalmente presentes 
em lepidópteros), cisteíno-proteinases (encontrados principalmente em coleópteros), 
metalo-proteinases e aspartil-proteinases, sendo que estas duas últimas são de 
ocorrência rara e, portanto, menos estudadas. Os IPs vegetais são pequenos 
polipeptídeos variando de 6.000 a 20.000 Da. IPs do tipo serina e cisteína são 
abundantes em sementes e tecidos de reserva de plantas, e quando incorporados em 
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dietas artificiais de insetos, têm demonstrado o seu potencial de interferir no crescimento 
larval de insetos (Boulter, 1993; R Pompermayer, 1999 - Comunicação pessoal).

Alguns trabalhos pioneiros mostraram (Green & Ryan, 1972) que em batatas 
e tomates, os genes que codificam os inibidores de proteinases estão ligados a sequências 
regulatórias de forma que são ativados por ferimentos, compostos químicos (ácido 
jasmônico, coronatina, sistemina etc), estímulo elétrico, e expressam-se de forma 
sistêmica em toda a planta. A expressão de um gene antisense de pró-sistemina em 
tomate transgênico, reduziu a capacidade das plantas em produzir inibidores, tornando- 
as mais suscetíveis ao ataque da larva de Manduca sexta (Orozco-Cardenas etal., 1993).

Os genes que codificam IPs são capazes de funcionar em sistemas heterólogos. 
Após a transferência do gene que codifica o inibidor de tripsina do caupi (Vzgnzz 
sinensis) para plantas de tabaco, Hilder etal. (1987) observaram uma expressiva redução 
no consumo de área foliar por parte da lagarta da maçã do algodoeiro (Heliothis 
virescens') quando comparadas ao controle. Convém ressaltar que o inibidor de tripsina 
do caupi é um dos IPs que não são tóxicos aos mamíferos (Pusztai et al., 1992). 
Resultados semelhantes também foram observados em trabalhos similares de 
transferência de genes IPs de tomate e batata para fumo (Johnson et al., 1989). É 
interessante notar que os parentes selvagens do tomate encontrados nos Andes, 
possuem conteúdo de IPs muito superiores às variedades comumente comercializadas. 
Esta observação suscita a questão se os tomates comercializados atualmente foram 
melhorados a partir de variedades contendo menos IPs ou se a seleção para diminuição 
do conteúdo de IPs ocorreu no curso do melhoramento (para melhor produção ou sabor).

Poucos inibidores de proteinases do tipo cisteína são conhecidos e sua ação 
sobre insetos praga tem sido menos estudada que os IPs de serina. A caracterização 
das proteinases intestinais de insetos da ordem Coleoptera tem mostrado a presença 
de cisteíno-proteinases (Terra & Ferreira, 1994; Jouanin etal., 1998). Recentemente, 
foi mostrado que um potente inibidor de proteinase encontrado em Trypanosoma 
cruzi, a Chagasina, foi altamente eficiente na inibição da atividade proteolítica de 
uma cisteíno-proteinase encontrada em uma importante praga da cana-de-açúcar, o 
coleóptero Sphenophorus (M.C. Falco - Comunicação pessoal). Estas observações 
levaram à transformação genética da cana-de-açúcar com o gene em questão. Trabalhos 
envolvendo o cDNA de uma cisteíno-proteinase de arroz (oriza-cistatina) quando 
introduzido em diferentes plantas (batata, arroz, poplar, tomate, algodão), interferiram 
no desenvolvimento de diferentes pragas (Leplé et al., 1995).

Uma observação interessante mostrou que diversas espécies de insetos são 
capazes de se adaptar à presença de IPs expressos em plantas transgênicas (para uma 
revisão, Jongsma & Bolter, 1997). Aparentemente, este mecanismo foi utilizado por 
insetos polífagos durante o processo de coevolução com as plantas. Basicamente, este 
processo consiste na produção de proteinases que são pouco sensíveis à inibição dos 
IPs (Paulillo et al., 2000).

Além de selecionar dentre os genes com potencial de resistência, deve haver a 
preocupação em não promover o rápido desenvolvimento de biótipos de pragas 
resistentes. Não há razões para supor que a extraordinária adaptabilidade que os 
insetos têm demonstrado em relação a inseticidas e plantas resistentes, não irá se 
repetir quando eles forem expostos a toxinas ou bioinseticidas engenhados em suas 
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plantas hospedeiras pelas novas técnicas moleculares. Isto é especialmente verdadeiro 
se a pressão de seleção aplicada pelas novas tecnologias, for similar àquelas aplicadas 
anteriormente, como por exemplo, o plantio de variedades resistentes (Wolfson & 
Murdock, 1995).

Para minimizar esta probabilidade, uma característica desejável nas plantas 
com gene de resistência a insetos é que elas tenham um efeito negativo sobre o 
crescimento da praga, mas que não cause alta mortalidade (Wolfson & Murdock, 
1995). O decréscimo na população de pragas pode ser conseguido com atraso no 
desenvolvimento larval, retardo na ovoposição, diminuição na fecundidade, ou a 
combinação desses fatores. O crescimento lento de populações de insetos pode também 
ser positivamente associado com outros componentes do manejo de pragas (Farrar 
& Kennedy, 1990). Broadway (1995) concluiu que, embora numerosos estudos têm 
demonstrado que os IPs têm potencial para reduzir significativamente o 
desenvolvimento de insetos herbívoros, um simples inibidor não pode ser utilizado 
contra todos os insetos herbívoros, e um inibidor pode ter seu efeito reduzido devido 
a mudanças nas proporções relativas das enzimas digestivas presentes no intestino 
médio. Desta forma, um possível controle total dos insetos praga utilizando IPs está 
praticamente descartado, o que reduziu o interesse na aplicação de plantas transgênicas 
expressando IPs como estratégia de controle. Uma das razões desse desapontamento 
foi revelado recentemente, quando demonstrou-se que Spodoptera exigua (lagarta da 
beterraba) pode adaptar-se à presença de IPs em plantas transgênicas de tabaco 
expressando várias combinações de IPs de batata (PI-2) ou inibidores endógenos. O 
crescimento larval não foi afetado pelos IPs, embora estes tenham sido ligados às 
proteinases do intestino. As larvas evitaram uma drástica redução na sua capacidade 
digestiva através de um aumento de até três vezes na secreção de proteinases insensíveis 
aos IPs. As larvas parecem possuir sistemas feedback para monitorar e manter um 
nível adequado de atividade protéica. Várias espécies de insetos estudadas (Coleópteros 
e Lepidópteros), usando diferentes classes de proteinases (serinas, cisteínas e aspartil 
proteinases) para digestão de proteína, mostraram adaptação aos IPs vegetais por 
uma expressão de proteinases insensíveis aos mesmos (Jongsma et al., 1996). Uma 
outra observação interessante é que os insetos apresentam uma complexa família 
multigênica que codifica diferentes isoformas de proteinases. A lagarta Helicoverpa 
armigera apresenta pelo menos 28 genes que codificam variantes de serino-proteinases 
que são diferencialmente regulados em função do tipo de dieta ou hospedeiro utilizado 
(Bown et al., 1997).

A questão que persiste é se a resistência a insetos pode ser alcançada pela 
expressão de um número limitado de IPs em plantas transgênicas. O sucesso dos 
insetos em contornar a presença dos inibidores nas planta requer que eles herdem 
genes de proteinases que não sejam suscetíveis àqueles IPs inseridos na planta 
transgênica, e que estes possam ser expressos em quantidade suficiente para compensar 
a inibição das proteinases comumente utilizadas. Análises bioquímicas dos extratos 
intestinais de diferentes insetos indicaram que devem existir entre três e seis atividades 
de proteinases principais e dez a vinte outras de menor importância. Isto sugere que 
o número de proteinases insensíveis aos IPs deve ser limitado, principalmente porque, 
nos casos investigados, aproximadamente 70% das proteinases foram sensíveis aos 
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IPs vegetais induzidos por ferimentos. Outra questão é que a atividade de proteinases 
insensíveis aumentou duas a três vezes para compensar a inibição das proteinases 
sensíveis, mas isto não foi suficiente para restaurar os níveis normais de atividade 
protéica. Assim, a adaptação fisiológica aos IPs vegetais parece ser limitada (Jongsma 
etal., 1996).

Algumas alternativas têm sido usadas na tentativa de contornar os problemas 
observados com a adaptação dos insetos aos IPs produzidos pelas plantas. Uma 
estratégia baseia-se na utilização de IPs de espécies vegetais bastante distantes, sob o 
ponto de vista evolutivo, daquelas em que o inseto utiliza como hospedeiro. Uma 
outra forma seria a melhoria na afinidade do IP introduzido pela proteinase-alvo do 
inseto (Michaud et al., 1997). Esta última estratégia pode ser testada utilizando IPs 
engenhados, com suas afinidades otimizadas por modelos computacionais, como o 
descrito por Urwin etal. (1995), ou porphage display, como proposto por Jongsma et 
al. (1995). No primeiro caso, os autores engenharam a oryza-cistatina, um IP do 
tipo cisteína, por deleção de um resíduo aspartato de um dos sítios, resultando em 
um inibidor mais potente contra Caenorhabditis elegans e contra o nematóide de 
cisto Globoderapallida, de grande importância na cultura da batata. Na metodologia 
do phage display, grandes bibliotecas de variantes de genes de IPs que diferem apenas 
em aminoácidos presentes no sítio de inibição, são utilizados contra proteinases 
específicas de insetos. Este tipo de estratégia tem sido utilizado para a seleção de 
inibidores de serino-proteinase do tipo Kunitz de soja (Roberts et al., 1992; Dennis 
& Lazarus, 1994), e na obtenção de variantes de IP do tipo Bowman-Birk, usualmente 
encontrado em sementes de soja, e atualmente em estudo como inibidor de proteinases 
digestivas da broca da cana-de-açúcar (Diatraea saccharalis') — Projeto de pesquisa 
em desenvolvimento no Laboratório de Biologia Molecular de Plantas do 
Departamento de Genética da ESALQ/USP.

Outras classes de inibidores que são produzidas pelas plantas para protegê-las 
contra o ataque de insetos são os inibidores de a-amilases (Garcia Olmedo et al., 
1987; Richardson, 1991; Grossi de Sá etal., 1997). Entretanto, o número de trabalhos 
ainda é reduzido principalmente, pelo fato de inibirem amilases de mamíferos. O 
exemplo mais comum é o gene a-AI de feijão que confere resistência a bruquídeos 
como Calosobruchus maculatus, C. chinensis e Bruchus pisorum, embora já tenham 
sido relatados casos de Acanthoscelides obtectus e Zabrotes subfasciatus, dois outros 
bruquídeos, com capacidade de clivar alguns tipos de a-AI (Ishimoto et al., 1996).

Uma outra classe de proteínas com propriedades tóxicas a insetos, portanto 
passíveis de serem utilizadas na engenharia genética, são as lectinas. As lectinas fazem 
parte de um grande grupo de glicoproteínas vegetais de variados efeitos, incluindo 
uma atividade inseticida. Vários tecidos das plantas, incluindo raízes, folhas, frutos e 
sementes, frequentemente apresentam quantidades substanciais de lectinas, 
principalmente as leguminosas. As lectinas têm sido sugeridas como agentes tóxicos 
contra insetos, no entanto seus efeitos são bastante variados (Boulter et al., 1990). A 
variação nos efeitos das lectinas sobre os insetos pode ser devido a diferenças no seu 
mecanismo de ação, que ainda é pouco conhecido. Acredita-se que as lectinas atuem 
sobre alvos glicosilados no intestino dos insetos, causando inibição da absorção de 
nutrientes e/ou destruição de células do intestino médio (Eisemann et al., 1994).
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Existem ainda, outras enzimas que são tóxicas aos insetos que vêm sendo 
testadas. Uma das mais promissoaras é a colesterol oxidase de Streptomicetos 
(Corbin et al., 1994). A sua atividade em plantas transgênicas é comparável ao 
efeito dos genes Bt, sendo que sua eficiência complementa algumas limitações desta 
estratégia, como por exemplo em Anthonomus. Enzimas como quitinases e 
lipoxigenases, que aparentemente agem contra insetos perfuradores e sugadores, a 
polifenol peroxidase (PPO) (Jouanin et al., 1998) estão ainda em fase inicial de 
estudo.

As preocupações com estratégia de manejo de plantas transgênicas para 
controle de insetos são basicamente as mesmas dos genes de resistência introduzidos 
nas variedades através de métodos convencionais de melhoramento genético. Muitos 
dos alelos que conferem resistência nos insetos são recessivos e as estratégias de manejo 
devem garantir que um certo número de insetos suscetíveis estejam presentes para 
que os alelos de resistência não se fixem na população (Jouanin et al., 1998). As 
estratégias para manter a suscetibilidade aos genes do B. thuringiensis, estão listadas 
na Tabela 4, e podem ser consideradas nos diversos sistemas que utilizam plantas 
transgênicas como ferramenta de controle de doenças e pragas e na tolerância a diversos 
fatores.
TABELA 4 . Estratégias para uso de plantas transgênicas na agricultura, particularmente para controle de 

pragas (Adaptado de McGaughey &C Whalon,1992).

Seleção do gene de interesse

Gene único 
Múltiplos genes 
Genes quiméricos 
Genes variantes

Escolha dos promotores
Constitutivo
Tecido-específico
Induzidos (p.ex. por lesões)

Expressão do gene
Alta dose
Baixa dose
Mistura de ambas

Táticas de campo

Campos uniformes, com gene único 
Campo com mistura de genes 
Rotação de genes no campo 
Campo com plantio em mosaico 
Refúgios (espacial e/ou temporal)

5.3 RESISTÊNCIA A VÍRUS

As doenças virais em espécies cultivadas causam consideráveis perdas na 
produção. Considerando que o controle de vírus através de produtos químicos tem- 
se mostrado pouco eficiente tanto na agricultura como na medicina, as perdas são 
minimizadas pelo uso de métodos indiretos de controle. Geralmente estes métodos 
têm como alvo os vetores das doenças virais, normalmente insetos, nematóides e 
fungos. É comum a combinação de medidas de higiene com o uso de sementes livres 
de vírus e eliminação dos focos de vírus nas proximidades da cultura. O controle de 
vírus através de resistência genética é também muito importante e está dentre os 
principais objetivos da pesquisa para melhoramento de plantas.
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O melhoramento convencional utiliza essencialmente propriedades de 
resistência dominante monofatorial, que são cruzadas nas variedades desejadas (Frasr, 
1990). Entretanto, como as viroses envolvem rápida quebra de resistência, 
recomenda-se incorporar vários genes de resistência em uma mesma variedade como 
forma de retardar a quebra da resistência por parte do vírus. Um exemplo é o vírus 
do mosaico do tomateiro — ToMV. Neste caso, tem sido mostrado que a troca de 
apenas dois aminoácidos na proteína transportada leva a falha na resistência 
correspondente, inativando o gene de resistência (Tm-2) (Weber et al., 1993). O 
conhecimento da biologia molecular do vírus, dos mecanismos pelos quais eles se 
replicam e se propagam, aliado às técnicas de engenharia genética, oferece 
oportunidades para o desenvolvimento de novas abordagens no controle de doenças 
virais. Estas pesquisas têm produzido resultados positivos nos últimos anos (Hain 
& Scherier, 1996).

Devido à sua diversidade, mecanismos de controle de largo espectro são 
improváveis de serem encontrados e aplicados. O ponto inicial para o melhoramento 
utilizando a tecnologia do DNA recombinante é o mesmo do melhoramento 
convencional: a resistência alvo está em fatores dominantes monogênicos. A eficácia 
de controle é exposta à extraordinária capacidade de evolução do vírus, que leva 
frequentemente à quebra da resistência. No entanto, a engenharia genética tem 
utilizado vários métodos e estratégias que em combinações apropriadas, retardam a 
quebra de resistência.

As estratégias aplicadas pela biologia molecular no melhoramento para 
resistência a vírus estão concentradas sobre a expressão de genes para proteínas do 
vírus, como proteínas do nucleocapsídeo (capa protéica), proteínas de empacotamento, 
proteínas de transporte, ou seja, proteínas que exercem seu papel após sua transferência 
para a planta. A presença inadequada de uma dessas proteínas tanto ao nível espacial 
quanto temporal, interrompe a transcrição, replicação, ou mesmo a disseminação do 
vírus. As estratégias são então discutidas sobre como a replicação viral é inibida via 
expressão do RNA, isto é, RNA anti-senso, ribozimas e RNA satélite.

5.3.1 EXPRESSÃO DE PROTEÍNAS DA CAPA PROTÉICA

Muitos vírus consistem essencialmente de ácidos nucléicos empacotados 
dentro de uma capa protéica. Esta proteína permite o transporte de ácidos nucléicos 
dentro da planta e também propicia proteção e estabilidade dentro e fora do hospedeiro 
(a planta) e a insetos vetores. Proteção cruzada é um fenômeno de resistência conhecido 
há muito tempo, pela qual a infecção com um vírus atenuado protege a planta contra 
subseqüente infecção por uma raça virulenta da mesma espécie ou de espécies 
relacionadas, de forma que esta não consegue replicar seu ácido nucléico. Uma das 
hipóteses que têm sido lançadas para explicar este fenômeno é que a presença da capa 
protéica de um vírus é responsável pela primeira infecção, o que previne o 
empacotamento e a replicação do material genético de um segundo vírus. Embora a 
base genética para explicar este fenômeno ainda não tenha sido totalmente esclarecida, 
os métodos de engenharia genética podem ser utilizados para simular uma situação 
semelhante. Assim, a capa protéica foi constitutivamente expressa em uma planta 
transgênica para investigar os efeitos de sua presença sobre o empacotamento e a 
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replicação de vírus. O primeiro trabalho realizado envolvendo o uso de plantas 
transgênicas resistentes a vírus mostrou que em plantas de fumo, a expressão de um 
transgene para capa protéica preveniu contra a replicação do vírus do mosaico do 
tabaco -TMV (Powell Abel et al., 1986). Neste estudo, foram observados redução 
no número de sítios de infecção após inoculação artificial mecânica, bloqueio na 
disseminação do vírus na planta e finalmente, menor produção de partículas virais. 
Resultados similares também foram obtidos em muitos outros sistemas envolvendo 
a interação vírus-planta (MacKenzie &Tremaine, 1990; Lawson etal., 1990; Lindbo 
& Dougherty, 1992). Quando visto sob o ponto de vista quantitativo, entretanto, o 
sistema torna-se pouco consistente. Freqüentemente o nível de resistência não 
corresponde à intensidade de expressão encontrada. Os efeitos variam amplamente 
com a quantidade de inóculo e também de planta a planta. Da mesma forma que na 
proteção cruzada, a expressão de uma proteína do nucleocapsídeo também fornece 
proteção contra espécies relacionadas do vírus, sendo o grau de proteção diretamente 
relacionado com a sequência homóloga da proteína da capa. Neste aspecto, alguns 
dos estudos de campo têm mostrado resultados muito positivos, e as variedades 
transformadas (tabaco, alfafa e algumas cucurbitáceas) rapidamente tornam-se passíveis 
de comercialização.

A partir da compreensão das bases moleculares do processo de infecção e 
replicação virais, um tipo promissor de abordagem tem sido proposto nos programas 
visando a resistência de plantas a vírus. Esta estratégia tem sido utilizada com sucesso 
contra um grande número de vírus vegetais, os vírus de RNA. Estes vírus contêm um 
genoma de fita simples que infecta o hospedeiro com aplus strand, isto é a fita sense. 
Um dos resultados positivos foi obtido com o vírus da murcha do tomateiro (TSWV 
— tomato spotted wilt virus). Neste estudo, foi utilizado o nucleocapsídeo ou proteína 
N que é fortemente associada com os fragmentos do genoma viral dentro do vírus. 
Gielen et al. (1991) e Pang et al. (1993) mostraram que a expressão do gene TSWV 
N em plantas transgênicas de tabaco produziu resistência ao TSWV. Novamente, 
não foi observada uma correlação positiva entre o grau de expressão da proteína e a 
resistência ao vírus. Nenhuma proteção contra vírus de outras famílias foi observada. 
Similarmente, não houve correlação entre grau de expressão e efeito (Pang et al., 
1993): uma pequena quantidade de RNA protege a planta, mas grandes expressões 
não evitam a replicação viral (Hain & Scherier, 1996). Este fenômeno é similar à 
regulação do anti-senso discutida posteriormente.

S.3.2 EXPRESSÃO DAS PROTEÍNAS DE TRANSPORTE DE VÍRUS

Ao infectar uma planta, um vírus geralmente prolifera nas células infectadas 
e então se dissemina de forma sistêmica no organismo inteiro. O ácido nucléico do 
vírus é transportado por uma proteína de transporte codificada pelo vírus e, via 
plasmodesmos, espalha-se por toda a planta. Assim sendo, estratégias que visem 
interferir no processo de transporte dos ácidos nucléicos virais têm despertado a 
atenção dos pesquisadores. Para conseguir resistência ao vírus duas abordagens têm 
sido empregadas: a primeira, visa a interrupção da expressão da proteína de transporte 
(via RNA anti-senso, por exemplo); a segunda, tem por objetivo a modificação da 
proteína de transporte (via mutagênese sítio dirigida) de forma que ela se ligue ao 
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ácido nucléico viral, mas não seja capaz de transportá-lo. Assim, a expressão 
constitutiva de uma proteína de transporte modificada na planta competirá com a 
proteína natural sintetizada pelo vírus de forma a evitar a disseminação sistêmica do 
vírus (Lapidot et al. 1993; Malyshenko et al., 1993). Resultados interessantes foram 
observados por Beachy et al. (1990) ao expressarem uma proteína de transporte 
modificada. Contrariamente ao esperado, os autores mostraram que a expressão 
constitutiva de uma proteína de transporte modificada facilitou a disseminação do 
vírus nas plantas. Entretanto, quando as proteínas de transporte foram 
apropriadamente modificadas e expressas em plantas transgénicas (Beck et al., 1994; 
Cooper et al., 1995), a disseminação local e sistêmica do vírus foi impedida, além de 
conferir resistência a espécies aparentadas ao vírus. Além disso, também foi verificada 
resistência a espécies não aparentadas, o que significa que muitas proteínas de 
transporte viral devem ter uma porção comum, apesar das diferenças nas sequências 
de aminoácidos.

5.3.3 INIBIÇÃO DA REPLICAÇÃO VIRAL POR ANTI-SENSO

Nas estratégias descritas acima, as proteínas que interrompem o processo de 
replicação viral foram formadas pela expressão de genes que foram introduzidos em 
plantas. Mas, a engenharia genética também dispõe de mecanismos que podem 
suprimir a expressão de certos genes vegetais ou mesmo virais, interferindo no processo 
de infecção. A facilidade de inativar genes de plantas foi demonstrada em várias 
situações, dentre as quais convêm ressaltar a alteração na pigmentação floral (Van 
der Krol etal., 1988), e no processo de maturação do tomate (Sheehy etal., 1988). A 
técnica é relativamente simples: o gene a ser suprimido é clonado no sentido contrário 
e colocado sob o controle de um promotor forte. Em seguida, é reintroduzido na 
célula e expresso na forma de um RNA anti-senso. Isso faz com que a quantidade de 
produto anti-senso seja suficiente para a reduzir a expressão de um gene apropriado, 
via formação de mRNAs de fita dupla devido à complementariedade das seqüências. 
A propriedade da tecnologia anti-senso para inativar a replicação viral e a disseminação 
do vírus têm sido testadas em vários sistemas planta/vírus. Os resultados são geralmente 
menos expressivos do que aqueles obtidos com expressão de proteína viral, com exceção 
feita ao efeito de genes anti-senso contra viroses que proliferam não no citoplasma, 
mas no núcleo de células vegetais (Bejarano & Lichtenstein, 1992). Para alguns, a 
utilização de várias estratégias de controle para um mesmo vírus em uma única planta 
pode prevenir contra o aparecimento de resistência viral, para outros, entretanto, é 
possível que plantas transgénicas cuja resistência a vírus foi conseguida por moléculas 
de RNA como anti-senso e ribozimas, que não são traduzidas em proteínas, terão 
um particular favorecimento quando for avaliada a sua segurança.

5.3.4 RIBOZIMAS

Por muitos anos, acreditou-se que a catálise de reações químicas nos sistemas 
biológicos fossem atribuídas somente a proteínas, embora tenha sido questionado - 
particularmente por pesquisadores especializados em evolução molecular - que o 
RNA, a mais velha molécula biológica ativa, devesse também ser capaz de tal tarefa. 
Como as proteínas, várias espécies de RNA são capazes de formar estruturas 
secundárias e terciárias estáveis, podendo sofrer alterações na conformação. Desta 
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forma, os substratos podem ser especificamente ligados e os estágios de transição das 
reações químicas podem ser estabilizados. Reações metabólicas catalisadas com ajuda 
de RNA têm atualmente recebido grande atenção por parte dos pesquisadores. Dentre 
os RNAs cataliticamente ativos, as enzimas de RNA (ribozimas) são vistas com 
potencial particular para aplicações na biologia molecular. Como endonucleases 
específicas elas catalisam a divagem de RNA (Cech, 1987). Assim sendo, pode-se 
supor que as ribozimas sejam usadas para clivar produtos gênicos primários, como os 
mRNAs, e então suprimir a expressão de um gene. Os primeiros estudos empregando 
esta estratégia contra vírus de RNA de fita simples foram bastante promissores (Steinecke 
et al., 1992), indusive em plantas de tabaco transgênico (Wegener etal., 1994).

5.3.5 RNA SATÉLITE

Em muitas doenças virais e plantas, as hioléculas de RNA estão associadas a 
“satélites”, cuja presença está relacionada à atenuação dos sintomas da doença. Estes satélites 
são pequenas moléculas de RNA que se replicam com o vírus e são empacotadas nas 
partículas virais. A base molecular da atenuação dos sintomas ainda é desconhecida. 
Estudos têm sido conduzidos para introduzir genes que induzam a produção desses satélites 
em plantas, mas os resultados são contraditórios (Harrison etal., 1987).

5.3.6 ASPECTOS DE SECURANÇA

A engenharia genética aplicada ao desenvolvimento de plantas transgênicas 
resistentes a vírus é uma das ferramentas mais promissoras no sentido de reduzir 
significativamente as perdas da produção provocadas por doenças virais. Entretanto, 
como em outras situações os aspectos de segurança devem ser considerados. As 
principais preocupações são com encapsulação heteróloga, expansão da gama de 
hospedeiro, possibilidade de recombinação do vírus e emergência de novas doenças. 
Resultados mostraram que o genoma viral proliferando em células hospedeiras com 
presença de outros vírus freqüentemente são encapsidados com proteínas provenientes 
de outros vírus (encapsulação heteróloga ou transencapsulação), criando vírus híbridos. 
Com a nova capa protéica, o genoma viral pode adquirir novas propriedades que 
influenciem sua capacidade de proliferação. Geralmente a capa protéica determina 
que a transferência do vírus seja realizada por um vetor, geralmente um inseto. Assim, 
o vírus que antes era transmitido mecanicamente, passa a necessitar da presença do 
vetor (um inseto ou fungo). Desta forma, a gama de hospedeiro ou sua distribuição 
geográfica pode ser alterada. Entretanto, a transencapsulação é um fenômeno que 
ocorre independentemente da engenharia genética e, portanto, tem sido considerado 
como um processo natural. Os genomas virais encapsidados com outras proteínas 
são encontrados após infecções mistas e podem ser transferidos por um novo vetor 
(Bourdin & Lecoq, 1991). A transencapsulação como resultado de mistura de infecção 
é rara. A heteroencapsulação em uma planta transgênica que sintetize uma capa 
protéica, provavelmente não traria conseqüências negativas: após deixar o novo vetor 
e infectar um novo hospedeiro, o genoma viral perde sua capa protéica e as novas 
propriedades que esta capa confere. Então, a transencapsulação não teria sérias 
conseqüências, pois em um campo de plantas transgênicas em que uma capa protéica 
confere proteção contra outros vírus, os efeitos adversos seriam transientes. O vírus 
encapsulado requer constante reposição de sua população de plantas transgênicas. 
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Uma vez que é removido, o “novo” vírus é eliminado junto com a possibilidade de 
efeitos adversos. Além disso, estratégias que objetivem evitar este problema podem 
ser identificadas. Ao contrário da expressão completa de um gene de capa protéica 
em uma planta transgênica, pode-se pensar em expressar variantes desse gene cujo 
produto da proteína formada não possa ser transferido por um vetor. Recentes 
pesquisas procuram produzir transgenes que produzam apenas fragmentos da capa 
protéica, mas que ainda possuam proteção contra a doença viral. Os trabalhos nesta 
segunda geração de estratégias antivirais é intensos e a descoberta de um inibidor de 
polimerase de um vírus de animal são bastante animadora (Digard et al., 1995).

Um outro aspecto que deve ser considerado é que um RNA viral pode trocar 
o material genético com o mRNA do gene de defesa antiviral, criando então, novas 
propriedades que podem ser desfavoráveis à planta hospedeira. Apesar da possibilidade 
de alterações genéticas deste tipo não serem conhecidas, a controvérsia sobre os riscos 
e benefícios da resistência a vírus tem sido discutida (Falk & Bruening, 1994; Green 
& Allison, 1994). Os resultados mais promissores deste campo têm sido obtidos a 
partir de estudos em que várias estratégias para evitar o desenvolvimento de resistência 
do patógeno foram combinadas para conferir à planta, ampla reistência ao vírus 
(Hain & Scherier, 1996).

5.4 RESISTÊNCIA A DOENÇAS

Estima-se atualmente que cerca de 24% da produção agrícola mundial sejam 
perdidas devido às doenças. Os atuais métodos de proteção agrícola permanecem 
concentrados no uso de agroquímicos, entretanto, a necessidade do desenvolvimento 
de uma agricultura mais “amigável”, com menor consumo de energia, menor 
contaminação dos aplicadores e dos mananciais hídricos, baixos efeitos residuais nos 
alimentos etc., tem proporcionado a busca de novas tecnologias para a obtenção de 
resistência às doenças.

Além dos métodos de controle de doenças tradicionais, como o uso de 
agroquímicos, manejo adequado com rotação de culturas, e melhoramento buscando 
variedades resistentes, a biotecnologia tem fornecido novas ferramentas para proteção 
de plantas contra patógenos. Entretanto, o conhecimento dos mecanismos moleculares 
envolvendo a interação planta-patógeno são considerados essenciais para a utilização 
das técnicas de engenharia genética. Assim, os estudos sobre os mecanismos de 
resistência foram intensamente realizados nos últimos anos, permitindo um rápido 
avanço nos conhecimentos nesta área (para uma revisão, veja Jackson &Taylor, 1996). 
As modernas técnicas de melhoramento genético para resistência a doenças não são 
apenas uma forma de reduzir o tempo nos programas de melhoramento, mas 
principalmente pelas inúmeras abordagens possíveis no desenvolvimento de variedades 
resistentes. Um outro aspecto importante é conhecer as vias moleculares que controlam 
os mecanismos de resistência das plantas para explorá-las com o objetivo de controlar 
o patógeno. O mecanismo de resistência pode muitas vezes ser induzido de forma 
que o potencial de resistência natural da planta seja ativado, tanto por uma infecção 
primária com o patógeno, quanto pela inoculação com microrganismos não 
patogênicos (Maurhofer etal., 1994). Além disso, os mecanismos de resistência podem 
ser ativados com o uso de indutores — ingredientes ativos que conferem resistência 
em plantas.
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As monoculturas são particularmente vulneráveis ao aparecimento de raças 
virulentas de patógenos e, conseqüentemente, surgem as doenças que resultam em 
severas perdas agrícolas. Para controlar as epidemias, o material cultivado é geralmente 
substituído a intervalos variáveis (3 a 5 anos por exemplo) por novas cultivares que 
apresentem locos adicionais para resistência (Rommens etal., 1995). A demanda por 
novos locos de resistência requer um contínuo esforço por parte dos melhoristas no 
sentido de identificar e caracterizar germoplasma resistente. Infelizmente, os locos 
para resistência a doenças são, na maioria das vezes, transferidos somente entre 
cultivares sexualmente compatíveis. Um outro aspecto relevante é que o 
desenvolvimento de cultivares resistentes a doenças pode levar mais de uma década a 
partir dos cruzamentos, seguidos de seleção (Agrios, 1988).

5.4.1 A INTERAÇÃO PATÓCENO-HOSPEDEIRO

Na verdade, milhares de microrganismos são conhecidos como causadores 
de doenças em plantas. Para colonizar um determinado hospedeiro, um microrganismo 
precisa desenvolver um sistema capaz de escapar das barreiras utilizadas pelas plantas 
para prevenir a infecção. Uma vez rompidas as barreiras, as plantas necessitam 
desenvolver outras medidas para bloquear a invasão do patógeno. Depois desta nova 
resposta de resistência por parte da planta, o patógeno precisa utilizar um outro 
mecanismo capaz de restaurar a virulência. Trata-se de um processo extremamente 
dinâmico ao longo da evolução, que resultou em estratégias extremamente originais de 
defesa e ataque entre as plantas e os patógenos (Jackson &Taylor, 1996).

As reações de defesa das plantas contra patógenos podem ser caracterizadas 
como passiva ou ativa. Assim, a penetração de um fungo nos tecidos de uma planta 
é freqüentemente prevenida por mecanismos de proteção passivos, como presença 
de espessa parede celular, cutícula ou agentes químicos. Vários processos são observados 
quando um patógeno, como um fungo por exemplo, entra em contato com uma 
planta. As primeiras reações de defesa resultam na limitação da área do tecido atacada. 
A reação de hipersensibilidade (RH) produz uma lesão local visível causada pela 
“morte programada das células” ou apoptose. A ativação deste mecanismo é entretanto 
pouco conhecida. Mutantes de Arabidopsis thaliana mostraram que a expressão de 
genes de resistência e a formação de necroses ocorrem espontaneamente na ausência 
do patógeno (Dietrich et al., 1994). Esses mutantes podem fornecer importantes 
informações para a compreensão das bases moleculares da RH e dos mecanismos de 
resistência em geral. Além da morte celular local, o sítio de infecção freqüentemente 
apresenta um número de células com alterações na parede celular que servem de 
barreira física para a disseminação do patógeno. Dentre essas barreiras, pode-se citar 
a formação de calose (^-1,3-glucanase), depósitos de cutina e reforço da parede celular 
por lignificação (Vance et al., 1980). O acúmulo e a ligação de proteínas da parede 
celular, principalmente as glicoproteínas, que são ricas em hidroxi-prolinas, têm sido 
observados em combinação com aumento da expressão de peroxidases (Showalter et 
al., 1985; Brandley et al., 1992). Finalmente, as reações locais são suplementadas 
pela síntese, nas células em torno da lesão, de substâncias conhecidas como fitoalexinas, 
que exercem atividade antimicrobiana (Dixon, 1986; Ebel, 1986). Interessantemente, 
as reações locais também são induzidas por lesões mecânicas e pelo tratamento com 
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os então chamados elicitores (indutores). Elicitores típicos são componentes 
(moléculas) do patógeno que são excretados pelo patógeno ou eliminados pela parede 
celular.

Além dos rápidos mecanismos de defesa que dificultam a penetração e o 
desenvolvimento do patógeno, algumas partes da planta, infectadas ou não, respondem 
à infecção através do desenvolvimento de resistência a prévias infecções por vírus, 
bactérias ou fungos. A existência dessa resistência não específica, cuja base molecular 
ainda não está totalmente decifrada, é chamada de resistência sistêmica adquirida 
(SAR) (Ryals et al., 1996).

A partir da relação planta/patógeno, deve-se ressaltar que todas as espécies de 
plantas são resistentes à maioria dos patógenos (resistência básica), ou seja, a 
suscetibilidade de uma planta e a virulência de um patógeno são consideradas exceções. 
Apenas poucos patógenos conseguem desenvolver mecanismos que tornam 
compatíveis as interações com certas plantas, dando origem à doença. Esses 
mecanismos permitem a penetração e a colonização do tecido hospedeiro, de forma 
que eles suprimem ou retardam o desenvolvimento de reações de defesa por parte da 
planta. Assim, na forma compatível de reação, onde a planta torna-se suscetível e o 
patógeno virulento, a penetração das hifas do fungo em camadas profundas de células 
é facilmente observada na forma de lesões. Na reação de incompatibilidade, ao 
contrário, os fungos podem penetrar apenas nas camadas superficiais e então induzem 
necroses no local (RH) e o acúmulo de fitoalexinas (Hain & Schreier, 1996).

As bases genética das interações patógeno/hospedeiro foram explicadas pela 
hipótese gene-a-gene, na década de 40 (Flor, 1946). Estudos genéticos do sistema 
patológico da ferrugem (Melampsora lint) em plantas Linum usitatissimum, mostraram 
que as interações planta/fungo eram determinadas por um par complementar de 
genes: um gene de resistência (7?) no hospedeiro e um gene de avirulência (Avr) no 
patógeno. Uma variedade de planta hospedeira só é resistente se for infectada por 
uma espécie de patógeno que contém o gene de avirulência complementar. Essa 
interação gene-a-gene é na verdade uma simplificação de um processo mais complexo. 
Ela indica que há uma interação entre os produtos de genes de avirulência do patógeno 
e os produtos dos genes de resistência do hospedeiro, que resultará na resposta da 
planta. Nos últimos anos, alguns desses mecanismos de resistência foram explicados. 
Por exemplo, o gene Cf-9em tomate confere resistência ao fungo Cladosporium fulvum 
se o fungo carregar o gene de avirulência Avr9 (Jones et al., 1994). Este mesmo gene 
foi inserido em plantas de tabaco e batata para verificar a expressão do gene em um 
outro sistema (Hammond-Kosack et al., 1998). No sistema modelo Arabidopsis 
thaliana/Pseudomonas syringae esta conexão foi, nos últimos anos, extensivamente 
estudada (Bisgrove et al., 1994; Kunkel, 1996). Embora identificados como 
determinantes genéticos da incompatibilidade a alguns genótipos específicos, a função 
dos genes de avirulência do patógeno permanecem obscuras. Os vírus de plantas são 
a única exceção, onde genes codificando capa protéica, replicases ou proteínas de 
movimento foram identificados como determinantes Avr. A especificidade viral do 
Avr é alterada pela substituição de aminoácidos que não comprometem de forma 
significativa a função da proteína na patogênese. Para outros tipos de microrganismos, 
este processo parece estar associado a mutações de avirulência para virulência, 
sugerindo que os produtos dos genes têm importante função na patogenicidade.
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5.4.2 RESISTÊNCIA SISTÊMICA ADQUIRIDA (SAR)

A resistência sistêmica adquirida que, por analogia ao sistema animal, também 
é chamada de imunidade, refere-se a um sistema particular de transdução de sinais 
que exercem um papel importante na propriedade das plantas defenderem-se contra 
certos patógenos (Ryals et al., 1996). Espe processo é caracterizado pela expressão 
coordenada de vários genes, chamados de SAR, cujos produtos estão relacionados à 
patogênese (PR) (Ward et al., 1991). Sabe-se que as proteínas PR estão localizadas 
dentro e fora das células e que se acumulam após a indução por elicitores bióticos 
e abióticos, embora a função exata de muitas proteínas PR ainda não sejam 
conhecidas (as PR1, por exemplo, são proteínas ácidas encontradas próximas da 
parede celular, mas sem função conhecida). Algumas proteínas PR foram 
identificadas como as [3-1,3-glucanases (PR2) (Kauffman et al., 1987) e quitinases 
(PR3) (Legrand et al., 1987), que degradam os polissacarídeos da parede celular 
dos fungos. Três classes de P-l,3-endoglucanases e cinco classes de endoquitinases 
de plantas foram descritas. Várias dessas enzimas inibiram o crescimento de fungos 
in vitro. Seus respectivos genes são, portanto, sérios candidatos à transformação de 
plantas (Leah etal., 1991). Estudos recentes têm demonstrado que a expressão de 
genes de quitinases e P-l,3-glucanases em plantas transgênicas podem promover 
um aumento na proteção contra patógenos. A mais importante prova da função de 
proteção das proteínas PR foi fornecida pelas plantas de tabaco apresentando 
aumento de resistência a doenças devido à expressão do gene PR-la (Alexander et 
al., 1993). Além da função hidrolítica das proteínas PR, foi mostrado recentemente 
uma função no sistema de detoxificação pela proteína PRPl-1; há evidências de 
que seja uma glutationa S-transferase (Hain & Scherier, 1996). No grupo PR4 
agrupam-se as proteínas ácidas com ação antifúngica conhecida e que atuam em 
sinergismo com as PRs 2 e 3 (Caruso etal., 1996). O grupo PR5 reúne as proteínas 
do tipo traumatinas, encontradas tanto em monocotiledôneas como em 
dicotiledôneas, incluindo a osmotina do tabaco (AP24), a zeamatina do milho e as 
permatinas presentes em sorgo e trigo. A ação antifúngica deste grupo, ainda não 
foi totalmente elucidada, mas está aparentemente associada com a inibição do 
desenvolvimento de hifas, lise ou inibição da germinação de esporos. Experimentos 
recentes têm demonstrado que essas proteínas não são secretadas em níveis 
suficientes para proteger plantas transgências contra fungos, mas em sinergismo 
com quitinases, [3-glucanases, e em combinação com a proteína RIP de cevada, os 
efeitos foram pronunciados. A função das proteínas RIPs está associada à inibição 
da biossíntese de proteínas por modificação da subunidade ribossomal 28S (Endo 
et al., 1988; Leah et al., 1991).

A soma de várias proteínas antifúngicas superexpressas em uma mesma planta, 
principalmente as PR-5 e as RIPs, representam uma importante estratégia para 
transformação de plantas visando resistência a doenças, uma vez que possibilita a 
proteção contra uma variada gama de patógenos, incluindo aqueles altamente 
destrutivos, que não possuem quitina em sua parede celular, como Phytophthora 
infestans (Liu et al., 1994).

Embora o sinal de tradução do SAR ainda não esteja completamente 
esclarecido, sabe-se que o ácido salicílico (ácido 2-hydroxybenzóico, SA) cumpre 
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uma importante função no desenvolvimento de SAR. O SA exógeno aumentou a 
resistência do tabaco ao TMV, e a injeção de SA em cotilédones de pepino induziu a 
resistência ao fungo Colletotrichum lagenarium (Mills & Wood, 1984). O acúmulo 
endógeno de ácido salicílico em floema de pepino foi similarmente observado após 
infecção com C. lagenarium ou com vírus da necrose do tabaco — TNV (Metraux et 
al., 1990). Embora esses resultados confirmem a importância do SA como indutor 
endógeno de resistência, ele pode não ser a primeira molécula-sinal sistêmica. Na 
verdade, acredita-se que o SA não seja o sinal que ative a SAR em órgãos das plantas, 
mas ele é essencial para a transdução de sinal mediada pela SAR. Uma proteína 
associadas ao SA (SABP) foi isolada de folhas de tabaco em quantidades que estão 
correlacionadas com a indução da proteína PR1 por SA. A SABP possui uma atividade 
catalase que é inibida pelo ácido salicílico in vitro (Chen et al., 1993). O fato de 
concentrações elevadas de H2O2 estimularem a expressão da PR1 em tabaco, sugere 
que o efeito do salicilato seja mediado pelos elevados níveis de H2O2. Nesta conexão 
é importante notar que o peróxido de hidrogênio também é requerido para aumentar 
a lignificação e para a ligação oxidativa das proteínas da parede celular no sítio de 
infecção (Bradley et al., 1992).

5.4.3 FITOALEXINAS

As fitoalexinas são compostos de baixo peso molecular, sintetizados e 
acumulados pelas plantas em resposta a uma infecção (Paxton, 1981). Elas podem 
ser divididas em várias classes de compostos químicos e, ao lado de terpenos e 
acetilenos, os principais representantes são isoflavonóides e estilbenos derivados do 
metabolismo geral do fenilpropano. Geralmente, um grupo de produtos naturais é 
encontrado em uma família de plantas, por exemplo, isoflavonóides são 
frequentemente encontrados em Leguminosas, sesquiterpenos em Solanáceas, e 
dihidrofenaltrenos em Orchidáceas. A importância das fitoalexinas tem sido 
investigada em vários sistemas hospedeiro/parasita. Em soja, por exemplo, o fungo 
Phytophthora megasperma f. sp. glycinea, induz o acúmulo de fitoalexinas do tipo 
isoflavonóides, principalmente glyceolina I (Ebel & Grisebach, 1988). Alguns estudos 
mostraram que a defesa das plantas pelas fitoalexinas é alcançada por mecanismos 
que tornam certos patógenos incapazes de degradar tais compostos. Assim, a 
patogenicidade do fungo Nectria haematococca em ervilha está correlacionada com 
sua habilidade de detoxificar a fitoalexina pisatina (Tegtmeier & Van Etten, 1982). 
Transformação de Cochliobolus heterostrophus com o gene da pisatina demetilase (pela) 
de N. haematococca tornou este patógeno do milho virulento em ervilhas (Schãfer et 
al., 1989). Estas observações suportam a tese de que a tolerância a certas fitoalexinas 
determinam a patogenicidade. Igualmente, a faseolidina hidratase, é encontrada em 
Fusarium solani f. sp. phaseoli e detoxifica o isoflavonóide faseolidina (Turbek et al., 
1992). Em ambos os casos, a virulência do fungo é devida a sua habilidade de inativar 
a fitoalexina correspondente. Isto fornece um importante ponto de partida para o 
melhoramento moderno de resistência a doenças. O isolamento de genes responsáveis 
pelas fitoalexinas, sua modificação e transferência para plantas, pode levar à produção 
de novos compostos, resistentes aos mecanismos de detoxificação de certos patógenos 
(Fischer & Hain, 1994).
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A ação antibacteriana e antifúngica dos estilbenos 32S é conhecida há muitos 
anos. O resveratrol, o principal componente do estilbeno, é produzido pela ação da 
estilbeno sintase (STS). Lanz etal. (1990), confirmaram a presença de vários transcritos 
de STS em amendoim, após tratamento com vários elicitores. Hain et al. (1990) 
obtiveram sucesso na transferência de um gene quimérico STS de amendoim para 
tabaco. A enzima ativa (STS) e o resveratrol foram detectados nas plantas, após a 
indução com o elicitor Pmg do transcrito específico para STS. O efeito tóxico do 
resveratrol já foi observado in vitro: a germinação de conídios e o crescimento de 
hifas dos fungos Botrytis cinerea e Phomopsis viticola foram inibidos pelo resveratrol 
(Hoos & Blaich, 1990), e in vivo-, houve redução de 50% da doença causada pela 
infecção com B. cinerea em plantas de tabaco transformadas com dois genes que 
codificam STS de videira (Hain et al., 1993). Esta foi a prova experimental de que a 
resistência a doenças pode ser aumentada pela síntese adicional de fitoalexinas em 
plantas transgénicas. Uma vez que diferentes plantas podem produzir diferentes 
fitoalexinas, a síntese adicional de uma fitoalexina exógena amplia o repertório de 
defesas possíveis de uma planta em particular. Isto é particularmente interessante já 
que muitos patógenos concentram sua virulência em mecanismos capazes de 
detoxificar fitoalexinas.

Existem várias estratégias para a produção de plantas transgénicas com maior 
resistência a doenças. A transferência de enzimas hidrolíticas é uma delas: plantas 
transgénicas de tabaco e canola expressando uma endoquitinase de feijão mostraram 
um aumento na resistência ao fungo do solo Rhizoctonia solani e retardaram o 
aparecimento de sintomas (Broglie et al., 1991). O gene de uma quitinase bacteriana 
(Serratia marcescens), que foi expresso em tabaco, produziu resultados similares contra 
o mesmo fungo (Jach et al., 1992).

Os genes de resistência (R) geralmente são encontrados em parentes silvestres 
ou espécies relacionadas de plantas cultivadas, servindo como fontes de extrema 
importância em programas de melhoramento, seja ele convencional ou baseado em 
técnicas moleculares. O isolamento desses genes possibilita sua introdução e expressão 
em plantas sexualmente incompatíveis, embora o limite de funcionamento desses 
genes em outros grupos taxonômicos ainda permaneça desconhecido. Entretanto, as 
pesquisas em desenvolvimento reforçam a necessidade de se conhecer melhor os 
aspectos moleculares da interação planta-patógeno, além das vias de sinalização que 
levam aos mecanismos de resistência por parte das plantas.

5.5 RESITÈNCIA A NEMATÓIPES

Os nematóides constituem uma das principais pragas da produção agrícola 
de diversas culturas em regiões tropicais e subtropicais. Os prejuízos são da ordem de 
bilhões de dólares anuais, pois geralmente o controle químico é ineficaz ou 
extremamente perigoso ao meio ambiente. O prejuízo causado pelo nematóide deve- 
se à sua penetração, seguida por alimentação, em diversas pates da planta como 
raízes, caules e folhas. As formas infectivas da praga são móveis dentro da planta, 
ocasionando lesões no xilema e floema ou nos espaços intercelulares, entre as células 
corticais. Os maiores danos são causados por formas endoparasíticas e sedentárias, 
como as pertencentes aos gêneros Meloidogyne, Globodera e Heterodera (Goddijn et 
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al., 1993). Os atuais métodos de controle são: uso de cultivares resistentes, nematicidas 
e rotação de cultura (Gurr et al., 1991).

O ciclo de vida dos nematóides varia conforme o gênero, mas normalmente 
é possível distinguir quatro estágios juvenis, em cuja transição normalmente há 
substituição da cutícula. Após a emergência dos ovos (segundo estágio), o nematóide 
busca a raiz de um hospedeiro, penetra e migra até uma célula apropriada, que é 
induzida a formar um nicho permanente de alimentação para garantir sua permanência 
até o momento de se tornar adulto (Williamson & Hussey, 1996). As células 
alimentadoras geralmente apresentam-se atrofiadas, com citoplasma denso, maior 
número de mitocôndrias e retículo endoplasmático rugoso, menor vacúolo, 
espessamento e invaginações da parede celular. Estas células podem se desenvolver 
em um cisto, também chamado sincício (comum em Heterodera spp. ou Globodera 
spp.) ou em uma galha (Meloidogyne spp.).

Plantas são consideradas resistentes aos nematóides quando elas apresentam 
baixos níveis de reprodução destes parasitas. A busca de fontes de genes de resistência 
para o melhoramento convencional não resulta em avanços significativos, já que o 
cruzamento com espécies não aparentadas é praticamente impossível, restringindo a 
busca às espécies silvestres das plantas cultivadas. Os genes de resistência já identificados 
são específicos para determinados tipos de nematóides, impedindo uma maior 
abrangência do campo de ação (Williamson & Hussey, 1996).

Para a utilização de plantas transgênicas resistentes a nematóides, algumas 
estratégias têm sido propostas. Uma delas consiste em expressar na planta algum 
gene que codifique alguma proteína letal ao nematóide. Os nematóides necessitam 
de células vivas intactas para se alimentar e se reproduzir. A estratégia de resistência 
sugere que as plantas transgênicas devam possuir um mecanismo de acionamento de 
proteínas de defesa, apenas após a invasão pelo nematóide, levando à sua morte 
programada, que seria provocada pela necrose dos tecidos adjacentes ao seu local de 
infeção, levando-o à morte por inanição. Sistemas deste tipo e com diferentes detalhes, 
têm sido estudados por diversas companhias (PGS, Mongen, AGS, ATC). Até o 
presente, não existem dados de campo com eficácia do gene Bt contra nematóides. 
Nesta linha existem os inibidores de proteinases, mais especificamente aqueles que 
inibem proteinases do tipo cisteína, que podem também ser utilizados na busca de 
resistência a insetos, como é o caso das cistatinas, ou ainda as toxinas e as colagenases 
(Williamson & Hussey, 1996). Uma outra possibilidade consiste em utilizar genes 
que codifiquem proteínas bloqueadoras do desenvolvimento das células 
alimentadoras dos nematóides, que poderíam ser fitotoxinas. O gene para uma 
substância tóxica à célula vegetal a ser invadida deve ser dirigido por um promotor 
altamente tecido-específico, que se expresse apenas em células de raiz, mais 
precisamente nas células alimentadoras dos nematóides, impedindo assim a 
destruição das outras células vegetais pela ação das fitotoxinas. Uma outra seqüênca 
de regulação deve ser incluída para que haja indução do gene apenas após a lesão 
pelo nematóide. O dano provocado deve iniciar um processo de morte celular. Os 
fatores críticos à esta estratégia são: a) o gene programado para provocar a morte 
da célula deve ser ativado apenas no local atacado, não podendo apresentar nenhuma 
ação sistêmica; b) o nível basal da expressão do gene deve ser baixo o suficiente 
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para não afetar o crescimento e a produção da planta. Alguns trabalhos já têm 
demonstrado, entretanto, que nem sempre um promotor eficiente para raízes, o é 
para as células alimentadoras (Goddijn et al., 1993). O número de promotores 
com essas características, ou seja, com ativação apenas em situação de infeção e 
com ação sítio-dirigida, ainda é muito baixo (Sijmons, 1993). Taylor et al. (1992) 
caracterizaram um promotor raiz-específico (7õZ>RB7) que regula a expressão de 
um gene cuja proteína do canal de membrana (Yamamoto et al., 1990) apresenta 
alta expressão em células gigantes (alimentadoras).

Várias metodologias têm sido propostas para identificar esses promotores 
específicos. Uma delas consiste em inserir ao acaso, no genoma vegetal, um gene 
repórter sem promotor promoter tagging, e depois analisar a expressão deste gene nos 
locais de alimentação do nematóide, identificando promotores nas seqüências 
adjacentes. Outra possibilidade é a ativação de um promotor truncado inativo, por 
seqüências ativadoras proximais enhancer trapping (Lindsey etal., 1993). As estratégias 
de identificação desses promotores induzidos são interessantes, não apenas para os 
genes de resistência a nematóides, mas para uma ampla gama de genes de resistência 
que já foram anteriormente discutidos.

5.6 RESISTÊNCIA A ACIDEZ DO SOLO E TOXIDEZ POR ALUMÍNIO

Dentre os problemas agronômicos mais comuns das regiões tropicais, 
provavelmente o mais importante é a acidez do solo. Os solos ácidos compreendem 
cerca de 3,95 bilhões de hectares de terras livres de gelo, ou aproximadamente 
40% da terra cultivável. Aproximadamente 43% da área tropical do mundo é 
classificada como ácida, compreendendo cerca de 68% da América tropical, 38% 
da Asia tropical e 27% da África tropical. As baixas produtividades agrícolas e a 
diminuição da fertilidade dos solos são causados, principalmente pela combinação 
de toxidez por alumínio e por manganês e pela deficiência de nutrientes 
(principalmente P, Ca, Mg e K). A maioria das cultivares de milho, sorgo e arroz 
utilizadas na agricultura é suscetível ao alumínio tóxico do solo, que provoca redução 
de até 80% na produção. Está provado que a maioria das espécies de plantas 
exibe significativa variabilidade genética em sua tolerância ao alumínio, mas ainda 
não são conhecidas as bases moleculares envolvidas no processo de resistência. 
Duas estratégias básicas da planta têm sido propostas: a) capacidade de excluir o 
Al que penetra nas raízes; b) desenvolver mecanismos que permitam a planta 
tolerar concentrações tóxicas do Al dentro das células (Herrera-Estrella, 
1999).

Vária hipóteses têm sido propostas para explicar como as plantas excluem o 
Al de dentro de suas raízes. Mecanismos baseados na alteração do pH da rizosfera, 
diminuição da capacidade de troca catiônica da parede celular, ou refluxo de Al*3 
através da membrana plasmática (Kochian, 1995). Vários grupos de pesquisa 
sustentam que o mecanismo de exclusão do Al da raiz dá-se através de ligações deste 
com ácidos málico ou cítrico, que quelatam o Al*3 e impedem sua entrada na raiz. A 
existência de mecanismos de tolerância ao Al baseados na excreção de ácidos orgânicos 
(malato e citratos, por ex.) já foram reportados para uma série de espécies de 
importância (trigo, milho, feijão).
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O uso da biotecnologia poderá facilitar a conversão de solos de baixa 
produtividade em áreas viáveis. A produção de plantas transgênicas tolerantes ao 
alumínio deve ser considerada uma peça importante nas estratégias de manejo para 
aumentar a produção agrícola de solos ácidos e para proteger florestas localizadas ao 
longo de regiões fortemente industrializadas. A geração de plantas tolerantes a metais 
através de engenharia genética tem-se mostrado viável. A produção de plantas 
transgênicas com capacidade de produzir ou aumentar a produção de ácidos orgânicos 
que quelatam ou detoxificam Al na rizosfera é uma grande estratégia para produzir 
plantas tolerantes ao Al. O ácido cítrico forma um forte quelato com o Al*3 que é 
cerca de 700 vezes mais forte que o valor correspondente ao complexo malato-Al 
(Suhayada & Haug, 1986). Assim, a superprodução de citrato parece ser o candidato 
ideal para produzir uma planta tolerante ao Al. Para testar se uma superprodução de 
citrato é possível em plantas transgênicas e para avaliar o impacto desses níveis sobre 
a tolerância ao Al, De la Fuente et al. (1997) produziram plantas transgênicas de 
tabaco que superexpressam a citrato sintase de Pseudomonas aeruginosa em seu 
citoplasma. Para produzir estas plantas, um gene quimérico em que a seqüência 
codante do gene da citrato sintase do P. aeruginosa foi transcricionalmente fusionado 
ao promotor 35S do CaMV, foi introduzido no genoma de plantas de tabaco. Análises 
bioquímicas dessas plantas mostraram que a maioria delas tinha seus níveis de citrato 
sintase elevados e tinha dez vezes mais citrato em suas raízes e expelia cinco vezes 
mais esse ácido orgânico em sua rizosfera. A inibição do cresimento de raízes por 
concentrações fitotóxicas de Al foi significativamente menor nas plantas com 
superprodução de citrato sintase do que nas linhagens controle. Para determinar se 
esta mesma estratégia poderia ser utilizada em outras espécies, esse mesmo gene 
quimérico foi utilizado para transformar mamão, espécie que tem sua produção 
limitada quando cultvada em solos com alta concentração de Al. As plantas 
transgênicas expressando a enzima bacteriana desenvolveram raízes a uma 
concentração de mais de 150 mM de Al, enquanto o controle não produziu raízes 
em concentrações acima de 50 mM (De la Fuente et al., 1997).

A produção de plantas tolerantes ao Al é apenas um exemplo do que a 
biotecnologia pode fazer para melhorar a produtividade em solos ácidos ou tóxicos. 
Plantas tolerantes a drogas ou plantas que tenham capacidade de absorver nutrientes 
presentes no solo em orma não disponível, são exemplos entre outros, do que pode 
ser produzido pela engenharia genética, e que pode elevar significativamente a 
produtividade (Herrera-Estrella, 1999).
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1. INTRODUÇÃO

A tecnologia do DNA recombinante tem revolucionado o cultivo de plantas 
através da introdução de genes das mais diversas origens, visando principalmente o 
melhoramento das suas características agronômicas. Entre as modificações fenotípicas 
já desenvolvidas utilizando-se técnicas de engenharia genética encontram-se a 
resistência a vírus, bactérias, fungos, insetos, tolerância a diferentes formas de estresse, 
retardamento do amadurecimento de frutos, modificações em flores ornamentais e 
esterilidade masculina. Mais recentemente, esta tecnologia tem sido utilizada na 
modificação genética de plantas com o objetivo de transformá-las em biorreatores 
(reatores biológicos) para a produção de óleos, carboidratos e proteínas. No meio 
científico internacional, esta aplicação das plantas transgênicas inaugurou um novo 
ramo da biotecnologia, conhecido como Plant Molecular Farming, ou ainda, Plant 
Molecular Pharming, quando a proteína ou peptídeo produzido apresenta interesse 
farmacêutico. A tradução mais apropriada e que melhor define esta atividade é 
“Agropecuária Molecular”.

2. COMPARAÇÃO COM OUTROS SISTEMAS DE EXPRESSÃO

Os sistemas empregados na expressão de proteínas heterólogas baseiam-se 
preferencialmente na utilização de bactérias, leveduras, cultura de células de insetos 
e mamíferos. O sistema mais utilizado é o bacteriano, sendo também aquele que 
apresenta o maior rendimento de produção de proteína recombinante. Entretanto, 
este sistema apresenta várias desvantagens. As proteínas expressas em bactérias 
geralmente retêm o resíduo de metionina na extremidade amino-terminal. A 
metionina é derivada do resíduo de formil-metionina adicionado durante o processo 
de iniciação de tradução. O radical formil é eficientemente removido, porém o mesmo 
não ocorre com o resíduo de metionina. A eficiência de remoção da metionina amino- 
terminal depende da natureza do segundo resíduo. A presença de resíduos de 
aminoácidos pequenos e desprovidos de carga na segunda posição facilita a remoção, 
enquanto que resíduos maiores dificultam o processamento da metionina (Sherman 
et al., 1985). A expressão de altos níveis de proteína recombinante provoca também 
a saturação do processo, determinando uma acentuada diminuição da eficiência de 
remoção, independente da natureza do aminoácido vizinho.

A remoção da metionina pode ser catalisada in vitro pela metionil- 
aminopeptidase (Miller et al., 1987), ou ainda, através da expressão conjunta desta 
enzima (Bem-Bassat et al., 1987). Com a finalidade de evitar esta dificuldade foram 
desenvolvidas estratégias alternativas, como a adição na extremidade amídica de 
sequências conhecidas como líderes de secreção. Estas seqüências possibilitam o 
direcionamento da proteína recombinante para o espaço periplásmico, permitindo a 
remoção simultânea do fragmento adicional. Uma segunda estratégia, consiste na 
utilização de proteínas portadoras na extremidade amídica. Após a expressão tais 
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inclusões são removidas da proteína quimérica. Dentre as proteínas mais utilizadas 
como portadoras destacam-se a P-galactosidase (Ruther & Müller-Hill, 1983), 
proteína A (Nilsson et al., 1985), proteína ligante de maltose (Maina et al., 1988), 
glutationa S-transferase (Smith & Johnson, 1988), e tireodoxina (La Vallie et al., 
1993). Entretanto, os processos de remoção da metionina, assim como as diferentes 
estratégias de obtenção de proteínas livres deste aminoácido resultam em um sensível 
decréscimo no rendimento de produção da proteína recombinante.

Altos níveis de expressão em Escherichia coli geralmente resultam na formação 
de agregados constituídos de proteínas desnaturadas denominados corpúsculos de 
inclusão (Miller et al., 1987). Apesar desta estrutura ocasionalmente proteger as 
proteínas da ação de proteases e facilitar sua purificação, sua formação apresenta a 
desvantajosa necessidade de extração na presença de agentes desnaturantes. A 
solubilização dos agregados e a recuperação da estrutura da proteína nativa requer 
etapas adicionais de processamento.

Os sistemas eucarióticos de expressão, ao contrário dos sistemas bacterianos, 
permitem a modificação e o processamento dos produtos (Bradley, 1990). A expressão 
em leveduras, o mais antigo e mais utilizado dos sistemas de expressão eucariótico, 
foi baseada inicialmente na utilização da levedura de panificação Saccharomyces cerevisae 
(Romanos et al., 1992). Atualmente, esta levedura vem sendo substituída pela Pichia 
pastoris, uma levedura que apresenta melhores rendimentos de produção de proteína 
(Ratner, 1989). Embora os sistemas baseados em leveduras sejam tão econômicos 
quanto os bacterianos, as proteínas produzidas frequentemente são hiperglicosiladas 
e, quando produzidas em altos níveis, são instáveis e insolúveis (Higgins, 1995).

A cultura de células de insetos infectadas por baculovírus representa outro 
sistema eucariótico muito empregado na expressão de proteínas heterólogas. Baseia- 
se na infecção de células de insetos em cultivo por um vírus recombinante que apresenta 
o gene codificador da proteína de interesse controlado por um potente promotor 
viral (Fraser, 1992). Também já foram desenvolvidos sistemas similares para células 
de mamíferos (Kaufman, 1990). As propriedades destes sistemas incluem a capacidade 
de secretar proteínas corretamente enoveladas e a habilidade de promover modificações 
pós-traducionais como glicosilaçâo e y-carboxilação (Jenkis et al., 1996; Velander et 
al., 1997). Estas propriedades, consequentemente, favorecem sua utilização na 
produção de glicoproteínas de interesse clínico como antígenos virais, hormônios, 
fatores de crescimento e coagulação sanguínea (Gray, 1995). O requerimento de 
meios de cultura complexos e de condições especiais para a manutenção das células, 
aliado à necessidade do emprego de reatores sofisticados, constituem as principais 
desvantagens da utilização dos sistemas de expressão baseados em células de insetos e 
de mamíferos.

Recentemente, eucariotos superiores têm sido apontados como possíveis 
reatores para a produção de proteínas de interesse farmacêutico. Um dos sistema 
descritos baseia-se na secreção de proteínas recombinantes no leite de caprinos, ovinos 
e bovinos. Neste sistema, a expressão de proteínas é controlada por promotores que 
restringem a expressão às células de glândulas mamárias. Entre os fármacos protéicos 
produzidos por este sistema incluem-se o ativador do plasminogênio tecidual (Gordon 
et al., 1987; Pittius et al., 1988), o fator IX de coagulação (Clark et al., 1989) e a 
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uroquinase (Meade et al., 1990). A utilização do leite como fonte de proteínas 
heterólogas restringe a produção em fêmeas em fase de lactação. Com o intuito de 
evitar esta inconveniência Kerr et al. (1998) propuseram a utilização da bexiga de 
animais transgênicos como biorreatores. Os autores demonstraram esta possibilidade 
utilizando um promotor específico do endotélio da bexiga para dirigir a expressão do 
hormônio de crescimento humano para a urina de camundongos transgênicos. Os 
sistemas de expressão baseados em animais transgênicos são caracterizados pela 
capacidade de produção de proteínas ativas de alta qualidade. Entretanto, sua aplicação 
em larga escala é prejudicada principalmente pelo alto custo de produção.

As plantas, assim como os demais sistemas eucarióticos de expressão, 
apresentam sistemas de modificação e processamento pós-traducionais. Esta 
propriedade, aliada ao baixo custo de obtenção de biomassa vegetal, indicam que as 
plantas apresentam elevado potencial para a produção de grandes quantidades de 
proteínas com estrutura e função idênticas às das proteínas nativas relacionadas.

Devido à manutenção da estrutura nativa nas proteínas recombinantes, as 
plantas constituem um sistema de expressão de grande interesse para a produção de 
proteínas e peptídeos de interesse farmacêutico e industrial (Whitelam et al., 1993; 
Austin etal., 1994; Goddijn & Pen, 1995; Kusnadi etal., 1997; Moloney & Holbrook, 
1997). Plantas transgênicas estão sendo testadas para a produção de anticorpos (Smith, 
1996), antígenos vacinais (Mason & Arntzen, 1995; Mor et al., 1998), hormônios 
(Vandekerckhove et al., 1989; Matsumoto et al., 1995; Leite et al., 2000), 
soroalbumina humana (Sijmmons etal., 1990), peptídeos anticoagulantes (Parmenter 
et al., 1995) e enzimas (Cramer et al., 1996).

3. ESTRATÉGIAS PARA A PRODUÇÃO DE PROTEÍNAS 
RECOMBINANTES EM PLANTAS

A produção de proteínas recombinantes em plantas pode ser realizada utilizando- 
se duas estratégias diferentes. Na primeira delas, o gene que codifica a proteína de 
interesse é inserido no genoma, e a expressão da proteína recombinante depende dos 
sistemas de transcrição e tradução da planta (Kusnadi etal., 1997). A integração estável 
permite a expressão permanente da proteína e a transferência desta característica à 
progênie da planta transformada. A Figura 1 mostra as diferentes etapas envolvidas na 
obtenção de plantas transgênicas visando a expressão de proteínas heterólogas.

A segunda estratégia baseia-se na utilização de vírus de RNA fita-simples, 
que ocorrem naturalmente nas plantas. Neste caso, o fragmento de ácido nucléico 
que codifica a proteína de interesse é inserido no genoma do vírus, geralmente 
fusionado à região estrutural de um dos genes que codifica uma das proteínas da 
capa viral. Após a infecção da planta, o vírus promove sua auto-replicação e expressão 
de seus genes, incluindo o gene codificador da proteína recombinante (Figura 2). 
Trata-se de uma expressão transitória, pois neste sistema não ocorre integração estável 
do gene. A planta funciona apenas como um veículo para a amplificação das partículas 
virais. A proteína recombinante pode ser recuperada através do processamento da 
proteína da capa viral purificada a partir de extratos dos tecidos infectados. 
Opcionalmente, as partículas virais quiméricas purificadas podem ser utilizadas 
diretamente na formulação de vacinas orais e nasais (Beachy et al., 1996).
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FIGURA 1. Expressão de genes integrados ao genoma da planta. O gene que codifica a proteína de 
interesse é inserido em um vetor apropriado, que depende do método de transformação utilizado. 
Geralmente, além do gene de interesse, é transferido também um gene de seleção, codificador de uma 
proteína que confere resistência a um antibiótico ou a um herbicida. Na fase de seleção, a utilização 
de meio de cultura contendo o agente seletivo limitará o desenvolvimento de células nao transformadas. 
A partir do tecido selecionado são regeneradas plantas onde a presença do gene de interesse é avaliada 
através de análises moleculares, utilizando-se técnicas de PCR e hibridação (Southern blot) com sondas 
específicas (Register III, 1997). A presença do produto da expressão do gene de interesse é, então, 
investigada através de testes bioquímicos e imunoensaios específicos nos diversos tecidos das plantas 
transgênicas. Estas análises permitem selecionar a linhagem que apresenta maior rendimento, a qual 
será multiplicada para extração, purificação e caracterização estrutural e funcional.
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FIGURA 2. Expressão de genes inseridos em vírus portadores. O gene que codifica a proteína de interesse 
é inserido em um vetor viral, que é utilizado na infecção de plantas. Após o desenvolvimento das 
plantas, os tecidos infectados são utilizados como fontes para a extração de vírus recombinantes. Os 
extratos virais, por sua vez, podem ser utilizados para a amplificação da produção, através da reinfecção 
de novas plantas. Estes podem, ainda, ser utilizados diretamente na formulação de produtos ou 
submetidos a processos de purificação e processamento da proteína recombinante.
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4. EXPRESSÃO DE GENES INTEGRADOS AO GENOMA

Apesar da estratégia de expressão de genes integrados ao genoma ser mais 
trabalhosa e demorada que a mediada por vírus, a mesma apresenta maior versatilidade. 
Nos sistemas virais, a produção da proteína recombinante ocorre obrigatoriamente 
nas folhas, enquanto que a expressão de genes integrados pode ser facilmente dirigida 
para os diversos órgãos, tecidos e compartimentos celulares das plantas.

A produção de proteínas recombinantes através do sistema de integração 
pode ser dividida em cinco etapas: a) inserção do gene de interesse no vetor de 
transformação; b) transformação; c) seleção e regeneração; d) análise das plantas 
regeneradas; e) extração, purificação e caracterização estrutural e funcional da proteína 
recombinante (Figura 1).

4.1 PROMOTORES

Geralmente o gene de interesse é incluído em um cassete de expressão que 
contém um promotor seguido da seqüência codificadora da proteína, e de uma 
sequência contendo sinal e sítio de poliadenilação. A região promotora, além de 
conter a seqüência de DNA responsável pela ligação da RNA polimerase no início da 
transcrição, apresenta também sítios de ligação para diversos fatores que regulam o 
processo de transcrição. Estes elementos reguladores são responsáveis pela ativação 
ou inibição da expressão em resposta a diversos estímulos, sendo portanto capazes de 
controlar os níveis de expressão em função da natureza do tecido e do seu estágio de 
desenvolvimento. Portanto, a escolha de um promotor adequado representa uma 
importante etapa para o sucesso da expressão de proteínas heterólogas em plantas. 
Atualmente, existe um grande número de promotores de plantas disponíveis, sendo 
que a opção dependerá da estratégia a ser empregada na produção da proteína 
recombinante. Os níveis de expressão e o local do acúmulo da proteína recombinante 
são os principais fatores a serem levados em conta na escolha do promotor. A Figura 
3a exemplifica a construção de um cassete de expressão, onde a transcrição do gene 
que codifica o hormônio do crescimento humano é controlada pelo promotor de y- 
kafirina de sorgo e pelo sinal de poliadenilação do transcrito 35S do vírus do mosaico 
da couve-flor (Leite et al., 2000).

O promotor do transcrito 35S do vírus do mosaico da couve-flor (P35S 
CaMV) e seus derivados estão entre os promotores mais utilizados no controle da 
expressão de proteínas heterólogas em plantas. Este promotor já foi testado na 
expressão de soroalbumina humana (Sijmons etal., 1990), anticorpos (During etal., 
1990; Hiatt et al., 1989; Firek et al., 1993, Ma et al., 1995), vacinas (Mason et al., 
1992; Haq et al., 1995) e eritropoietina (Matsumoto et al., 1995). Apesar de ser 
considerado um promotor constitutivo, capaz de promover a expressão de forma 
generalizada na planta, o P35S CaMV apresenta atividade variável nos diversos tecidos, 
sendo mais ativo em folhas (De Clerq et al., 1989).

As folhas não constituem órgãos adequados para o armazenamento de 
proteínas recombinantes, pois seus tecidos apresentam grande quantidade de água e 
alta atividade hidrolítica, resultando em baixa estabilidade da proteína produzida. 
No entanto, as sementes apresentam tecidos especializados capazes de armazenar 
proteínas de forma eficiente durante longos períodos. Ao contrário das folhas, devido 
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ao seu baixo conteúdo de água, as sementes não requerem condições especiais de 
conservação. Apesar desta vantagem, até o momento poucos sistemas baseados na 
expressão específica em sementes foram descritos. A utilização do promotor do gene 
constitutivo que codifica ubiquitina em milho resultou no acúmulo de altos níveis 
de avidina (Hood et al., 1997), P-glicoronidase (Witcher et al., 1998) e aprotinina 
(Zhong et al., 1999) em embriões de milho.

a

pPGK-hGH

MATKIFALLVLLALSASATTA

3-glicoronidase (gus)

cassete de expressãoPromotor de y-Kaflrina ]í| hGH 13’35 S

RB - *

PBI131 4PNOSi npt II (Kan")

b
❖

JEEM

FIGURA 3. Expressão de hGH em tabaco transgênico. (a) O cassete de expressão utilizado na expressão 
de hGH recombinante em sementes de tabaco é mostrado como um inserto da região de T-DNA do 
vetor binário pBI131 (Clontech). O vetor contendo o cassete de expressão foi transferido para 
Agrobacterium tumefaciens. As agrobactérias transformadas foram utilizadas no processo de 
transformação de discos foliares (Leite et al., 2000). No vetor, o gene seletivo np tll (neomicina- 
fosfotransferase II), que promove resistência ao antibiótico kanamicina, e o gene repórter gus (0- 
glucoronidase), são controlados pelos promotores PNOS (nopalina sintase) e PRBS (ribulose-1,5- 
bisfosfato carboxilase), respectivamente. As bordas direita e esquerda do T-DNA estão representadas 
por RB e LB, respectivamente. A região 3’ do gene da nopalina-sintase (3’NOS), contendo sinal e 
sítio de poliadenilação, flanqueia os genes nptlle gus, enquanto uma região similar do transcrito 35S 
do vírus do mosaico da couve-flor flanqueia o gene hGH. A sequência primária do peptídeo sinal de 
Coix inserido na extremidade amino-terminal do hGH é mostrada como um inserto no cassete de 
expressão, (b) Western blot de extratos protéicos de diferentes tecidos de tabaco transgênico mostrando 
o acúmulo de hGH especificamente em sementes. Alíquotas dos diversos extratos, contendo 50 gg de 
proteína solúvel, foram submetidas a eletroforese em gel de poliacrilamida 14% na presença de dodecil 
sulfato de sódio (SDS). Após a eletroforese, as proteínas foram transferidas para uma membrana, 
onde a presença de hGH foi revelada utilizando-se anticorpo específico (Leite et al., 1999). Para 
indicar a posição da migração do hormônio, foram utilizados 50 ng de Saizen* (hGH), hormônio 
comerciai da Serono.
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As proteínas de reserva acumulam-se em grandes quantidades nas sementes, 
onde constituem fonte de nitrogênio e enxofre a ser utilizada nos primeiros estágios 
do desenvolvimento das plântulas (Shewry et al., 1995). Devido aos altos níveis de 
expressão proporcionado por seus promotores, os genes que codificam proteínas de 
reserva de sementes representam excelente fonte de promotores específicos de sementes. 
Este tipo de promotor foi utilizado na expressão de um anticorpo modificado (Fiedler 
& Conrad, 1995), de um antígeno do citomegalovírus humano (Tackaberry et al., 
1999), e do hormônio de crescimento humano (hGH) (Leite etal., 2000) em sementes 
de tabaco transgênico. Os promotores dos genes legumina B4 de fava, glutelina de 
arroz e de y-kafirina de sorgo foram utilizados, respectivamente, na expressão do 
anticorpo, antígeno e hormônio recombinantes. Conforme mostra a Figura 3b, a 
análise de extratos protéicos de diversos órgãos de tabaco transformado com o 
plasmídeo pPGK-hGH (Figura 3a), demonstrou que o promotor de y-kafirina dirigiu 
a produção de hGH exclusivamente para sementes.

4.2 PROCESSAMENTO PÓS-TRANSCRICIONAL E TRADUÇÃO

O processamento pós-transcricional pode exercer grande influência nos níveis 
de produção de proteínas heterólogas em plantas transgênicas. Através de vários 
exemplos têm sido demonstrado que a introdução de introns potencializa a expressão 
gênica (Callis et al., 1987; Mascarenhas et al., 1990; McElroy et al., 1990; Maas et 
al., 1991). Os mecanismos envolvidos nesta ativação não foram ainda completamente 
esclarecidos. No entanto, este efeito parece estar relacionado com a eficiência do 
processamento e estabilidade do RNA (Topfer etal., 1993). A região 3’ não traduzida 
também exerce grande influência na estabilidade do mRNA, através da presença do 
sinal e sítio de poliadenilação (Hunt, 1994), bem como de outros motivos capazes de 
estimular ou inibir sua degradação (Sullivan & Green, 1993).

A produção de proteínas heterólogas em plantas depende também da eficiência 
da tradução. A seqüência nucleotídica não traduzida da região 5’ dos mRNAs, 
conhecida como seqüência líder, exerce forte influência na etapa de iniciação da 
tradução (Gallie, 1996). Um grande número de vetores utilizados na transformação 
de plantas incorporam seqüências líderes virais e a região consenso de iniciação de 
tradução de vertebrados AACAATGG (Kosak, 1987). Após a iniciação, a velocidade 
da tradução pode ser limitada pela privação de tRNAs específicos. Este problema 
pode ser contornado, como demonstrado na expressão da proteína inseticida CrylA 
(Perlak et al., 1991) e de uma toxina recombinante de Escherichia coli (Mason et al., 
1998), através da substituição dos códons originais pelos mais freqüentes na espécie 
transformada (Murray et al., 1989).

4.3 PROCESSAMENTO PÓS-TRADUCIONAL

As modificações pós-traducionais representam uma importante etapa na 
produção de proteínas em eucariotos. Em muitos casos, a atividade e o endereçamento 
das proteínas para os diversos compartimentos celulares dependem das modificações 
pós-traducionais. As modificações pós-traducionais mais freqüentes são: o 
processamento proteolítico e a adição de carboidratos (glicosilação), fosfatos 
(fosforilação) e grupos acil (acilação).
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4.4 ENDEREÇAMENTO E PROCESSAMENTO PROTEOLÍTICO

Com exceção de um pequeno número de proteínas produzidas nos doroplastos 
e mitocôndrias, a maioria das proteínas presentes nas organelas celulares é sintetizada 
por ribossomos livres no citoplasma ou ligados a membranas do retículo 
endoplasmático (RE). Tanto em animais quanto em plantas, o RE constitui a porta 
de entrada para o sistema de secreção. Nas plantas as proteínas são transportadas, a 
partir do RE, através do complexo de Golgi e vesículas secretoras, para vacúolos 
especializados ou para o espaço extracelular (apoplasto) (Figura 4). O transporte, a 
distribuição, bem como a retenção das proteínas sintetizadas no RE dependem de 
sinais presentes na seqüência ou estrutura da proteína, como também de receptores 
específicos presentes tanto no ribossomo quanto no RE (Chrispeels, 1991; Bednarek 
& Raikhel, 1992; Moloney & Holbrook, 1997; Galili et al., 1998). Já a estrutura 
tridimensional das proteínas depende principalmente de interações entre as cadeias 
laterais de seus resíduos de aminoácidos. Apesar do enovelamento das proteínas ocorrer 
naturalmente, este processo é facilitado e acelerado por diversas proteínas presentes 
no RE (Galili et al., 1998).

A secreção em plantas oferece uma série de vantagens para a produção de 
proteínas recombinantes. O sistema de secreção das plantas encontra-se devidamente 
aparelhado para assistir o correto enovelamento da proteína e promover modificações 
pós-traducionais essenciais para a produção de proteínas recombinantes funcionais. 
O direcionamento das proteínas recombinantes para determinados compartimentos 
celulares, além de proporcionar proteção contra a ação de proteases, pode também 
simplificar os processos de extração e purificação destas proteínas. Diversas estratégias 
de direcionamento subcelular têm sido empregadas em diferentes sistemas de expressão 
em plantas (Moloney & Holbrook, 1997). A capacidade das células vegetais de 
reconhecer sinais de endereçamento para o RE provenientes de outros eucariotos 
superiores permitiu a utilização de peptídeos sinais nativos para a produção de 
imunoglobulina (Hiatt et al., 1989) e de eritropoietina humana (Matsumoto et al., 
1995). Com a mesma finalidade já foram também utilizados peptídeos sinais 
originários de proteínas diferentes daquelas expressas. Peptídeos sinais de proteínas 
relacionadas com a patogênese de viroses em plantas foram empregados na expressão 
de soroalbumina humana em batata e tabaco (Sijmons et al., 1990), a-amilase de 
Bacillus licheniformisem tabaco (Pen etal., 1992), imunoglobulinas em tabaco (Firek 
et al., 1993), e fitase de Aspergillus niger em tabaco (Pen et al, 1993). Os peptídeos 
sinais da a-amilase de cevada (Ma etal., 1995) e leguminina de Vicia faba (Fiedler & 
Conrad, 1995) foram utilizados na secreção de imunoglobulinas. O peptídeo sinal 
de uma proteína de reserva de Coix lacryma-jobi foi utilizado na produção de hormônio 
do crescimento humano (Figura 3a) (Leite et al., 2000). Estes sinais promovem 
simultaneamente a tradução e a interiorização das proteínas recombinantes, que 
são posteriormente direcionadas, através da via padrão de secreção, à região 
apoplástica. A retenção das proteínas no RE depende da presença de sinais 
específicos. Em eucariotos, tem sido demonstrado que os tetrapeptídeos KDEL e 
HDEL, presentes na extremidade carboxílica de proteínas residentes no retículo 
endoplasmático de eucariotos funcionam como sinais de retenção (Bednarek & 
Raikhel, 1992). Esta propriedade foi explorada na expressão da subunidade B da 
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enterotoxina LT de E. coli em tabaco e batata (Haq et al., 1995), para a qual os 
autores adicionaram à região terminal carboxílica do polipeptídeo o sinal de retenção 
SEKDEL.

As dificuldades do processamento, extração e purificação podem representar 
sérias limitações para a produção em larga escala de proteínas recombinantes em plantas. 
Estas dificuldades têm sido superadas, principalmente através do desenvolvimento de 
sistemas de expressão baseados em meios alternativos de secreção. Um destes sistemas 
baseia-se na inserção do polipeptídeo de interesse em uma proteína portadora. Neste 
caso, a orientação para o direcionamento da proteína expressa é realizada por sinais 
presentes na proteína portadora. Esta estratégia foi utilizada na expressão de encefalina 
inserida na albumina 2S de Arabidopsis thaliana (Vandekerckhove et al., 1989), e do 
anticoagulante hirudina inserido em oleosina (Parmenter et al., 1995), direcionados 
respectivamente para corpúsculos protéicos e lipídicos. Oleosinas são proteínas pequenas 
(15-26 kDa) associadas à membrana dos corpúsculos lipídicos em sementes (Huang, 
1992). Estas proteínas apresentam uma região central hidrofóbica conservada flanqueada 
por regiões variáveis, uma delas relativamente polar, na extremidade carboxílica e a 
outra anfipática, na extremidade amídica. Enquanto a região central encontra-se 
mergulhada na camada de fosfolipídios da membrana do corpúsculo lipídico, as 
extremidades estão expostas ao citossol. Neste sistema de expressão, as proteínas de 
interesse são fusionadas às oleosinas. A grande vantagem deste sistema reside no fato de 
que os corpúsculos lipídicos e as proteínas associadas são facilmente purificados por 
flotação durante centrifugação. Os resultados obtidos com a produção da hirudina em 
sementes de Brassica napus indicam a eliminação de mais de 90% das proteínas 
contaminantes em um simples procedimento de centrifugação (Parmenter etal., 1995).

A secreção de proteínas recombinantes em exsudatos de raízes (rizosecreção) 
constitui outro exemplo de sistema de expressão de proteínas heterólogas em plantas. 
Neste caso, são utilizados promotores de genes específicos de raízes, e a secreção da 
proteína recombinante depende da adição de um peptídeo sinal capaz de endereçar a 
proteína para o RE. Borisjuk et al. (1999) demonstraram a eficiência deste sistema 
produzindo altos níveis de GFP (proteína fluorescente de água viva), fosfatase alcalina 
de placenta humana e de uma xilanase bacteriana no meio hidropônico em que plantas 
transgênicas de tabaco foram cultivadas.

FIGURA 4. Direcionamento das proteínas 
aos diversos compartimentos celulares em 
plantas. Exceto algumas proteínas 
sintetizadas nos cloroplastos e 
mitocôndrias, a maioria das proteínas é 
sintetizada por ribossomos presentes no 
citossol ou ligados ao RE. Nestes casos, o 
transporte e o direcionamento das 
proteínas dependem de sinais específicos 
presentes nas proteínas nascentes. O RE 
apresenta um importante papel no 
direcionamento, pois é a porta de entrada 
das proteínas destinadas à membrana, e 
também daquelas a serem secretadas para 
o espaço extracelular.
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4.5 CLKOSILAÇÃO

A adição de carboidratos constitui uma das principais modificações das 
proteínas em eucariotos. A maioria das proteínas solúveis e de membrana produzidas 
no retículo endoplasmático, destinadas às diversas organelas ou secretadas no espaço 
extracelular, são glicoproteínas. A adição do resíduo de açúcar à cadeia polipeptídica 
pode ocorrer através de ligações glicosídicas com o grupo amino da cadeia lateral de 
um resíduo de asparagina (N-glicosilação), ou com a hidroxila da cadeia lateral de 
resíduos de serina e treonina (O-glicosilação). Enquanto a N-glicosilação ocorre no 
interior do RE, a O-glicosilação ocorre depois que a proteína abandonou este 
compartimento.

Com o advento da utilização de plantas como reatores biológicos, a 
caracterização da N-glicosilação das proteínas recombinantes produzidas adquiriu 
grande importância, principalmente em sistemas que exploram o direcionamento 
das proteínas para o RE. Esta caracterização apresenta ainda maior interesse na 
produção de proteínas em alimentos e para uso clínico. Como as proteínas humanas 
de interesse farmacêutico, na sua maioria, são glicoproteínas, um padrão diferente de 
glicosilaçâo pode causar desativação do produto, ou ainda, devido ao caráter 
imunogênico dos oligossacarídeos, sua utilização pode resultar em uma resposta imune 
indesejável. Nos alimentos, a glicosilaçâo pode resultar na produção de novos 
alergênios. Nas plantas, assim como nos demais eucariotos, a N-glicosilação está 
envolvida nos processos de direcionamento, reconhecimento protéico, adesão celular, 
prevenção de degradação através de proteólise e no correto enovelamento das proteínas. 
Portanto, a presença de N-glicanos tem grande influência na estabilidade, conformação 
estrutural e atividade biológica das proteínas recombinantes produzidas em plantas 
transgênicas.

Aparentemente, o único requerimento estrutural para a formação da ligação 
N-glicosídica é a presença do resíduo asparagina inserido em uma região com a 
seqüência Asn-X-Ser/Thr, onde X representa um aminoácido qualquer exceto prolina 
e ácido aspártico (Kornfeld & Kornfeld, 1985). A N-glicosilação das proteínas ocorre 
precocemente durante sua síntese no interior do RE, através da transferência de um 
oligossacarídeo precursor a partir de um lipídio carreador presente na membrana. 
Após a transferência do oligossacarídeo precursor Glc3Man9GlcNAc2 (Figura 5a), 
este sofre uma série de processamentos sequenciais que se iniciam no RE e se 
completam durante o deslocamento da proteína através dos diversos compartimentos 
do aparelho de Golgi (Lerouge et al., 1998; Galili et al., 1998). Análises estruturais 
de glicoproteínas de plantas revelaram uma grande heterogeneidade dos N-glicanos, 
resultante de diversas substituições no oligossacarídeo precursor. De acordo com as 
substituições, os N-glicanos de plantas são classificados em quatro grupos: ricos em 
manose, complexos, paucinomanosídicos e híbridos (Figura 5) (Lerouge etal., 1998).

Os N-glicanos ricos em manose de plantas apresentam estruturas contendo 
um número variável de resíduos de manose (Man5GlcNAc2a Man GlcNAc2) (Figura 
5b). Assim como nos demais eucariotos resultam da retirada, ainda no lume do RE, 
dos resíduos de glicose e de um número variável de resíduos de manose do 
oligossacarídeo precurssor. Os N-glicanos complexos originam-se através do 
processamento dos N-glicanos ricos em manose no aparelho de Golgi, e são 
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caracterizados pela presença de resíduos de fucose e xilose ligados, respectivamente, 
aos resíduos de N-acetil-glicosamina e manose proximais. Este tipo de glicano 
apresenta, ainda, resíduos adicionais de N-acetil-glicosamina ligados aos resíduos de 
manose (Figura 5c). Outra versão de N-glicano complexo apresenta adições de resíduos 
de fucose e galactose em unidades terminais de N-acetil-glicosamina (Figura 5d). As 
extremidades livres destes glicanos são conhecidas como antígenos de Lewis3, 
geralmente encontrados em glicoproteínas de superfície em mamíferos. A presença 
destes antígenos na superfície de células de plantas sugere, como nos animais, seu 
provável envolvimento em interações entre células e com patógenos (Fitchette-Lainé 
etal., 1997). Os N-glicanos do tipo paucinomanosídico, inicialmente descritos como 
fitohematoglutininas, são glicanos típicos de proteínas de vacúolos e originam-se 
através da eliminação dos resíduos terminais de glicanos complexos (Figura 5e). O 
processamento incompleto converte N-glicanos complexos em glicanos 
intermediários, denominados híbridos (Figura 5f).

A primeira etapa da glicosilação que determina a produção de N-glicanos 
complexos no RE de plantas é idêntica à dos demais eucariotos superiores. Entretanto, 
o processamento que ocorre durante o transporte através do aparelho de Golgi resulta 
na produção de N-glicanos complexos diferentes dos encontrados em glicoproteínas 
de mamíferos. Nas plantas, assim como nos mamíferos, os glicanos complexos 
apresentam um resíduo de fucose ligado à GlcNAc proximal. Entretanto, nas plantas 
a ligação glicosídica é do tipo 0t(l,3), enquanto que nos mamíferos esta mesma ligação 
é do tipo a(l,6). Outra diferença importante dos N-glicanos complexos de plantas e 
mamíferos reside nas diferentes adições que ocorrem aos resíduos GlcNAc terminais. 
Enquanto nas plantas estes resíduos são decorados com fucose e galactose, em 
mamíferos eles recebem apenas a adição de ácido N-acetil-neuramínico (NANA ou 
ácido siálico) (Lerouge et al., 1998). As consequências destas diferenças têm sido 
analisadas principalmente na produção de anticorpos em plantas transgênicas.

Os anticorpos apresentam tanto O- quanto N-glicosilação, sendo que várias 
de suas propriedades dependem destas modificações (Kim et al., 1994; Wright & 
Morrison, 1997). Cabanes-Macheteau et al. (1999) analisaram o padrão de N- 
glicosilação de um anticorpo monoclonal produzido em tabaco transgênico. O 
anticorpo estudado apresenta dois sítios de N-glicosilação na cadeia pesada, um deles 
na região Fc, conservado nas demais imunoglobulinas, e um segundo localizado na 
região Fab. Os autores observaram um grande número de diferentes N-glicanos ricos 
em manose e complexos característicos de plantas. Apesar da maior diversidade de 
glicosilação encontrada nos anticorpos produzidos em plantas transgênicas, estas foram 
capazes de produzir anticorpos solúveis e ativos. A presença dos N-glicanos complexos 
de plantas em anticorpos não deve limitar sua aplicação clínica, principalmente para 
uso tópico, pois estes possíveis antígenos são comuns em plantas comestíveis. 
Entretanto, a utilização de anticorpos produzidos em plantas em terapias que exigem 
exposição prolongada ou uso parenteral pode resultar em sensibilização a estes 
antígenos.

Outro exemplo do efeito da glicosilação em uma glicoproteína recombinante 
produzida em planta transgênica foi demonstrado em eritropoietina humana 
produzida em cultura de células de tabaco (Matsumoto etal., 1995). A eritropoietina, 
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um dos principais fatores reguladores da produção de hemácias em mamíferos, 
produzida pelo rim (Krantz, 1991), é considerada um fármaco essencial na terapia 
de pacientes com falência renal. A eritropoietina recombinante produzida em cultura 
de células de plantas apresentou apenas atividade biológica in vitro. Os testes realizados 
com a proteína recombinante produzida em planta indicam que a ausência de atividade 
biológica in vivo deve-se ao seu diferente padrão de glicosilação (Matsumoto et al., 
1995). A eritropoietina natural apresenta três N-glicanos e um O-glicano, que 
correspondem a aproximadamente 40% de seu peso molecular de 30,4 kDa (Krantz, 
1991). A correta glicosilação da eritropoietina é necessária para sua secreção e 
manutenção no sistema circulatório. A ausência de ácido siálico nos resíduos terminais 
de N-glicanos complexos, predominante em mamíferos mas ausente em plantas, 
determina a rápida remoção da eritropoietina pelo fígado através da ação de receptores 
que reconhecem especificamente glicoproteínas desprovidas deste resíduo (Drickamer, 
1991). O mesmo efeito provavelmente deverá ocorrer com outras glicoproteínas 
humanas produzidas em plantas. Com o objetivo de minimizar este efeito, diferentes 
estratégias têm sido propostas: a prevenção da formação de N-glicanos complexos, 
ou ainda, a introdução de genes que codifiquem enzimas modificadoras que permitam 
um padrão de glicosilação similar ao de mamíferos (Ma et al., 1995; Lerouge et al., 
1998).

A seguir, para exemplificar a utilização de sistemas de expressão de proteínas 
heterólogas em plantas, descrevemos sua aplicação na produção de duas importantes 
classes de fármacos protéicos: anticorpos e vacinas.

a b c

d e f

- galactose

O = xiloseQ = N-acetil-qlicosamina

FIGURA 5. Representação 
esquemática das estruturas 
dos N-glicanos de plantas, (a) 
G 1 c , M a n ,G 1 c N A c 2, 
oligossacarídeo precursor; (b) 
Man9GlcNAc2, N-glicano 
rico em manose; (c) 
GlcNAc2Man ,(Xil)GlcNAc2 
(Fuc) e (d) Gal,GlcNAc2 
( F u c ) 2M a n\( X i 1 ) 
GlcNAc2( Fuc), N-glicanos 
complexos; (e) Man^Xil) 
G1cNAc2(Fuc), N-glicano do 
tipo paucino-manosídico; (f) 
GlcNacManJXil) 
G1cNAc2 (Fuc), N-glicano do 
tipo híbrido. Glc, Man, 
GlcNAc, Xil, Fuc e Gal 
representam resíduos de 
glicose, manose, N-acetil- 
glicosamina, xilose, fucose e 
galactose, respectivamente. 
Os índices representam 
o aúr.urc Jc rcsíducsprc- 
sentes nos oligossacarídeos.
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5. PRODUÇÃO DE ANTICORPOS EM PLANTAS TRANSCÊNICAS

Os anticorpos ou imunoglobulinas são proteínas multiméricas complexas 
cuja função primária é o reconhecimento e ligação a antígenos. O reconhecimento 
específico mediado pelos anticorpos constitui a base da identificação molecular no 
sistema imune dos animais. A unidade básica de um anticorpo, conforme mostra a 
estrutura de um anticorpo do tipo IgG representado na Figura 6a, é composta por 
duas cadeias pesadas e duas cadeias leves, idênticas entre si, ligadas por pontes de 
dissulfeto. Cada um dos polipeptídeos é enovelado em uma série de pequenos 
domínios, estabilizados também por pontes de dissulfeto. Nos animais superiores 
existem cinco classes principais de anticorpos: IgA, IgD, IgE, IgG, e IgM, sendo 
cada um deles caracterizado pela presença de cadeias pesadas específicas. As 
propriedades que caracterizam as diferentes classes dos anticorpos dependem 
principalmente das regiões Fc e da região flexível que separa a região Fc do restante 
da cadeia pesada.

Nos anticorpos, o reconhecimento do antígeno é mediado por regiões de alta 
variabilidade na seqüência e no número de aminoácidos, conhecidas como CDRs 
(regiões determinantes de complementaridade). Estas regiões estão localizadas nas 
extremidades amino-terminais das cadeias pesadas (VH) e leves (VJ. Além da região 
variável, as diferentes classes de anticorpos apresentam uma série de domínios que 
apresentam seqüências conservadas de aminoácidos (CH e CL). Estas regiões são 
específicas para cada espécie animal, e estão envolvidas com a fixação do complemento 
e a ligação a diferentes células do sistema imune (Figura 6a). Os domínios constantes 
são dispensáveis para o reconhecimento e ligação ao antígeno. Fragmentos de 
anticorpos gerados por proteólise ou técnicas de recombinação gênica, que incluem 
os domínios variáveis, mantêm atividade de ligação a antígenos. Entre os vários tipos 
de fragmentos com atividade de ligação destacam-se o Fab, o scFv e o dsFv. O 
fragmento Fab é obtido através da digestão limitada com papaína. Este fragmento é 
composto da cadeia leve ligada através de uma ponte de dissulfeto a um fragmento 
da cadeia pesada que inclui a região variável e o domínio CHI (Figura 6b). O 
fragmento scFv é obtido através da expressão de uma seqüência de nucleotídeos que 
codifica as regiões variáveis das cadeias pesadas e leves ligadas por um peptídeo conector 
flexível (Figura 6c). O fragmento dsFv, por sua vez, é obtido de maneira similar ao 
scFv, sendo que a única diferença neste caso é a conexão das regiões variáveis, realizada 
por uma ponte de dissulfeto (Figura 6d).

A capacidade de ligação das diferentes versões de anticorpos pode ser 
explorada em um grande número de aplicações médicas e industriais. Os fragmentos 
recombinantes de anticorpos podem ser produzidos de forma eficiente em sistemas 
bacterianos. Entretanto, a alta complexidade estrutural dos anticorpos completos 
impõe limites para sua produção em larga escala, tanto em hibridomas quanto em 
diversos sistemas de expressão de proteínas recombinantes. Têm sido demonstrado 
que plantas transgênicas, além de produzirem grandes quantidades, apresentam 
capacidade de montar diversas classes de anticorpos a partir de suas cadeias 
básicas (Hiatt etal., 1989; Hiatt, 1990; Conrad & Fiedler, 1994; Fiedler & Conrad, 
1995; Whitelam & Cockburn, 1996; Smith, 1996; Ma & Hein, 1995; 1996).
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FIGURA 6. Domínios estruturais 
dos anticorpos e de fragmentos de 
anticorpos, (a) um anticorpo 
típico representado por uma 
imunoglobulina do tipo G (IgG). 
Estão indicadas as posições das 
regiões constantes (C) e variáveis 
(V) das cadeias leves (L) e pesadas 
(H). As posições dos três 
domínios CDRs (complementary 
determining regions), hiper- 
variáveis, presentes nas 
extremidades N-terminais das 
regiões variáveis dos dois tipos de 
cadeias estão representadas em 
preto, (b) fragmento Fab, obtido 
através de digestão limitada com 
papaína. (c) fragmento scFv, 
obtido através da expressão das 
regiões variáveis das cadeias pesada 
e leve ligadas por um peptídeo 
conector, (d) fragmento dsFv, 
obtido através da expressão das 
regiões variáveis das cadeias pesada 
e leve ligadas por uma ponte de 
dissulfeto.

b c d

Este fato foi comprovado através da produção de um anticorpo do tipo IgA em 
plantas de tabaco (Ma et al., 1995). Imunoglobulinas do tipo IgA correspondem à 
principal classe de anticorpos presentes em secreções como a saliva, a lágrima, o leite 
e secreções do sistema respiratório e intestinal. Apresentam estrutura dimérica, onde 
duas moléculas de imunoglobulina são ligadas por um peptídeo conector (peptídeo 
J), e apresentam adicionalmente um peptídeo relacionado com o sistema de secreção 
(componente de secreção, CS) (Figura 7a). Estes anticorpos apresentam maior 
estabilidade e resistência a proteólise que os anticorpos do tipo IgG e IgM, presentes 
no soro. Para a produção da IgA em tabaco, Ma et al. (1995) obtiveram quatro 
linhagens de plantas transgênicas (Figura 7b). A primeira, expressando um gene 
quimérico que codifica a cadeia pesada de um anticorpo monoclonal de camundongo, 
onde os domínios da região Fc do tipo IgG foram substituídos por domínios do tipo 
IgA, produzindo uma cadeia pesada híbrida IgA-G. Uma segunda linhagem, 
expressando o gene que codifica a cadeia leve do mesmo anticorpo monoclonal, e 
duas outras linhagens expressando genes que codificam o peptídeo conector (J) e o 
componente secretor (CS) de camundongo e coelho, respectivamente. Os cruzamentos 
sucessivos destas linhagens produziram uma progênie expressando simultaneamente 
os quatros genes. Os autores demonstraram que a progênie resultante dos cruzamentos 
foi capaz de montar os quatro polipeptídeos, produzindo um anticorpo do tipo IgA 
funcional. Uma vez que o anticorpo monoclonal original reconhecia a adesina de 
Streptococcus mutans, o agente causai mais freqüente da cárie, o anticorpo do tipo IgA 
produzido em tabaco poderá ser utilizado como aditivo de dentifrício para a
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FIGURA 7. Produção de imunoglobulina do tipo 
IgA em tabaco transgênico. (a) representação 
esquemática da estrutura de uma imunoglobulina 
do tipo IgA. Estão indicadas as posições relativas 
dos diversos componentes, (b) estratégia de 
polinização utilizada na produção, em tabaco, de 
um anticorpo do tipo IgA completo que reconhece 
a adesina de Streptococcus mutans (Ma et al., 
1995). Os componentes ou produtos sintetizados 
encontram-se representados à esquerda ou à direita ■ 
de cada linhagem.

imunização passiva no combate à 
cárie. Este resultado demonstrou, de 
forma definitiva, a capacidade das 
plantas para produzir proteínas 
complexas. Em mamíferos, a 
produção de anticorpos do tipo IgA 
requer duas células diferentes, 
enquanto que em plantas o mesmo 
anticorpo foi obtido em um único 
tipo de célula. Até o momento, 
plantas transgênicas constituem o 
único sistema de expressão capaz de 
produzir anticorpos do tipo IgA 
funcionais.

Em plantas, a produção de 
anticorpos pode ter aplicações tanto 
in situ quanto «r «7» (Whitelam & 
Cockburn, 1996). Na aplicação in 
situ, o anticorpo recombinante age 
como um reagente na própria célula 
em que é sintetizado. Esta estratégia 
pode ser utilizada com o objetivo de 
modificar a atividade in vivo de um 
determinado antígeno. Owen et al. 
(1992), os primeiros a utilizar a 
estratégia de modulação através da 
expressão in situ de anticorpos, 
produziram um fragmento de 
anticorpo do tipo scFv anti-fitocromo 
em tabaco. As sementes derivadas das 
plantas transgênicas apresentaram 
alterações no controle de germinação 
pela luz. Por sua vez, Artsaenko et al. 
(1995) obtiveram plantas de tabaco 
transgênico com fenótipo similar a 

. mutantes deficientes em ácido 
abcísico (ABA), um hormônio de 
planta, através da expressão de um 

gene que codifica um scFv anti-ABA. A estratégia de produção de anticorpos in situ 
pode ser também explorada como uma forma de promover imunização intracelular. 
Com o propósito de promover resistência viral, Tavladoraki etal. (1993) expressaram 
um gene que codifica um scFv que reconhece um vírus de alcachofra em tabaco. 
Apesar do mecanismo de proteção não ter sido completamente elucidado, as plantas 
transgênicas apresentaram maior resistência a infecção viral e, também, retardamento 
no aparecimento de sintomas. Outro exemplo de imunização intracelular foi descrito 

componente 
secretor
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por Voss et al. (1995), que demonstraram redução de sensibilidade a infecção pelo 
vírus TMV em tabaco transgênico expressando um anticorpo completo anti-TMV. 
Até o momento, esta estratégia foi utilizada direcionando os anticorpos para proteínas 
de capsídeos de vírus. Entretanto, proteínas não-estruturais, tais como polimerases 
virais e proteínas envolvidas na transmissão dos vírus representam possíveis alvos 
para este tipo de imunização. Possivelmente, estratégias similares poderão ser aplicadas 
no combate a outros patógenos de plantas como bactérias e fungos, e inclusive no 
combate a insetos e nematóides.

A Tabela 1 mostra que a produção de anticorpos em plantas transgênicas 
para uso exsitu compreende uma grande variedade de aplicações. Para estas aplicações, 
os anticorpos recombinantes são purificados e utilizados como reagentes específicos. 
A maioria delas requer apenas a atividade de ligação, e portanto podem ser utilizados 
fragmentos dos tipos scFv ou dsFv. A maioria das aplicações dos anticorpos requer 
grandes quantidades de anticorpos, sendo portanto limitadas pelos sistemas de produção. 
Entretanto, a produção em plantas transgênicas tem dado novo estímulo ao emprego 
de anticorpos recombinantes. Conforme descrito anteriormente, as plantas são capazes 
de sintetizar de forma eficiente diferentes versões de anticorpos. Destaca-se, ainda, que 
a produção de anticorpos em larga escala pelas plantas poderá representar, no futuro, 
uma alternativa barata para a retirada de poluentes orgânicos (biorremediação) de água 
esolo (Harris, 1999; Longstaffeízz/., 1999). Para as aplicações médicas, além da produção 
econômica em larga escala, o emprego de plantas como biorreatores permite a produção 
de anticorpos completos ativos. O anticorpo completo é essencial nos casos em que, 
além da atividade de ligação, sua aplicação depende das funções efetoras, como a ativação 
do complemento e a interação com diferentes linhagens celulares. A utilização ,de 
anticorpos completos é também vantajosa nos casos de uso tópico em mucosas, onde 
os mesmos estão sujeitos ao ataque por proteases. Mucosas como a gastrointestinal, 
respiratória e urogenital constituem porta de entrada para um grande número de 
infecções. Já foi demonstrado que o uso tópico de anticorpos é capaz de prevenir a 
colonização de bactérias ou ainda modificar especificamente a flora residente (Bessen 
& Fischetti, 1988; Ma et al., 1990). Portanto, a utilização de anticorpos para a 
imunização passiva poderá tornar-se, no futuro, uma importante medida profilática 
no combate a infecções bacterianas, virais e fungicas. Entretanto, para esta aplicação 
específica, os anticorpos que apresentam melhores resultados são os do tipo IgA. 
Conforme descrito anteriormente, estes anticorpos apresentam estrutura dimérica, 
resultando em ligações polivalentes com os antígenos, propiciando maior eficiência de 
agregação e maior resistência a proteólise.

A imunoterapia do câncer, outra importante aplicação envolvendo o uso de 
anticorpos, poderá ser beneficiada com a utilização de sistemas de expressão baseados 
em plantas. Neste tipo de terapia, fragmentos de anticorpo do tipo scFv, que 
reconhecem antígenos específicos de células cancerosas, são fusionados com formas 
truncadas de potentes toxinas bacterianas ou vegetais que apresentam atividade 
citotóxica. Alternativamente, na técnica de radioimunoterapia a citotoxidade é 
mediada por radioisótopos incorporados aos anticorpos (Reiter & Pastan, 1998). A 
utilização de plantas é especialmente interessante para a produção de imunotoxinas, 
que requer a expressão de um gene quimérico capaz de expressar uma proteína 
recombinante complexa.



1074 Recursos Genéticos e Melhoramento - Plantas

TABELA 1. Possíveis aplicações para anticorpos e fragmentos de anticorpos produzidos em plantas.
Aplicações in situ-.

Estudos de imunomodulação in vivo 
Resistência a patógenos e pragas

Aplicações ex situ:
1. Indústria de alimentos:

Inibidores de enzimas que degradam alimentos 
Proteção de motivos sensíveis durante o processamento 
Reagentes para intensificação de sabores e odores 
Preservativos antimicrobianos

Reagentes para diagnóstico
Soros contra toxinas e venenos
Inibidores de infecções e infestações (imunização passiva)
Contraceptivo 
Imunoterapia do câncer

6. PRODUÇÃO DE ANTÍCENOS VACINAIS

A maioria dos patógenos humanos inicia os processos infecciosos na superfície 
de mucosas. As mucosas apresentam mecanismos de defesa do tipo celular (mediados 
por ÜnfócitosT) e humoral (mediados por anticorpos). O sistema imune das mucosas 
apresenta uma série de particularidades que o diferenciam do sistema imune sistêmico, 
principalmente com relação aos mecanismos de apresentação de antígenos e produção 
de anticorpos (Lamm, 1997). Anticorpos secretados pelas mucosas são principalmente 
do tipo IgA, que têm capacidade de se ligar aos micróbios, inibindo sua penetração 
na superfície da mucosa, e representam a primeira barreira contra a infecção. Logo, 
vacinas contra patógenos que infectam inicialmente mucosas, principalmente do 
sistema respiratório e gastrointestinal, deveríam idealmente, além de estimular 
imunidade sistêmica, promover resposta imune de mucosas. As vacinas parenterais 
geralmente impedem a propagação dos patógenos, porém são inócuas na prevenção 
de infecção de mucosas (Walker, 1994). As vacinas orais e nasais, além de estimularem 
as defesas de mucosas, geralmente apresentam redução dos efeitos adversos quando 
comparadas com vacinas equivalentes parenterais (Staats etal., 1994). Adicionalmente, 
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estas formas de inoculação vacinai requerem meios menos sofisticados de 
administração, determinando sensível redução no número e treinamento de pessoal 
envolvido em campanhas de vacinação em massa. Tais vantagens melhoraram a 
aceitação das vacinas e podem ainda determinar um sensível aumento do acesso às 
vacinas, fator de grande importância principalmente em países subdesenvolvidos. 
Várias estratégias têm sido testadas para a produção de vacinas orais, tais como, 
vacinas vivas contendo linhagens atenuadas ou mutantes de bactérias e vírus, vacinas 
contendo microrganismos inativos, e utilização direta de antígenos. Entretanto, várias 
destas tentativas tiveram sucesso limitado. A utilização de vacinas vivas apresenta um 
risco óbvio, e a eficácia da utilização direta de antígenos é prejudicada pela acidez e 
presença de enzimas proteolíticas no sistema digestivo. Os antígenos isolados podem 
ser estabilizados e protegidos da ação do trato gastrointestinal através do emprego de 
partículas portadoras, como os lipossomos, ou encapsulados em microesferas 
produzidas a partir de outros polímeros sintéticos (Walker, 1994).

Plantas transgênicas expressando antígenos microbianos apresentam grandes 
vantagens no custo de produção, e no caso de plantas comestíveis, permitem a 
inoculação da vacina através da ingestão direta sem a necessidade de purificação e 
processamento prévio. Assim como ocorre com os lipossomos e com as microcápsulas, 
as células de plantas podem proteger os antígenos vacinais da ação do suco gástrico. 
A idéia de vacinas comestíveis recebeu grande impulso em 1990 com o lançamento 
de uma campanha da Organização Mundial de Saúde (OMS). Com o objetivo de 
assegurar a vacinação de crianças em países subdesenvolvidos, a campanha incentivou 
o desenvolvimento de vacinas orais, seguras e estáveis. Mason etal. (1992) inauguraram 
este campo de aplicação das plantas transgênicas divulgando os resultados da produção 
do antígeno HBsAg em tabaco. HBsAg constitui o principal antígeno de superfície 
do vírus da hepatite B, uma das mais importantes viroses crônicas humanas. Os 
autores demonstraram que o antígeno recombinante agregava-se, produzindo 
partículas virais similares às encontradas no soro de pessoas infectadas ou imunizadas 
com vacinas comerciais. No entanto, o baixo rendimento de produção do antígeno e 
a presença de alcalóides nos extratos das plantas transgênicas impediram a realização 
de testes de imunização através de ingestão direta. Posteriormente, Thanavala et al. 
(1995) demonstraram que o antígeno HBsAg purificado a partir de plantas é capaz 
de promover resposta imune em camundongo de forma idêntica à promovida pelo 
antígeno recombinante produzido em leveduras. Baseada nestes resultados, a empresa 
inglesa Axis Genetics iniciou em 1999 a fase I de testes clínicos de uma vacina oral 
contra a hepatite B, utilizando batatas transgênicas. A empresa preconiza a utilização 
de seu produto como dose de reforço para pessoas que receberam imunização primária.

Os resultados obtidos com o antígeno do vírus da hepatite B demonstraram que 
as plantas são capazes de produzir estruturas similares aos capsídeos a partir da expressão 
dos principais antígenos de superfície dos vírus. Os capsídeos virais vazios, denominados 
VLPs (yirus-like particles), além de não serem infecciosos, constituem excelentes vacinas 
com ação em mucosas (Lomonossoff & Johnson, 1996). Estes fatores estimularam o 
estudo e o desenvolvimento de diversas vacinas orais baseadas em VLPs: contra o vírus 
HIV, agente da Síndrome da Imunodeficiência Adquirida (Jong et al., 1996); vírus da 
raiva (Modelska et al., 1998); vírus do FMDV (foot-and-mouth disease virus) (Carrilo et 
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al., 1998), doença de importância econômica que afeta a produção de carne e leite animal; 
vírus Norwalk (Mason et al., 1996), principal agente causai de gastroenterite não-bacteriana; 
e citomegalovírus humano (Tackaberry etal., 1999).

A capacidade que as partículas virais do tipo VLP têm de intensificar a resposta 
imune pode ser também explorada alternativamente através da produção de proteínas 
virais quiméricas. Nesta estratégia, a partícula viral atua como portadora do antígeno 
vacinai, que se encontra fusionado à proteína da capa viral (CP - capside proteiri). 
Além de vírus de bactérias e de animais, tem sido proposto o uso de vírus de plantas 
como agentes apresentadores de antígenos (Lomonossoff & Johnson, 1996; Porta & 
Lomonossoff, 1998). Os vírus de plantas apresentam vantagens devido à facilidade 
de produção e alta estabilidade. Vírus recombinantes do mosaico do tabaco (TMV), 
mosaico do feijão-de-corda (CMV), mosaico da alfafa (AIMV), e vírus X de batata 
(PVX), encontram-se entre os vírus de plantas mais explorados na expressão de diversos 
determinantes antigênicos de patógenos humanos e de animais (Usha et al., 1993; 
Kumagai etal., 1993; Porta etal., 1994; Sugiyama etal., 1995; Turpen etal., 1995; 
McLain etal., 1996; Beachyera/., 1996; Dalsgaard etal., 1997; Yusibov etal., 1997; 
Mor et al., 1998; Meloen et al., 1998; Brennan et al., 1999a, b, c).

O vírus do mosaico do tabaco, um dos vírus usados como portadores mais 
bem caracterizados, apresenta o genoma constituído por uma molécula de RNA de 
aproximadamente 6,5 kb, empacotada por uma hélice formada por cerca de 2130 
subunidades da proteína CP (Figura 8). Como a infectividade dos vírus depende da 
estabilidade e da capacidade de agregação das proteínas CP, sua utilização como 
portadoras permite a expressão de determinantes antigênicos contendo em média 20 
resíduos de aminoácidos. As sequências nucleotídicas codificadoras destes peptídeos 
devem ser inseridas em regiões que não perturbem as interações entre as proteínas 
formadoras da capa viral. No TMV, as principais regiões de inserção estão localizadas 
nas extremidades amino- e carboxi-terminal, e também, em uma alça interna. A 
Figura 8 mostra que estas regiões encontram-se expostas na superfície do vírus, 
diminuindo desta forma a possibilidade de desestabilização do capsídeo, e aumentando 
a eficácia do sistema de apresentação de antígeno. Mesmo assim, em alguns casos a 
produção de CP recombinante interfere sensivelmente no empacotamento do vírus. 
Para minimizar este efeito na infectividade viral, geralmente adota-se a estratégia de 
produção de capsídeos mistos compostos de CPs nativas e recombinantes (Figura 8). 
Os capsídeos mistos apresentam maior eficiência de agregação e podem ser obtidos 
através da utilização de dois vírus mutantes, um deles codificando a CP recombinante 
e o segundo apresentando mutação no gene que codifica a proteína responsável pela 
translocação do vírus na planta (Beachy etal., 1996). A expressão conjunta dos genes 
dos dois vírus determina a formação de partículas virais mistas. Alternativamente, os 
capsídeos mistos podem ser também obtidos utilizando-se um único vírus que 
apresenta no gene que codifica a CP recombinante um sinal de terminação de tradução 
antecedendo a região de inserção. Neste vírus, o códon de terminação UAG encontra- 
se em um contexto que permite ao sistema de tradução decodificar de forma aleatória 
o sinal de terminação introduzindo um resíduo de tirosina, possibilitando assim a 
produção de uma mistura de CPs contendo ou não o inserto (Skuzeski et al., 1991). 
Esta estratégia foi utilizada na expressão de determinantes antigênicos da malária 
(Turpen et al., 1995), de um vírus da gripe e do HIV-I (Sugiyama et al., 1995).
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As plantas transgênicas, ao contrário do sistema de expressão mediado por 
vírus, não apresentam limitação de tamanho para a proteína recombinante, podendo 
portanto serem utilizadas na produção de antígenos de maior complexidade. Deste 
modo, foram expressos antígenos bacterianos vacinais como a toxina termolábil 
(LT) de Escherichia coli enteropatogênica (Haq et al., 1995; Mason et al., 1998; 
Tacket et al., 1998), e a toxina colérica de Vibrio cholerae (CT) (Hein et al., 1996; 
Arakawa et al., 1998). Estas bactérias colonizam o intestino delgado, produzindo 
diarréia aguda. As toxinas LT e CT apresentam estrutura e função similares. São 
proteínas hexaméricas constituídas por uma subunidade A e cinco subunidades B. 
A subunidade A, de aproximadamente 27 kDa, apresenta atividade tóxica de ADP 
ribosil transferase. Esta subunidade associa-se, por intermédio de ligações não 
covalentes, à estrutura em forma de argola formada pelo pentâmero resultante da 
associação das cinco subunidades do tipo B (Figura 9). As toxinas LT e CT ligarn- 
se através de interações específicas entre as moléculas da subunidade B e o 
gangliosídeo GM1, presente nas células superficiais do epitélio intestinal (Sprangler, 
1992). Haq et al. (1995) demonstraram a formação espontânea de estruturas 
pentaméricas de LT-B em batatas transgênicas. Mostraram também que 
camundongos alimentados com a batata transgênica apresentavam uma fraca 
resposta imune. Posteriormente, o mesmo grupo produziu uma linhagem de batata

sítios de 
inserção

Capsideo misto 
de vírus do mosaico 

do tabaco

FIGURA 8. Vírus do mosaico do tabaco como portador de antígenos 
vacinais. À direita encontra-se representada a estrutura de um TMV 
onde o RNA está empacotado por um capsideo misto, constituído 
por proteínas formadoras da capa viral (CP - capsideprotein} nativas 
e recombinantes. À esquerda encontra-se representada a estrutura de 
uma CP nativa, onde encontram-se apontados os sítios preferenciais 
de inserção dos peptídeos antigênicos, e a região que interage 
diretamente com o RNA viral. Encontram-se também indicadas as 
posições das extremidades amino (N) e carboxílica (C) da CP. A 
estrutura foi obtida através das coordenadas atômicas descritas na 
entrada 2TMV do Protein Data Bank (Research Collaboratory for 
Structural Bioinformatics} (Namba et al., 1989).

transgênica que 
apresentava maiores 
níveis do antígeno 
LT-B. Esta nova 
linhagem de batata 
foi capaz de esti
mular forte resposta 
imune e promover 
proteção parcial em 
camundongos 
(Mason etal., 1998) 
e humanos (Tacket 
et al., 1998).

O principal 
propósito da pro
dução de vacinas em 
plantas comestíveis 
ou através da utili
zação de portadores 
virais é permitir a 
inoculação pela 
ingestão direta ou 
inalação, sem a 
necessidade do 
envolvimento de 
métodos complexos
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de purificação e proces
samento. Entretanto, 
um grande número de 
questões deve ser 
clarificado antes que a 
eficiência de tais 
produtos seja assegu
rada. Muitos dos 
antígenos vacinais são 
glicoproteínas que 
requerem a ação de 
glicosidases, proteases e 
chaperoninas especí
ficas para a obtenção de

A avaliação da dosagem a ser utilizada constitui outra questão de grande importância. 
Esta questão está relacionada não somente com a estabilidade dos antígenos, mas 
também com a possível indução de tolerância devido ao seu uso inadequado e 
excessivo.

FIGURA 9. Estrutura tridimensional da enterotoxina LT de £. coli 
enteropatogênica. (a) estrutura hexamérica da LT, mostrando a 
ir.teração entre a subunidade A e o conjunto das cinco subunidades 
B. (b) estrutura pentamérica formada pela interação das cinco 
subunidade do tipo B. As estruturas foram obtidas a partir das 
coordenadas atômicas da entrada 1LTS do Protein Data Bank 
(Research Collaboratory for Structural Bioinformatics) (Sixma et al., 
1993).

uma proteína com 
estrutura e função 
corretas. Portanto, 
pequenas modificações 
pós-traducionais 
podem afetar a potên
cia imunizante destas 
proteínas ou peptídeos.

7. VANTAGENS DA PRODUÇÃO DE PROTEÍNAS HETERÓLOCAS 
EM PLANTAS

As plantas apresentam grande potencial como sistema de produção de 
proteínas recombinantes, principalmente devido ao baixo custo de produção. Além 
de representarem a biomassa de menor custo da natureza, geralmente não 
apresentam proteínas homólogas às dos animais, permitindo a utilização de processos 
menos complexos e dispendiosos na purificação de proteínas recombinantes para 
uso clínico humano e veterinário. Apesar das diferenças no processamento pós- 
traducional em relação aos animais, as plantas representam uma interessante 
alternativa para a produção de proteínas que demandam processamento específico. 
Possivelmente, os sistemas de processamento das plantas poderão, no futuro, através 
de modificações genéticas, serem adaptados para promover modificações similares 
às dos animais. Devido ao desconhecimento de patógenos de plantas com capacidade 
de infectar animais, ao contrário do que ocorre com os sistemas de expressão 
baseados em cultura de células de mamíferos ou animais transgênicos, a utilização 
de plantas na produção de proteínas de interesse farmacêutico apresenta baixo 
risco de contaminação.
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1. HISTÓRICO

A computação estuda os métodos de obtenção de soluções para problemas de 
cálculo. Apresentou grande evolução a partir do aparecimento do computador, uma 
máquina que contém componentes eletrônicos com capacidade para efetuar operações 
aritméticas e lógicas com grande velocidade, e sem a intervenção humana. O computador 
é hoje instrumento indispensável, para realizar as mais diversas tarefas, dentre elas, 
auxiliar o pesquisador em trabalhos científicos, pois reúne qualidades básicas que o 
torna instrumento fundamental na análise e processamento de dados. Além da alta 
velocidade no processamento das informações, é possível o armazenamento de grande 
volume de dados e, por meio do desenvolvimento de programas, é possível executar 
um conjunto enorme de procedimentos estabelecidos pelo programador.

A necessidade de se realizar cálculos é tão antiga quanto a própria história da 
humanidade, mas somente a partir da invenção de instrumentos básicos é que se teve 
início ao processamento moderno. As primeiras máquinas de calcular, com princípios 
de mecânica, foram inventadas no início do século XVII. É relatado que a primeira 
calculadora surgiu em 1617, com invento do cientista Napier, sendo aperfeiçoada 
em 1642, por Blaise Pascal. Um dos grandes passos, também ocorrido nesta época, 
para o avanço do processamento foi a introdução do sistema binário, que permite 
representar todos os números, usando apenas os algarismos 0 e 1. Este sistema constitui 
hoje a base de toda a linguagem de computadores.

Os computadores de hoje, idealizados por Charles Babagge e Herman Hollerit, 
datam do século XIX, onde os equipamentos disponíveis já podiam ser controlados por 
programas determinados pelo homem. Posteriormente, com o advento da Segunda Guerra 
Mundial, foi desenvolvido, na Universidade de Harvard, nos EUA, o primeiro computador 
com componentes eletrônicos, denominado MARK I. Em 1945 foi inaugurado o 
computador ENLAC, mais veloz, contando com 1,5 mil reles, 18.000 válvulas e 
consumia 200 mil Watts de calor. Sete anos depois este equipamento já era obsoleto.

Na década de 50 ocorreu uma grande revolução tecnológica, dando origem a 
primeira geração de computadores, baseados em válvulas eletrônicas. O grande entrave, 
além das características da própria máquina, estava associada ao fato de que a 
programação tinha que ser realizada em linguagem de máquina, ou seja, pela 
manipulação dos dígitos 0 e 1. Iniciando a década de 60, deram início a produção de 
computadores nos quais as válvulas foram substituídas por transistores, reduzindo 
consideravelmente o tamanho da máquina. A linguagem de programação foi bastante 
simplificada por comandos alfabéticos abreviados (mneumônicos), dando origem a 
linguagem Assembler.

No Brasil, o primeiro computador foi adquirido pela Universidade Católica 
do Rio de Janeiro, em 1960. Tratava-se do Burroughs B-25, equipamento considerado 
de primeira geração.

A partir da década de 70 surgiram os computadores considerados de quarta 
geração, cuja característica principal é a miniaturização. Assim os minúsculos circuitos 
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integrados substituíram os transistores na constituição principal do computador. Todos 
os componentes eletrônicos foram fundidos num único cristal de dimensões 
microscópicas, denominados chips. Atualmente, com os intensos investimentos em 
tecnologia e formação de profissionais da área, aliado à própria ambição humana, é 
difícil predizer os limites das máquinas, suas opções funcionais, seus desempenhos e 
suas aplicações. Procura-se desenvolver poderosos cérebros eletrônicos capazes de 
resolver desde problemas caseiros até os mais inquietantes problemas da raça humana. 
O computador é hoje um objeto indispensável igualando-se aos eletrodomésticos de 
uso cotidiano. É capaz de administrar o lar, a microempresa, a indústria, as instituições 
públicas, privadas e governamentais. É pouco provável que se possa ter uma 
aproximação razoável da previsão da potencialidade e uso de computadores, mesmo 
num pequeno período de tempo, digamos de três a cinco anos.

2. LINCUACEM DE PROGRAMAÇÃO

É por meio da linguagem de programação que podemos estabelecer 
comunicação com o computador, e fazer ser entendido por ele, de tal forma que 
nossos dados sejam convenientemente analisados. A linguagem é um conjunto de 
códigos, regras e vocabulários que fará com que o computador entenda nossa instrução. 
Existem três tipos de linguagem. A linguagem de máquina, que é aquela em que a 
programação é feita diretamente na forma binária, usando a estrutura lógica do 
computador. Outra linguagem é a simbólica, na qual as instruções, ou comandos, 
são convertidos para linguagem de máquina por outro programa. Surgiu daí a 
linguagem Assembler, que apesar de ser mais simples, ainda é dependente da estrutura 
do equipamento. Por fim, têm-se as linguagens de alto nível, em que os programas 
são desenvolvidos com características mais amigáveis, e que podem ser repassados 
entre equipamentos. Existem inúmeras linguagens de alto nível, tais como 
FOR.TRAN, COBOL, PASCAL, BASIC, dentre outras.

Outro aspecto a ser levado em consideração é o ambiente operacional, sob o 
qual o programa estará sendo executado. Grande parte dos usuários tem utilizado o 
sistema tvindows, cuja versão 3.0, a primeira de maior aceitação no mercado, foi 
introduzida em 1990. A partir desta época, foi incorporado, entre os programadores, 
o objetivo adicional de desenvolver programas com interface gráfica mais agradável 
do que, até então, a apresentada no sistema operacional DOS. Como os princípios 
básicos de programação para ambientes windows diferem completamente daqueles 
adotados no sistema DOS, houve a necessidade de grandes investimentos em 
conhecimento e adaptação dos programas disponíveis.

Atualmente dispõe-se de várias linguagens de programação orientadas para 
objetos, tais como o Visual Basic e o Delphi, tornando o desenvolvimento de 
procedimentos totalmente gráfico e, conseqüentemente, a linguagem de programação 
mantém muito pouco da adotada pelos primeiros interpretadores. Aplicativos 
desenvolvidos neste sistema melhoram o espaço de endereço e as capacidades de 
gerenciamento do sistema operacional. Por esta razão eles são mais rápidos, mais 
robustos e mais fáceis de trabalhar em um ambiente de mui ti tarefa do que os aplicativos 
tradicionais, além de apresentar padrão de qualidade compatível com a exigência e 
necessidade dos pesquisadores da área.
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3. A INFORMÁTICA E A INFORMAÇÃO

Dos grandes fatos que marcaram a evolução da humanidade, citam-se a 
Revolução Agrícola e a Revolução Industrial. Gradativamente as novas tecnologias 
foram sendo implementadas promovendo, ao longo de anos, profundas 
transformações na sociedade, na sua forma de pensar e agir. Tem-se atualmente um 
novo fator, que para muitos delimita uma nova era. Trata-se da revolução da 
informação, em que uma quantidade incalculável de informações e de recursos 
tecnológicos são disponibilizados para cientistas, técnicos, e, principalmente, para 
o cidadão comum. A era da globalização dá a sensação de que ao não se absorver as 
informações pode-se ficar, em pouco tempo, ultrapassado. Televisão, vídeo, cd-rom 
e, principalmente os microcomputadores com suas potencialidades, dentre elas o 
acesso à internet, são companheiros diários, em tarefas comerciais, científicas e de 
lazer.

Constata-se que o uso de recursos computacionais tem sido cada vez mais 
intenso em todas as atividades do ser humano. Grande parte das dificuldades 
proporcionadas pela pequena disponibilidade de equipamentos tem sido superada, 
em particular no meio científico. O computador tem sido equipamento presente em 
laboratórios de pesquisa, permitindo o pronto processamento, gerenciamento de 
bancos de dados e edição de textos, gráficos e imagens. Tem sido um instrumento 
que permite, de forma dinâmica, levar conhecimentos a público, permitindo tanto o 
ensino como o aprendizado de forma interativa e agradável.

Apesar dos grandes benefícios proporcionados pelos modernos equipamentos 
e pelas sofisticadas tecnologias, o processo de globalização da informação, fruto deste 
avanço tecnológico, também está preocupando educadores e pesquisadores. As 
chamadas novas tecnologias têm colocado os métodos tradicionais em cheque. Uma 
empresa ou um pesquisador deve sempre se questionar sobre continuar utilizando 
antigos métodos de trabalho ou aderir às inovações tecnológicas. Muitas vezes o 
treinamento recém-adquirido, ou a especialização realizada, pode ficar ultrapassada 
se o indivíduo não tiver atento às inovações.

Os geneticistas, de modo especial, devem estar sempre atentos às mudanças e 
aos avanços técnicos que se apresentam na atualidade, pois atuam numa área da 
ciência que desperta grande interesse por tratar de temas que estão diretamente 
relacionados com a vida do homem. Na genética são enfatizados temas relativos à 
evolução, à hereditariedade e ao melhoramento e, é possível que muitos dos avanços 
da humanidade para esse milênio, certamente virão de descobertas e aplicações de 
princípios genéticos. Apesar da grande motivação e interesse de sempre se incorporar 
estes novos conhecimentos e estas facilidades operacionais no trabalho do melhorista, 
os educadores e formadores de especialistas e profissionais, nos diversos níveis, têm 
razão de terem preocupação adicional sobre estes temas.

O ensino de genética, nos mais diversos níveis de formação acadêmica, não 
tem sido tarefa fácil, talvez porque a genética abrange várias áreas e associa princípios 
probabilísticos e conceitos fundamentais de biologia. Adicionalmente, encontra-se 
na Genética grande diversidade de temas ou de especialização, destacando as áreas de 
citogenética, mutagênese, evolução, genética molecular, quantitativa e de populações. 
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Estas áreas motivam, os discentes de diferentes formas, ou são vistas de diferentes 
maneiras em função da aptidão do discente. Neste contexto, é fundamental que se 
disponha de mecanismos que permitam levar os conhecimentos, de forma agradável 
e eficaz, para todos, inclusive para aqueles que, a princípio, não demonstram grande 
interesse pelo assunto. Verifica-se, que apesar de escassos, os aplicativos computacionais 
educativos, que gradativamente estão surgindo, serão ferramentas indispensáveis na 
educação, tornando o seu desenvolvimento uma área promissora entre os profissionais 
de genética e de informática.

Com estes recursos disponíveis, o problema da formação acadêmica torna- 
se mais amplo, atingindo o usuário e o educador. Para sua solução e definição de 
estratégias de ensino, o educador deve considerar que atualmente recebe-se tanta 
informação fora da escola, por meio das mais diversas mídias e com velocidades 
alucinantes, que está cada vez mais difícil prender a atenção dos alunos em aulas 
convencionais. Assim, surge a necessidade de remodelar cursos e métodos de ensino, 
que existem em função de facilitar a árdua missão de educar além de motivar. 
Tratando-se de um assunto atual, opiniões diversas ocorrem. Alguns propõem 
mudanças radicais no meio acadêmico. Outros resistem, com total aversão ao 
“desconhecido”, não gostam nem de falar sobre alterações curriculares, que diria se 
render à multimídia ou telemática. Do que foi considerado, não há dúvidas de que 
os recursos audiovisuais, computadores e internet, queiram ou não, já são realidades 
em inúmeras instituições acadêmicas e que estas vias didáticas estão disponíveis. A 
globalização e a tecnologia disponível revelam que cada vez mais os docentes não 
devem ser os únicos retentores do conhecimento mas sim um guia para se chegar a 
ele, pelas diferentes vias.

Apesar das grandes preocupações, verifica-se que, atualmente, há 
disponibilidade de literatura ampla, a maioria bem ilustrada e com inúmeros 
exemplos em qualquer espécie de trabalho e, de forma mais abrangente, na espécie 
humana. Todos estes recursos, considerados aqui como tradicionais, têm atraído 
leitores e contribuído para que o conhecimento seja repassado aos iniciantes na 
área. Entretanto, este tipo de abordagem apresentada em livros e artigos se caracteriza 
por ainda ser feita de forma estática e pouco interativa. Torna-se difícil descrever 
processos dinâmicos como, por exemplo, a divisão celular ou a síntese de proteínas, 
em textos ou recursos audiovisuais de uso mais rotineiros, como slides, transparências 
e painéis. Certos exemplos também tornam-se restritos pela dimensão ou dificuldade 
de cálculo como por exemplo, predição de genótipos e fenótipos envolvendo vários 
genes segregantes. Assim, acredita-se que além do processamento de dados, rapidez 
no acesso a informações e todas as outras facilidades atualmente contempladas nos 
recursos computacionais, aplicativos específicos poderiam vir a complementar esta 
abordagem tradicional, tendo portanto uso educacional, até então pouco explorado 
pelos programadores. Acredita-se que programas computacionais educacionais 
permitirão superar grande parte dos entraves encontrados no ensino e aprendizagem 
da Genética. A apresentação de ilustrações, fotos, animações e de situações simuladas 
e aleatorizadas certamente permitirá superar muitos dos entraves para o ensino e 
aprendizagem de temas de Genética, tornando esta atividade simples, agradável e 
atraente.
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4. A INFORMÁTICA NA GENÉTICA

Para a obtenção de materiais genéticos superiores é necessário que os indivíduos 
selecionados reunam, simultaneamente, uma série de atributos favoráveis que lhes 
confiram rendimento comparativamente mais elevado e que satisfaça às exigências 
do consumidor. Os princípios teóricos desenvolvidos por inúmeros pesquisadores 
têm permitido o planejamento e a execução mais eficiente de programas de 
melhoramento genético e, principalmente, a predição das consequências das 
diferentes estratégias adotadas por melhoristas.

Para que o programa de melhoramento obtenha sucesso, deve-se ter, no 
contexto de genética quantitativa, uma série de informações da espécie a ser 
melhorada, dos métodos de melhoramento e das metodologias de análises genético- 
biométricas disponíveis.

É importante também a realização de experimentos fidedignos, dos quais é 
obtido grande volume de dados experimentais. Por meio do processamento 
adequado destes dados os parâmetros genéticos são estimados e os fenômenos 
biológicos são interpretados. Nesta etapa de análise e interpretação de resultados é 
fundamental a existência de recursos computacionais e aplicativos eficientes à 
disposição do pesquisador.

De maneira geral constata-se que na área científica há disponibilidade de 
vários sofiwares destinados ao processamento de dados segundo variados modelos 
estatísticos. Esses aplicativos, tanto os desenvolvidos em nosso país quanto no 
exterior, permitem uma gama de análises que auxiliam de forma considerável o 
pesquisador por permitir uma condensação de seus dados sem perda de informações 
indispensáveis à sua pesquisa. Entretanto, quando há necessidade de análises por 
meio de modelos bioestatísticos, como aqueles usualmente empregados na Genética, 
tais aplicativos são deficientes por não apresentarem as opções desejadas ou por 
apresentá-las com informações de certa forma limitadas.

O desenvolvimento de aplicativos na área de Genética e Melhoramento 
torna-se fundamental pela escassez dos mesmos, tanto no Brasil quanto no exterior. 
Sua disponibilidade visa atender a uma demanda crescente de usuários nas diversas 
instituições de pesquisa, que manipulam um grande volume de dados, os quais 
requerem um processamento adequado, para que parâmetros estatísticos e biológicos 
sejam convenientemente estimados. Apesar de serem de grande importância, a 
carência em aplicativos computacionais ocorre, apesar de que, atualmente, há 
menores limitações quanto à disponibilidade de equipamentos, ambientes e 
linguagens de programação. Isto ocorre em razão de se ter poucos profissionais que 
reunam conhecimentos indispensáveis para identificar os problemas específicos da 
área de genética e formular soluções computacionais adequadas. O que se verifica 
é que profissionais da área de informática têm pouco conhecimento dos problemas 
da área de genética, que apresentam certa complexidade por tratar de fenômenos 
biológicos e envolver princípios e, de certa forma, complexas distribuições 
probabilísticas na sua análise. Por outro lado, são raros os geneticistas com 
conhecimento e aptidão para atuarem na área de informática. Entretanto, com o 
melhoramento intensivo de muitas espécies, as tomadas de decisões a partir do 
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processamento de dados tornam fundamentais e, cada vez mais, indispensáveis 
para nortearem o uso de estratégias que garantam o êxito do programa de 
melhoramento.

Nas diversas etapas do melhoramento os melhoristas têm a necessidade de 
utilizar informações, expressas em parâmetros de modelos biométricos, que 
normalmente não estão disponíveis nas saídas da maioria dos sofiwares disponíveis 
para a área científica. Assim, por exemplo, metodologias de análises dialélicas, para 
escolha de genitores para hibridações e formação de populações base para seleção, de 
avaliação da estabilidade e adaptabilidade, para recomendação de cultivares, de 
estimação de parâmetros genéticos tais como herdabilidade, correlações etc., para 
avaliar e direcionar programas de melhoramento, não são geralmente encontradas 
nos aplicativos difundidos em nossa comunidade científica.

Programas destinados à área de Genética devem ser desenvolvidos atendendo 
a finalidade básica de análise e processamento de dados, com base em modelos 
biométricos. Estes programas, com os padrões sofisticados de interface entre usuário 
e máquina, têm de ser de fácil manuseio, objetivos e abrangentes, atendendo 
prontamente as exigências do usuário. Adicionalmente, sua compatibilidade com os 
sistemas operacionais disponíveis e a característica amigável com as planilhas e os 
editores mais utilizados, são fundamentais na difusão e adoção do aplicativo na 
comunidade científica.

Alguns aplicativos eficientes e aplicáveis à área de Genética e 
Melhoramento estão disponibilizados. Entretanto, é fácil de perceber a necessidade 
de investimentos contínuos na área de programação, em que se têm ciclos bem 
definidos de avanços, demanda e uso. Cada vez que novos procedimentos são 
disponibilizados, novas alternativas surgem, em conseqüência de estudos 
diversificados e possibilidade de análise e interpretação de dados. A escassez que 
existia de recursos computacionais e de programas para análise, tornavam o uso 
de certas metodologias restrito, predominando somente algumas poucas por 
motivos diversos, tais como eficiência, simplicidade, divulgação ou mesmo 
modismo. Algumas destas metodologias ainda continuam sendo utilizadas, mesmo 
apresentando problemas ou que não satisfaziam completamente, por falhas de 
pressuposição, conceitos e adequação.

Exemplos de diversificações de metodologias que são empregadas em estudos 
ou pesquisas, em função da existência de programas computacionais, são encontrados 
em várias áreas. Nas metodologias para análise de estabilidade e adaptabilidade, por 
exemplo, verifica-se que na década de 80 a 90, o uso da metodologia baseada em 
regressão era rotineira. Procedimentos como o de Eberhart & Russell (1966) eram 
utilizados tanto em trabalhos científicos como rotineiramente em trabalhos de 
melhoramento, apesar de existirem na literatura vários outros métodos, alguns 
complementares outros alternativos. Atualmente, os sofiwares já dispõem de várias 
metodologias, de modo que o melhorista tem maior flexibilidade, e o fenômeno 
biológico estudado é mais eficientemente interpretado. O mesmo raciocínio se estende 
para índice de seleção, cuja eficiência já é comprovada na literatura, mas seu uso é 
limitado pela dificuldade de se ter dados prontamente disponíveis para o 
processamento.
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A difusão de técnicas multivariadas é outro exemplo evidente do papel 
fundamental dos programas computacionais. Estas técnicas permitem interpretação 
simultânea de caracteres, sendo fundamentais em estudos de diversidade genética, 
seleção simultânea, relação entre caracteres, dentre outros. Alguns softwares podem 
ser considerados como instrumentos fundamentais por viabilizarem o uso destas 
técnicas, promovendo melhoria da qualidade da informação científica por permitirem 
o processamento adequado dos dados.

Ainda outro aspecto digno de destaque é a determinação da própria conduta 
no processamento dos dados. Sabe-se que a qualidade das informações depende da 
qualidade dos dados experimentais disponíveis e, em outros casos, mesmo com bons 
dados, o processamento pode ser inadequado por questões de pressuposições. Como 
exemplo cita-se os problemas danosos e resultados absurdos encontrados em análises 
de regressão, análise de trilha, correlações canônicas, índice de seleção, quando existem 
problemas de multicolinearidade. Pesquisadores sem conhecimento mais apropriado 
usam indiscriminadamente seus dados em certos procedimentos, gerando resultados 
equivocados. O diagnóstico de multicolinearidade, possível de ser realizado em alguns 
aplicativos computacionais, tem dado contribuição significativa na avaliação da 
qualidade e adequação dos dados a análises específicas.

5. PROCESSAMENTO DE DADOS

Geralmente o geneticista realiza suas pesquisas, em diferentes áreas, gerando 
informações ou dados a respeito de seus estudos biológicos. Essas informações quando 
quantificáveis, ou seja quando podem ser convertidas numa quantidade bem definida, 
poderá ser processada para análise e interpretação.

O processamento permite converter um conjunto complexo de dados em 
outros ordenados, simplificados e fáceis de serem interpretados. Ele pode ser feito de 
forma manual, quando exclusivamente realizado pelo pesquisador, semi-automático, 
quando se lança mão de qualquer instrumento de cálculo para auxiliar as tarefas de 
processamento, e automático, quando a transformação dos dados de entrada em 
solução, ou saída, é feita exclusivamente pela máquina. Neste caso, a máquina que 
tem realizado tarefas prolongadas, rápidas e eficientes, é o computador.

O computador é capaz de realizar o processamento, com base em um modelo 
biológico definido, porque é instruído de programas, onde há uma sequência de 
instruções claras e lógicas. Vários pesquisadores têm-se dedicado ao desenvolvimento 
destes programas ou aplicativos computacionais, com rotinas específicas a serem 
utilizados em cada área da ciência. A velocidade do processamento e a plataforma 
amigável são características da máquina que processa os dados, mas a adequação do 
aplicativo, sua eficácia e qualidade são de responsabilidade da equipe que desenvolve 
os programas. Assim, é importante que não se atribua ao computador a qualidade de 
“máquina inteligente”, aquela que diferencia o certo do errado. O computador, na 
verdade, é um eficiente seguidor de instruções, com a vantagem de repetir qualquer 
seqüência, quantas vezes for necessário, sem o perigo de errar por fadiga (Trevisam, 
1986). Na verdade o computador tem pouca inteligência, pois não toma decisões 
por si só, apenas executa uma série de instruções fornecidas por um programador. Se 
as instruções forem bem estabelecidas, lógicas e corretas, o computador executará o 
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processamento com sucesso, caso contrário poderá ter seu processamento interrompido 
por algum tipo de erro, ou proporcionar uma resposta incorreta, algumas vezes absurda e 
outras imperceptíveis, provocando consequências danosas. Atribuir erros de análise ao 
computador não é coerente, pois o erro, em essência, é do programador que estabeleceu 
o programa, e outras vezes é do usuário que não soube operar convenientemente o programa 
ou fornecer os dados atendendo às particularidades do programa, estando atento para 
não ultrapassar os limites ou deixar de atender as restrições do aplicativo.

Quando se realiza um estudo e há necessidade do processamento dos dados 
deve-se ter algumas preocupações básicas. Assim, deve-se considerar a qualidade dos 
dados disponíveis e a adequação dos mesmos ao modelo biométrico a ser empregado. 
A qualidade dos dados, depende do cuidado do pesquisador, de seu zelo em garantir 
que a informação obtida reflita exatamente o fenômeno estudado, e que seu 
experimento seja implantado e conduzido adotando-se estratégias que permitam 
minimizar as influências de fatores externos, conduzindo a menores erros 
experimentais. Algumas vezes a análise é comprometida por erros grosseiros de coleta 
de dados, pela falta de controle ambiental, inerente ao delineamento utilizado, ou 
pelo mal planejamento dos ensaios.

As preocupações mencionadas anteriormente advêm de situações interessantes 
que têm sido verificadas em alguns processamentos de dados e presente em trabalhos 
científicos. Serão destacados, a seguir, alguns resultados incoerentes no contexto 
biológico, mas presentes em muitos estudos, como consequência de vários fatores, 
muitos deles inerentes à obtenção e ao processamento de dados. Serão feitas, como 
ilustrações, abordagens sobre a ocorrência de estimativas negativas de variância 
genética, de correlações com valores absolutos maiores que a unidade, e resultados 
aparentemente absurdos, dentre outras.

Trataremos inicialmente do componente de variância genético que, como 
tal, é por definição sempre positivo. Entretanto, não são raras às vezes em que se 
estimam componentes de variância negativos que, por si, já são estranhos e, quando 
utilizados per se ou na estimação de outros parâmetros, proporcionam sérios 
inconvenientes, como, por exemplo, herdabilidades negativas. A obtenção de valores 
negativos pode ocorrer devido às propriedades de estimadores não-tendenciosos, de 
um valor real que seja igual ou próximo de zero, levando-se a assumir que o valor 
negativo encontrado representa a estimativa do valor real zero. Entretanto, quando 
conjuntos de dados, obtidos de uma mesma população, são analisados e apresentam, 
em sua maioria, estimativas negativas do valor paramétrico supostamente positivo, 
deve-se concluir que o método de estimação não é apropriado ou o modelo adotado 
é inadequado (Kempthorne,19ó8). Na prática torna-se difícil avaliar a causa da 
ocorrência destes valores e tomar decisões quanto ao seu significado.

Como ilustração será considerado um exemplo hipotético em que se avaliaram 
três tratamentos, em ensaio no delineamento inteiramente ao acaso com três repetições 
(Tabela 1). O resultado da análise de variância é apresentado na Tabela 2.

O que é ilustrado neste exemplo é o fato das variações consideradas residuais, 
devidas ao acaso, serem maiores do que aquelas verificadas entre tratamentos. O 
valor da estatística F é inferior ale, caso os tratamentos representassem efeitos 
aleatórios de genótipos, ter-se-ia componente de variância genético negativo. Dentre
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TABELA 1. Exemplo de um ensaio no delineamento inteiramente ao acaso com três repetições.

Tratamentos Repetições Médias
■ TÍ 3,0 6,0 9,0 6,0

T2 5,4 6,0 6,0 5,8
B T3 5,3 12,0 7,6 8,3

TABELA 2. Análise de variância do ensaio no delineamento inteiramente ao acaso.

FV GL SQ QM F

Tratamentos 2 11,58 5,7900 0,8387 ns

Resíduo 6 41,42 6,9033

Média: 6,70 CV(%): 39,21

outras razões, este valor pode ter ocorrido devido a um padrão característico da variável 
analisada, ou ter sido consequência de um planejamento inadequado, envolvendo a 
definição de repetição, o controle ambiental, o tamanho da parcela, o próprio número 
de repetições e a tomada dos dados, dentre outros. Algumas alternativas para contornar 
o problema de obtenção destes valores negativos são encontradas na literatura. Uma 
delas é tomar a estimativa negativa como indicação do emprego do modelo 
inadequado, refazendo as análises sob um novo modelo. Ou ainda, adotar outros 
métodos de estimação que forneçam apenas estimativas não-negativas, como os 
métodos Bayesianos ou os de máxima verossimilhança. Searle (1971) recomenda 
considerar a estimativa negativa como indicativa de dados insuficientes; sugerindo 
que sejam coletados mais dados e, então, realizar nova análise.

Algumas vezes o próprio pesquisador tende a tomar certas providências, 
algumas delas improcedentes, ou que levam a resultados que podem não ser de 
interesse. Assim, como ilustração será considerada a transformação de dados, que 
muitas vezes é alternativa recomendável, para que pressuposições sejam atendidas e 
as análises estatísticas tenham validade. No presente caso, a transformação logarítmica 
destes dados levaria às seguintes médias:

Tratamentos Média original Média dos dados transformados
MMk TI 6,0 1.6958 diB

T2 5,8 1,7566
■i K 73 8,3 2,0602

O alerta que se faz, apenas a título de ilustração, sem uma abordagem 
aprofundada sobre as necessidades ou não de transformações, é o fato de que a 
mudança de escala pode alterar valores, e a interpretação dos dados. Aqui a 
transformação alterou a posição relativa das médias. Em outras situações têm sido 
verificada sua influência sobre a magnitude de interações, tornando-as significativas 
ou não-significativas, dependendo do caso.

Problemas básicos inerentes à escolha de modelo surgem com frequência na 
literatura. O princípio básico é o de que o processamento e a análise dos dados dependem 
de um modelo, sobre o qual serão constituídas hipóteses. Sob o modelo considerado, 
estas hipóteses poderão ser avaliadas ou testadas, permitindo a interpretação dos dados.
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O modelo deve representar a medida mensurada em um indivíduo, família, 
ou população, devendo contemplar todas as causas conhecidas e controláveis que 
influenciam a determinação daquela observação. O modelo experimental jamais é 
perfeito. Dada a grande complexidade dos fenômenos, principalmente os de natureza 
biológica, um modelo perfeito, deveria ser igualmente complexo, de difícil análise, 
processamento e interpretação. Assim, utilizam-se modelos simplificados, limitados 
e sujeitos a determinadas premissas. Adicionalmente, como todas as causas que atuam 
são desconhecidas, cada modelo é influenciado por uma fração estabelecida por causas 
desconhecidas, incontroláveis e de efeito aleatório.

Segundo Silva (1982) o estabelecimento do modelo depende das informações 
que se dispõe a respeito dos dados que serão utilizados e dos objetivos da análise. 
Assim, por exemplo, o estudo de um conjunto de genitores e de suas combinações 
híbridas, avaliados em um experimento em blocos ao acaso, poderia ser realizado 
segundo o modelo estatístico:

Y..... = |1 + T. + B. + £...,.(ij)k “ ij k (ij)k

em que é o valor mensurado no tratamento ij (genitor, se i = j, ou híbrido se i^j), 
|1 é a média geral; T. é o efeito de tratamentos; Bk é o efeito de blocos e £ )k é o efeito 
do erro aleatório, bieste caso o modelo permite avaliar a existência de diferenças 
entre os tratamentos avaliados. Estas mesmas observações poderíam estar sujeitas a 
outro modelo, se o interesse fosse o de avaliar a capacidade combinatória dos genitores 
estudados. Assim, adotar-se-ia o modelo:

Y(.j)lc = H + g; + gj + s.j + + e(ij)k

sendo g. e g. os efeitos da capacidade geral de combinação dos genitores i e j, 
respectivamente e s o efeito da capacidade específica de combinação (Griffing, 1956).

A área de modelos biométricos tem proporcionado grande contribuição para 
a genética e melhoramento, procurando descrever os dados experimentais, por meio 
de diferentes parâmetros genéticos. O mesmo conjunto de dados apresentado 
anteriormente, poderia ser analisado sobre outra ótica, considerando agora o interesse 
em estudar a manifestação heterótica manifestada nos híbridos. Neste caso utilizar- 
se-ia o seguinte modelo (Gardner & Eberhart, 1966):

Y(ij)k =li + -(vi +vj) + 0(h + hi +hj +Sjj) + Bk + £{ij)k

Procura-se agora definir o modelo com base nos efeitos de variedade e da 
heterose. Neste modelo v. e v. são efeitos dos genitores i e j; h é o efeito da heterose 
média; h. e h. são os efeitos de heterose varietal es., éo efeito da heterose específica.

Assim, verifica-se que o processamento de um conjunto de dados pode, sem 
nenhuma limitação computacional, ser realizado sob diversos modelos. Caberá ao 
usuário identificar aquele que é mais pertinente aos seus dados. A restrição de um, 
ou adequação de outro modelo, dependerá exclusivamente dos conhecimentos do 
pesquisador e não do aplicativo computacional, cuja função será o de apenas processar 
com precisão e rapidez os dados que lhe foram fornecidos.
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Outra situação que será abordada aqui, diz respeito à necessidade do 
pesquisador de sempre estar atento à natureza dos dados que estão disponíveis. Isto 
torna-se evidente em estudos da influência de componentes primários sobre a produção 
de grãos, realizado em muitos vegetais, por meio da análise de trilha. Como ilustração, 
será considerada a produção de cultivares de feijão (Y), expressa em g/planta, sendo 
determinada pelo número de vagens/planta (P(), número de grãos/vagens (P2) e peso 
médio do grão (P3). Neste caso, tem-se:

Y = P, x P2 x P3

Ao se processar os dados, segundo modelos de análise de trilha ou de regressão 
múltipla, verifica-se que o coeficiente de determinação (R2) é inferior a 100%, podendo 
indicar, erroneamente, que outras variáveis não consideradas teriam influência sobre 
a produção, apesar de se estar considerando todos os componentes da produção. Este 
erro ocorre uma vez que a relação entre as variáveis explicativas (Pj , P2 e P ) e a 
variável básica (Y) é estruturalmente multiplicativa, e os procedimentos adotados 
pressupõem natureza aditiva. Assim, para contornar o problema, o apropriado é 
processar os dados transformados para escala logarítmica, de modo que seja obtida a 
determinação completa, conforme ilustra a relação apresentada a seguir:

log(Y) = loglP,) + log(P2) + log(P3)

Algumas vezes o modelo adotado, bem como o processamento de dados, é 
adequado, mas a interpretação dos resultados é equivocada. Como ilustração é 
considerada a análise de um conjunto de genótipos, avaliados em blocos ao acaso, 
proporcionando o resultado apresentado na Tabela 3.

A questão aqui apresentada é de natureza interpretativa pois, sendo o conjunto 
de genótipos de natureza aleatória a estimativa do componente de variância genética 
O2 é de 11,71, sendo de natureza fixa, o componente quadrático que expressa a 

variabilidade genotípica (<)>) assume o mesmo valor (11,71). Entretanto, testam-se 
hipóteses diferentes nas duas situações. No primeiro caso, em que se considera o 
efeito aleatório o interesse é fazer inferência sobre a população da qual os genótipos 
estudados representam amostras, e a estimativa apresentada representa a variância 
nesta população. No segundo caso, em que o efeito é considerado fixo, o interesse é 
o de estimar e testar a hipótese de funções lineares do conjunto de g’s disponíveis. 
Conseqüentemente, mesmo que a análise tenha sido realizada com aplicativo de 
reconhecida qualidade, as interpretações podem não ser as mais apropriadas pela 
falta de conhecimento do usuário em tratar e interpretar os resultados obtidos. Ainda

TABELA 3. Análise de variância de um conjunto de genótipos em blocos ao acaso.

FV GL SQ QM F
Blocos 3 74,00
Genótipos 99 5320,00 53,74 7,79**
Resíduo 297 2049,30 6,90

‘‘significativo a 1% de probabilidade.
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neste contexto, pode-se dizer que não existem regras específicas para estabelecer se o 
modelo é fixo ou aleatório. Searle (1971) recomenda que o estabelecimento da natureza 
fixa ou aleatória do efeito deve se basear no bom senso e no conhecimento dos dados 
e dos objetivos da pesquisa para qual se deseja tirar conclusões.

Dependendo dos efeitos que estão presentes no modelo, este pode ser 
classificado como fixo, aleatório ou misto. O modelo é dito fixo quando todos os 
efeitos, exceto o erro experimental, são fixos. O modelo aleatório é aquele em que 
todos os efeitos, exceto a média (ou constante do modelo), são considerados aleatórios. 
Quando incluir efeitos fixos e aleatórios, exceto a média e o erro experimental, ele é 
classificado como misto.

Conhecimento sobre a natureza dos efeitos do modelo é também fundamental 
para que os componentes de variância sejam corretamente estimados e para que os 
testes de hipóteses sejam realizados de forma apropriada. Muitos aplicativos 
computacionais, que realizam a análise de variância não levam em consideração a 
natureza aleatória ou fixa dos efeitos do modelo, admitindo-se que todos são fixos, e 
realizando-se testes de significância tomando como estatística F, a relação entre o 
quadrado médio da fonte de variação e o quadrado médio do resíduo. Assim, se o 
usuário não faz as devidas correções poderá estar interpretando erroneamente sobre 
a significância ou não dos efeitos estudados. Como ilustração será considerado o 
estudo de um conjunto de genótipos avaliados em vários ambientes, no delineamento 
em blocos ao acaso. O modelo estatístico que descreve as observações mensuradas é:

Y... = u + G + A + GA. + B/A + e...ijk ” i j ij jk ijk

em que :

|1: constante inerente a todas as observações;
G. : efeito do i-ésimo genótipo (i = 1 ,2, ...,g);
A : efeito do j-ésimo ambiente (j = 1,2, ... ,a);
GÍA : efeito da interação do i-ésimo genótipo com o j-ésimo ambiente; 
B/Ajk: efeito do k-ésimo bloco dentro do j-ésimo ambiente (k = 1,2,..., r); 
£... : erro aleatório.ijk

As esperanças dos quadrados médios para as fontes de variações descritas no 
modelo anterior são apresentadas na Tabela 4.

Conhecidas as esperanças dos quadrados médios, os componentes de 
variância associados aos efeitos aleatórios e os componentes quadráticos associados 
aos efeitos fixos são facilmente estimados. Além da estimação dos componentes de 
variância ou componentes quadráticos, o pesquisador normalmente tem interesse 
nos testes de significância, e, para isto, as expressões das E(QM) são de grande 
utilidade, por indicar, para determinadas hipóteses, qual o denominador apropriado 
para o teste F.

Na Tabela 5 são apresentadas algumas hipóteses avaliadas com o teste F 
apropriado, com os seus respectivos graus de liberdade, considerando como 
ilustração o esquema da análise para o caso em que os efeitos de genótipos são 
fixos.
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Verifica-se, portanto que, em função da hipótese que se deseja testar tem-se 
uma estatística F apropriada. Utilizar apenas o quadrado médio do resíduo como 
denominador, como alguns aplicativos utilizam, pode não estar correto e, portanto, 
não realizar os testes de hipótese de interesse do melhorista. Situações ainda mais 
complexas ocorrem quando há necessidade de se compor o numerador e denominador 
da estatística F, utilizando-se vários quadrados médios, como ocorre, por exemplo, 
no caso em que todos os efeitos do modelo são aleatórios, conforme ilustrado na 
Tabela 6.

Os graus de liberdade nt e n2 devem ser obtidos pela fórmula de Satterthwaite, 
que, neste caso, têm a seguinte expressão:

(QMA + QMR)2 = (QMB+QMGA)2
n‘ ~ (QMA)2 (QMR)2 C 2 (QMB)2 , (QMGA)2 

a —1 +a(r-l)(g-1) a(r-l) (a —l)(g —1)

TABELA 4. Esperanças dos quadrados médios para as fontes de variação de um modelo para análise conjunta, 
em blocos casualizados, com interação de primeira ordem.

f = a/(a-l) Ot = g/g(g —1)

♦g - X G?/(g -1 );»8 -X A?/(a -1 );e»ga - X X GA*/(a - 1X8 -1)

FV QM Aleatório G e A fixos A fixo G fixo

Blocos/ 
Amb. QMB o2 + ga2 °2+gOb o2 + gG2 o2 + gG2

Ambientes
(A) QMA G2 + rO2a + gG2 + grG2 O2 + gG2 + grtj>a G2 + rfO2a + gG2 + gr0, O2 + ga2 + grG2

Genótipos
(G) QMG G2 + rtT + arO2 <j2 + anjç O2 + arü2 G2 + r«G2a + artfç

G x A QMGA G2 + °2 + r<t>R1 O2 + rZc2a O2 + raa^

Resíduo QMR a2 a2 o2 a2

TABELA 5. Estatística F e graus de liberdade para quando os efeitos de genótipos são fixos.

Hipótese (Ho)* Estatística F Graus de Liberdade

H,:O2=0 Fü1 = QMA/QMB (a-l).a(r-l)

Ho2 : G. = 0 para todo i F02 = QMG / QMGA (g-l).(a-l)(g-l)

H„,: 0____________ F0} = QMGA / QMR__________________(a-l)(g-l),a(r-l)(g-l)
(•) No caso de Hq2 a restrição =0 é parte integrante do modelo.

TABELA 6. Estatística F e graus de liberdade quando todos os efeitos do modelo são aleatórios.

Hipótese (Ho)* Estatística F Graus de liberdade

H , : o2 = 0 «l 2
f QMA + QMR

1,1" QMB+QMGA ni’ n2

F02 = QMG / QMGA (g-l),(a-l)(g-l)

F0J = QMGA / QMR (a-l)(g-l),a(r-l)(g-l)
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Outros exemplos de geração de resultados aparentemente absurdos ocorrem 
em função da utilização de dados já processados, que incluem erros, a partir dos 
quais são obtidas estimativas de parâmetros, que são aproveitados em análises 
posteriores. Uma ilustração, comum de ser encontrada, é o estudo baseado nas 
informações de matrizes de correlações, tais como correlações parciais, análise de 
trilha e correlações canônicas.

Resultados incoerentes podem surgir quando se trabalha com as correlações 
de natureza genotípica, em que os problemas inerentes à estimação de 
componentes de variância e covariância, bem como a precisão destas estimativas, 
podem conduzir a valores discrepantes dos limites teóricos esperados. Sabemos 
que as correlações são medidas de associações lineares entre caracteres, estando 
limitada entre os valores -1 e +1. Entretanto, coeficientes de correlação genética 
maiores que o valor absoluto 1 podem ocorrer em consequência de problemas 
ligados à amostragem populacional, distribuição das variáveis ou ao modelo usado 
na estimação das variâncias e da covariância, que determinam a correlação. 
Algumas vezes as correlações estão dentro dos limites esperados, porém são pouco 
informativas por estarem associadas a elevado erro-padrão, serem estimadas a 
partir de número insuficiente de dados, envolverem variáveis com distribuições 
desconhecidas e muitas vezes, por não refletirem as relações de causa e efeito.

No contexto de processamento de dados, deve-se ter a preocupação de avaliar 
as propriedades da matriz de correlações quando as mesmas são tomadas em conjunto. 
Segundo Searle (1971), uma matriz de correlação é positiva definida ou não-negativa 
definida. Será positiva definida quando todos seus autovalores são positivos, e portanto 
seu determinante é também positivo, e não-negativa definida quando todos os seus 
autovalores são não-negativos, ou seja, são positivos ou nulos. Havendo um autovalor 
nulo, a matriz torna-se singular, e muitas vezes inadequadas para certos estudos, pois 
não admite inversa comum. Estes casos são freqüentes quando existem problemas 
graves de multicolinearidade.

O erro que pode existir no processamento de dados ocorre quando se 
toma uma suposta matriz de correlação, que em razão dos problemas na estimação 
de cada um de seus valores, pode descaracterizá-la. Esta matriz torna-se, portanto, 
inadequada a qualquer tipo de análise. Como exemplo será considerada uma 
suposta matriz de correlação genotípica obtida entre quatro características A, B, 
C e D.

1 0,5 0,8 0,3

0,5 1 0,4 0,9
0,8 0,4 1 0,6

0,3 0,9 0,6 1

O pesquisador poderia interpretar cada associação envolvendo os pares de 
características estudados, admitindo certo grau de confiabilidade uma vez que seus 
valores individuais estão dentro dos limites da correlação. Porém, teria grande surpresa 
se esta matriz fosse utilizada, por exemplo, para cálculo de correlações parciais. Veja
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como ilustração as correlações entre pares de variáveis removendo a influência das 
outras duas não consideradas na associação:

Caracteres
Ae B
AeC
Ae D
B e C
BeD
Ce D

Correlação
-1,6466 
-1,3558
1,6270
1,7516

-1,1677
-1,500

Tem-se portanto um conjunto de resultados sem significado, umas vez que 
todos os valores ultrapassam os limites teóricos da correlação. Isto ocorre, pois na 
verdade a matriz não é de correlação, um vez que apresenta determinante negativo 
(-0,054) e pelo menos um autovalor negativo (Xp 2,7534; X2= 0,9552; X3= 0,3499 
e \ = -0,0587).

Outro problema que tem passado despercebido em algumas análises de dados, 
em certos procedimentos biométricos, é a existência de multicolinearidade entre os 
caracteres estudados. Quando as variáveis estão correlacionadas entre si, diz-se que há 
inter-relação ou muticolinearidade entre elas. Algumas vezes o termo multicolinearidade 
é utilizado apenas nos casos em que a correlação entre as variáveis é muito alta ou 
perfeita (Neter & Wasserman, 1974). Os problemas causados pela multicolinearidade 
não são devidos simplesmente a sua presença, mas sim ao grau que manifesta. Existindo 
multicolinearidade, em níveis considerados moderados a severos, entre um conjunto 
de variáveis explicativas, torna-se difícil avaliar a influência das mesmas sobre a resposta 
na variável principal, e ignorar seus efeitos, pode provocar resultados danosos ou 
absurdos. Desta forma, diagnósticos de multicolinearidade devem ser feitos, de tal 
forma a viabilizar certos estudos. Carvalho (1995) ressalta a importância deste estudo, 
quando se tem objetivo de realizar análise de regressões, análise de trilha, estimar índice 
de seleção, correlações parciais e canônicas, dentre outros.

Em presença de multicolinearidade, moderada a severa, as variâncias associadas 
a certos estimadores, como por exemplo dos coeficientes de trilha que medem efeitos 
diretos de variáveis explicativas sobre uma principal, podem atingir valores 
demasiadamente elevados, tornando-os pouco confiáveis. Adicionalmente, as estimativas 
dos parâmetros podem assumir valores absurdos ou sem nenhuma coerência com o 
fenômeno biológico estudado. Shrivastava & Sharma (1976), por exemplo, relatando 
seus estudos baseados na análise de trilha envolvendo componentes primários da 
produção de arroz, encontraram efeito direto negativo na produtividade para os caracteres 
número de perfilhos, número de grãos, peso de grãos e comprimento da panícula. 
Sendo componentes primários, fica difícil explicar estes valores negativos encontrados.

Em muitos casos, quando é envolvido um grande número de variáveis ou 
não há conhecimento prévio da associação entre as mesmas, resultados inapropriados, 
gerados pela multicolinearidade, podem ser interpretados levando a conclusões que, 
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não necessariamente, seriam as mais pertinentes. A solução para o problema é a de 
sempre fazer o diagnóstico de multicolinearidade dos dados, antes de se realizar o 
processamento. Para este diagnóstico adotam-se alguns procedimentos básicos, 
devendo-se considerar que o diagnóstico eficiente é aquele que dá informações sobre 
a existência da multicolinearidade, o grau de severidade e identifica as variáveis 
envolvidas no problema (Montgomery & Peck, 1981). Ferrari (1989) e Carvalho 
(1995) destacam os seguintes procedimentos, para detectar a possibilidade de 
problemas na estimação advindos da multicolinearidade:

a) Métodos informais. São úteis para identificar a existência de problemas 
proporcionados pela multicolinearidade, mas não fornecem informações sobre a 
sua intensidade e natureza. São baseados em algumas evidências, tais como 
magnitudes e sinais de estimativas de parâmetros, geralmente coeficientes de 
regressão, muito discrepantes, ou contrários à expectativa do pesquisador 
fundamentada em análise prévia. Grandes alterações nas estimativas obtidas quando 
se excluem, ou incluem, uma ou poucas variáveis. Grandes amplitudes para 
intervalos de confiança correspondentes a coeficientes de regressão que representam 
importantes variáveis independentes.

b) Exame do determinante da matriz de correlação. Uma matriz de correlação tem 
determinante que pode variar de zero a um. Será igual a um se as variáveis 
consideradas são ortogonais e igual a zero se existir uma dependência linear 
completa entre estas variáveis. À medida que o determinante aproxima-se de zero, 
a multicolinearidade torna-se mais intensa e seus efeitos mais danosos ao processo 
de estimação, pelos mínimos quadrados ordinários. Este processo, apesar de grande 
utilidade, baseia-se em informações disponíveis nos dados, mas que não identifica 
as variáveis causadoras da multicolinearidade.

c) Análise dos elementos da matriz de correlação. Este processo consiste na análise 
dos elementos não-diagonais da matriz. Se existirem variáveis com quase total 
dependência linear, então o valor da correlação será próximo de 1. Valores de 
correlações altos indicam a existência de efeitos danosos da multicolinearidade. 
Porém, esta condição é suficiente, mas não necessária, o que significa que há 
possibilidade de ausência de correlação alta entre quaisquer pares de variáveis 
considerados, mas com problemas sérios de multicolinearidade, principalmente 
quando está envolvido um grande número de variáveis.

d) Análise dos autovalores e autovetores. Existindo uma ou mais dependências lineares 
total ou aproximada, um ou mais autovalores k2,... Xp, para p variáveis) serão 
nulos ou muito pequenos. Montgomery & Peck (1981) propõem a avaliação do 
número de condições (NC) da matriz de correlação. Dada a simetria desta matriz, 
o número de condição consiste na razão entre o maior e o menor autovalor. Estes 
autores consideram que se NC é inferior a 100, a multicolinearidade não constitui 
problema sério. Se 100 < NC < 1.000, a multicolinearidade é moderada a forte, e 
NC > 1.000 há indício de multicolinearidade severa. Nesta análise, os elementos 
dos autovetores correspondentes são de grande utilidade, por identificar as variáveis 
que estão em associação e que, portanto, estão provocando os problemas de 
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multicolinearidade. Tem sido adotado o procedimento de identificar a variável 
que provoca maiores problemas de multicolinearidade, como sendo aquela 
associada ao maior elemento do autovetor cujo autovalor é de menor magnitude.

Uma vez detectada a existência de multicolinearidade forte a severa, no conjunto 
de dados a ser processado, é necessário tomar algumas providências. Assim, para 
contornar os efeitos adversos da multicolinearidade, pode-se realizar a eliminação de 
variáveis do modelo de regressão. Shrivastava & Sharma (1976), no estudo já relatado, 
verificaram que ao excluir o comprimento da panícula da análise, todas as outras variáveis 
passavam apresentar contribuição positiva para a produção de arroz. Os autores propõem, 
portanto, que se faça uma seleção cuidadosa das variáveis para o estudo e que se tenha 
cautela no uso desta técnica. Além da eliminação de variáveis, encontra-se também na 
literatura a possibilidade de se empregar metodologias alternativas à dos quadrados 
mínimos, em certos estudos genéticos como o de análise de trilha e índice de seleção, 
como as proposta por Carvalho (1995), que permitem a estimação de parâmetros, 
associado a todas as variáveis, mesmo na presença de multicolinearidade.

6. SIMULAÇÃO

Uma das grandes contribuições da informática é viabilizar o estudo de 
fenômenos, por meio da simulação de uma situação complexa, em que são 
estabelecidos parâmetros e restrições, de tal forma que o efeito de certos fatores 
controláveis possam ser convenientemente estudados. A simulação tem sido definida 
como a maneira de imitar, por meio de recursos computacionais, o comportamento 
de um sistema real, para estudar seu funcionamento em condições alternativas (Dachs, 
1988), envolvendo certos tipos de modelos lógicos, que permitam descrever, da melhor 
forma possível, o sistema natural (Naylor et al., 1971).

Quando se faz estudos baseados em simulação é necessário considerar que 
nenhuma parte do universo é tão simples que possa ser compreendida e controlada 
sem abstração. A abstração, segundo os autores, consiste em substituir a parte do 
universo por um modelo semelhante, porém com estrutura mais simples. Portanto, 
outro aspecto importante na simulação é a modelagem. O modelo deve ser 
suficientemente simples para ser operacionalizado e interpretado adequadamente, 
mas seu desempenho deve ser comparável com o modelo real e, se a defasagem for 
grande, ele deve ser eliminado ou refinado. McNitt (1985) lembra que a simulação 
envolve modelos que representam a entidade a ser investigada, porém é mais que um 
simples modelo, é uma metodologia para avaliação destes.

A simulação inclui modelos físicos, matemáticos, biológicos e computacionais, 
dentre outros. Estes modelos podem também ser classificados como estáticos ou 
dinâmicos. Os dinâmicos diferem dos estáticos por envolver um conjunto de 
mudanças, inseridas de forma discreta ou em fluxo contínuo, representando o 
comportamento e a evolução do fenômeno estudado em resposta às variações no 
tempo ou no espaço. A adoção de modelos estáticos ou dinâmicos depende do próprio 
objetivo da simulação.

Apesar da modelagem anteceder o computador, seu uso e sua importância 
têm crescido consideravelmente com a disponibilização de computadores digitais, 
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de alta velocidade. Atualmente a disponibilidade de recursos computacionais não 
está restrita a uma elite técnica ou instituição com grandes recursos financeiros. A 
viabilidade em termos de custo e qualidade de equipamento, têm permitido que 
pesquisadores tenham acesso contínuo e dirçto a recursos computacionais poderosos, 
permitindo maior prestação de serviços à área científica.

A simulação tem sido de grande utilidade em estudos genéticos sob vários 
contextos, incluindo estudos de populações, do indivíduo ou do próprio genoma. 
Ela demanda dos geneticistas o desenvolvimento de modelos biológicos adequados, 
que retratem da melhor forma possível os fenômenos de interesse, e dos programadores 
as rotinas para o processamento adequado segundo parâmetros e restrições, para que 
a influência de certos fatores possa ser avaliada.

Algumas vezes a simulação é realizada j>ara encontrar uma solução ou um 
valor ótimo, a partir de um conjunto fixo de fatores, dentro de um modelo. Assim, 
pode-se estar interessado em prever o comportamento da variância genotípica, aditiva, 
e devido à dominância considerando um loco gênico, em populações em equilíbrio 
de Hardy-Weinberg, com diferentes graus de dominância. Em outras, o objetivo 
pode ser o de monitorar o comportamento de um dado sistema sob condições variáveis. 
Os resultados destas observações permitem, em muitos casos, fazer comparações e 
previsões de técnicas alternativas, disponíveis em condições reais. Alguns estudos de 
simulação já foram realizados avaliando-se a eficiência de diferentes estratégias de 
melhoramento, em termos de ganhos de seleção. Cada ciclo de melhoramento pode 
ser avaliado ou monitorado sob diferentes contextos, como mudanças na composição 
genotípica, na freqüência alélica, na média, na variabilidade, no tamanho efetivo, 
dentre outros.

Sob contexto científico distinguem-se duas linhas de simulação. A primeira é 
a simulação para resolução de problemas matemáticos, completamente 
determinísticos, normalmente utilizados para obtenção de soluções de problemas de 
difícil trato matemático. A segunda é a simulação baseada em conceitos probabilísticos, 
que envolvem geração de números aleatórios com distribuição desejada. Os modelos 
determinísticos, que são não-randômicos, fornecem sempre o mesmo resultado para 
um conjunto de dados. Os estocásticos ou probabilísticos envolvem probabilidade, 
estimação de parâmetros e de tendência e seu resultado é incerto, mesmo que o 
esperado tenha sido previamente determinado.

Equipamentos eletrônicos já dispõem de funções randômicas que permitem 
gerar números aleatórios. Estes números são utilizados para cálculos estatísticos e 
simulação de comportamento dentro de uma distribuição de probabilidade. Em alguns 
equipamentos é utilizada a função RND, cuja denominação é a forma abreviada da 
palavra random que, em inglês, significa casual ou aleatório, para gerar números 
aleatórios entre 0 e 1. A expressão:

Int((max - inf + 1) * Rnd + min) 

permite gerar números inteiros (int) no intervalo delimitado pelo valor mínimo (min) 
e máximo (max) estabelecido pelo usuário. Assim, um programa feito em BASIC, 
para gerar 20 números entre 1 e 10, seria:
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max =20
min =1
for i = 1 to 20

x = int(max - min +l)*rnd + min) 
print x

next i

Neste programa utilizam-se os comandos de laço tipo for ... next e o comando de 
impressão print. Um resultado ilustrativo seria:

15 11 12 67 16 1 16 17 15 1 9 18 16 8 20 18 2 19 8

Outra simulação de interesse em estudos estatísticos é aquela que envolve 
dados com distribuição conhecida. Assim, considerando a distribuição normal, pode- 
se utilizar as variáveis:

x = ^/- 2 logc (RND) VCos(27tRND)

e

y = f- 2 logc (RND)VSen(27tRND)

sendo RND um número aleatório. Demonstra-se que os valores de x e y, assim obtidos, 
têm distribuição normal com média zero e variância V. Se o pesquisador deseja n 
dados com média (|4.) e variância (<J2), tem-se que cada um destes dados (z) é estimado 
considerando que:

V = 2a2

e, então:

^+^Ê(\+y.)

sendo 0 a repetibilidade de cada ponto simulado. Quanto maior o valor de 0, 
estabelecido pelo usuário, mais precisa torna-se a simulação, porém mais lenta. Como 
ilustração considerou-se a opção do aplicativo GENES (Cruz, 1997; 1998), no qual 
há o interesse em simular uma amostra de tamanho 20, com distribuição normal, 
apresentado média igual a 10 e variância igual a 4. Obteve-se o seguinte resultado:

12,7485 13,9989 10,0366 10,7174 9,7024 10,2029 7,5519
9,3668 4,5773 10,5817 9,0634 7,1080 14,2346 9,2527
9,1500 9,1787 9,9037 9,9404 10,8286 8,7974

Para estes dados têm-se:

Estatística Predita Estimada
Média 10 9,8471
Variância 4 4,7966



A informática no melhoramento genético 1105

Outros resultados podem ser obtidos, com novas simulações ou “rodadas” a 
partir dos mesmos valores paramétricos da média e da variância. Como a simulação 
inclui elementos aleatórios, há grande variabilidade entre as várias tentativas, 
considerando os mesmos valores para as variáveis externas ou as várias decisões, no 
exemplo, para aqueles valores estabelecidos da média e da variância. Assim, a simulação 
deve-se basear em várias investidas ou rodadas, além de que a dimensão amostrai 
também deva ser adequada, pois uma pequena dimensão ou um número reduzido 
de rodadas poderá resultar numa grande variação de resultados, tornando-os menos 
confiáveis e de interpretação questionáveis. Contudo, se a dimensão for grande ou o 
número de rodas for muito alto, será consumido muito tempo computacional e, em 
algumas situações, a análise pode ser inviabilizada.

Com a mesma sistemática é possível simular não só amostras, mas 
delineamentos experimentais a partir de parâmetros conhecidos peio pesquisador. 
Um exemplo ilustrativo pode ser apresentado considerando também o programa 
computacional GENES. Neste exemplo será considerado o interesse em simular um 
ensaio envolvendo 20 famílias em 6 blocos ao acaso, para uma determinada 
característica. Neste programa são requeridas apenas informações que certamente 
não são tão difíceis de serem estabelecidas pelo melhoristas, tais como a média, a 
herdabilidade e a precisão experimental. Assim, considerou-se como referência a altura 
da planta em milho e adotou-se uma população hipotética com média de 180 cm, 
herdabilidade de 70 % e precisão experimental, expressa pelo coeficiente de variação, 
de 10 %. Os resultados obtidos são apresentados na Tabela 7.

TABELA 7. Simulação de um ensaio em blocos ao acaso pelo programa GENES.

Genótipos Bloco 1 Bloco 2 Bloco 3 Bloco ,4 Bloco 5 Bloco 6

B 1 170,7635 208,0013 171,2121 190,674 183,3639 160,5299 |

2 164,2344 176,4243 174,0027 163,6795 153,6287 173,7573
■ 3 167,3521 210,8085 177,6299 201,6492 185,5585 182,4823 |

4 227,7741 165,8768 205,7617 173,1845 168,8169 176,5894

B 5 177,4231 158,9383 142,7275 158,602 159,3485 162,906

6 162,1312 162,9528 180,1771 180,3915 185,488 137,402

165,5523 207,9914 182,9238 177,2952 168,9616 189,5733
8 162,7975 181,6929 205,0129 202,651 159,0635 191,1985

■ 9 142,0286 199,9953 201,8238 185,7551 160,1679 161,6452

10 215,7841 209,18400 198,0483 161,2900 180,4453 206,6822
| li 189,2107 173,6167 182,2705 216,4705 167,9352 163,9818

12 150,3234 183,0024 163,662 197,3363 186,5519 166,0504

B 13 219,8482 183,4584 172,3983 187,0209 204,1331 186,4025
14 203,7522 205,6684 203,0778 207,6518 225,6779 198,9536

170,7824 174,1066 176,4327 18§,5415 181,2994 189,4478

16 217,2524 181,1488 216,336 203,4458 185,949 192,9366

1 17 189,8959 200,2083 203,1000 204,5208 203,1361 188,0561

18 192,7221 206,7399 196,7253 194,7117 208,0497 208,5162

19 205,5500 213,7726 209,962 193,4746 190,1753 206,5130

20 175,3885 181,6945 185,7049 197,3087 181,8443 150,5391
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Estes dados submetidos à análise de variância proporcionariam os resultado 
apresentados a seguir:

Parâmetro Predito Estimado
Média 180 185,2104
Herdabilidade (média) 70 74,88
CV experimental 10 8,55

Novamente verifica-se que há certa discrepância entre o predito e o simulado, 
porém com outras tentativas é possível obter resultados com melhor aproximação e 
de maior utilidade para o estudo desejado. Muitos estudos por simulação de dados 
têm sido aplicados em estudos de genética e melhoramento de plantas. Alguns 
relacionados com a estimação de parâmetros genéticos, com a comparação de estratégia 
de melhoramento, ou com a avaliação de metodologias biométricas (Cruz & 
Vencovsky, 1989; Cruz & Castoldi, 1991; Vencovsky & Cruz, 1991; Partner et al., 
1993; Toms et al., 1994; Euclydes, 1996).

A área de simulação em genética é tão vasta que deu origem a um conjunto 
de softwares, com características específicas. O programa DIALLEL, desenvolvido 
por Burow & Coors (1994), permite simular e analisar dados a partir de modelos 
aplicados a análise dialélica. O programa MENDEL, destina-se a simulação 
considerando as informações ao nível de genes em indivíduos ou populações. 
Euclydes (1996) descreve o programa GENESYS, que permite a simulação de 
genomas de certa complexidade para estudos comparativos de métodos de seleção, 
testes de pressuposições e avaliação da eficácia de novas metodologias de seleção, 
inclusive daquelas assistidas por marcadores moleculares. O programa GENES 
permite, por simulação, estabelecer o número ótimo de famílias ou de plantas 
dentro de parcelas para representar uma população. O programa GQMOL 
permite, também por simulação, estimar o número ótimo de marcas moleculares 
para caracterizar a diversidade genética entre os indivíduos de uma população.

Simulações em estudos genéticos têm proporcionado resultados 
interessantes, permitindo avaliar e comparar a eficiência de metodologias. Uma 
ilustração da importância da simulação, mesmo que de natureza estática, pode ser 
exemplificada por meio da utilização de metodologias de análise dialélica, em que 
o objetivo é a comparação de estimadores do potencial de genótipos com relação 
ao desempenho per se e em combinações híbridas. Para que fosse avaliada a eficiência 
dos estimadores da capacidade geral de combinação, obtidos quando se aplica a 
metodologia proposta por Griffing(1956), em relação aos estimadores dos efeitos 
varietais e de heterose varietal, estimados pela metodologia de Gardner & Eberhart 
(1966), um dialelo envolvendo n genitores pode ser simulado. Neste caso, considera- 
se que cada genitor representa uma população em equilíbrio de Hardy-Weinberg. 
Pode-se admitir um loco gênico, e que a i-ésima população apresenta genótipos 
AA, Aa e aa, na freqüência p2,2p.q. e q?, respectivamente. O valor genotípico é 
dado por u+a, u+d e u-a, para os genótipos homozigoto dominante, heterozigoto e 
homozigoto recessivo, respectivamente. Neste dialelo serão considerados, como 
exemplo, 10 genitores, e admitido que o genitor 1, apresenta freqüência do alelo 
favorável, considerado A, igual a 0,1, o genitor 2, terá p = 0,2 e assim sucessivamente.
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O valor que representa a média genotípica do i-ésimo genitor é dado a seguir:

Y.. = u + a(2p. - 1) + 2p.(l - p.)d

A combinação híbrida resultante do acasalamento entre o i-ésimo e j’-ésimo genitor 
apresentará valor genotípico dado por:

Y. = u + a(p. + p. - 1) + (p. + p. - 2p.q.)d

Considerando o valor de u, uma constante arbitrária, igual a 10 e relações de 
d/a = 1,5, que expressa sobredominância, d/a=l, que expressa dominância completa 
e d/a=0,5, que expressa dominância parcial, têm-se os resultados apresentados na 
Tabela 8.

Na situação simulada verifica-se que há uma perfeita concordância entre a 
magnitude dos efeitos da capacidade geral de combinação e a frequência gênica do 
genitor. Para os efeitos varietais esta concordância só se verifica quando se considerou 
dominância completa ou parcial. Os efeitos da heterose varietal não se relacionam 
com a superioridade da freqüência gênica do genitor, mas com a sua diversidade, 
expressa em termos de diferença de freqüência gênica, em relação à média do dialelo. 
Para estes casos é necessário que se leve em consideração, simultaneamente, os efeito 
de variedades (v.) e heterose varietal (h,).

TABELA 8. Estimativas de g., v. e h. considerando sobredominância (d/a=l,5), dominância completa 
d/a= 1) e dominância parcial (d/a=0,5).

Genitor
d/a = 1,5 d/a = 1,0 d/a = 0,5

g. V. h 8, V. h g. V. h

1 -4,125 -11,25 2,25 -4,25 -10,5 -10,5 -4375 -9,75 0,75 |

2 -3,075 -7,15 0,75 -3,217 -7,1 -7,1 -3,358 -7,05 0,25

3 -2,075 -3,65 -0,375 -2^217 -4,1 -4,1 -2,358 -4,55 -0,125 |

4 -1,125 -0,75 -1,125 -1,25 -1,5 -1,5 -1,375 -2,25 -0,375

5 -0,225 1,55 -1,5 -0,317 0,7 0,7 -0,408 -0,15 -0,5 J

6 0,625 3,25 -1,5 0,583 2,5 2,5 0,541667 1,75 -0,5

7 1,425 4,35 -1,125 1,45 3,9 3,9 1,475 3,45 -0375 |

8 2,175 4,85 -0,375 2,283 4,9 4,9 2,3917 4,95 -0,125

9 2,875 4,75 0,75 3,0833 5,5 5,5 33917 6,25 0,25 1

10 3,525 4,05 2,25 3,85 5,7 5,7 4,175 7,35 0,75

7. PROCEDIMENTOS BIOMÉTRICOS

A seguir são descritos procedimentos básicos indispensáveis ao melhorista 
para análise e interpretação de dados. Estes procedimentos estão disponíveis em alguns 
aplicativos computacionais das áreas de genética e estatística, e são fundamentais 
como ferramenta auxiliar para tomada de decisão nas diferentes etapas de um programa 
de melhoramento. Serão ressaltadas a importância de cada um deles e sua aplicabilidade 
em certas situações.
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Apesar de muitos estudos comprovarem a eficiência de metodologias 
biométricas no auxílio ao melhorista em seu programa de melhoramento, verifica-se 
que muitos profissionais ainda apresentam certa resistência em utilizar e adotar as 
informações obtidas do processamento de dados, baseado nestas metodologias, mesmo 
que não haja nenhum custo adicional na experimentação ou na sua tomada de decisão. 
Isto pode ser explicado pelo caráter tanto de ciência quanto de arte que o 
melhoramento apresenta, em que muitas vezes o melhorista utiliza-se mais de sua 
intuição ou acredita mais em suas habilidades para conduzir a resultados satisfatórios. 
Certamente que o melhoramento obtido em muitas culturas veio deste tipo de 
comportamento e que, na verdade, o processo de seleção e eliminação, essencial 
neste processo, é anterior à própria genética.

Em outros casos, o melhorista não adota certos procedimentos pelo simples 
desconhecimento das potencialidades de um processo analítico de reunir informações 
disponíveis, ponderar fatores e apresentar soluções otimizadas. Hoje com maior 
número de profissionais qualificados e maior número de instituições com programas 
de treinamento e de aperfeiçoamento técnico-científico, com padrão de excelência, 
estas barreiras tendem a ser superadas. O limite passa a ser estabelecido pela 
disponibilidade de máquina e pela disposição do homem em operá-las. Havendo 
disponibilidade de equipamentos computacionais e de softwares de boa qualidade, é 
importante que o conjunto de dados estejam prontos para o processamento. Para tal, 
existem coletores de dados e máquinas agrícolas, que têm permitido a imediata 
transferência dos dados para o computador, dispensando a tediosa tarefa de digitação 
e conferência de dados. Feito isto, acredita-se que o processamento será prática rotineira 
entre os melhoristas.

7.1 ESTATÍSTICAS DESCRITIVAS

Estes procedimentos proporcionam resultados básicos tais como médias, 
variância, coeficiente de variação, máximo e mínimo, dentre outras. Estas estatísticas 
descritivas têm ampla aplicação no melhoramento, por fornecerem informações básicas 
da população trabalhada ou do conjunto de dados disponíveis. Permitem também 
avaliar e detectar a existência de erros grosseiros, magnitude dos dados e fazer análise 
exploratória dos dados. Neste contexto, é interessante quando o procedimento 
computacional é acompanhado de análises gráficas baseadas em distribuição de 
freqüência ou dispersão gráfica em relação aos eixos cartesianos estabelecidos pelas 
variáveis de interesse, permitindo visualizar a tendência da distribuição de dados, 
pontos discrepantes, inclusive aqueles fora dos limites esperados e verificar o 
balanceamento ou desbalanceamento pela análise de freqüência.

7.2 INTERAÇÃO GENÓTIPO X AMBIENTE

Estudos sobre a interação genótipo x ambiente têm tido grande interesse em 
programas de melhoramento, uma vez que a manifestação fenotípica é o resultado 
da ação do genótipo sob influência do meio. O ambiente atua isoladamente ou em 
interação com os genótipos, de tal forma que, quando se considera uma série de 
ambientes, sua magnitude pode ser estimada e seus efeitos devem ser avaliados. A 
interação genótipo x ambiente influencia o êxito do melhoramento nas suas diferentes 
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etapas. Quando se considera o processo de recomendação de cultivares, a avaliação 
da interação genótipos x ambientes torna-se de grande importância, pois, no caso 
de sua existência, há possibilidades de o melhor genótipo em um ambiente não o 
ser em outro. Este fato dificulta a recomendação de cultivares com ampla 
adaptabilidade. Quando se considera a avaliação e condução de populações 
segregantes, a existência de interação pode influir consideravelmente no ganho de 
seleção, existindo situações em que ela pode ser capitalizada e atuar a favor dos 
interesses do melhorista ou, em outros casos, dificultar a obtenção de genótipos 
adaptados a uma larga região. Assim, segundo Cruz & Regazzi (1997), pela 
importância desta interação, cabe ao melhorista avaliar sua magnitude e 
significância, quantificar seus efeitos sobre as técnicas de melhoramento e estratégias 
de difusão de tecnologia e fornecer subsídios que possibilitem adotar procedimentos 
para sua minimização e, ou, seu aproveitamento.

Estudos sobre a interação genótipo x ambiente devem pormenorizar o 
comportamento tanto dos genótipos disponíveis, em estudos de adaptabilidade e 
estabilidade, quanto dos ambientes estudados. Quando estes ambientes referem-se a 
locais, estudos de estratificação ambiental têm sido de grande importância. A 
estratificação da região de adaptação da cultura em sub-regiões mais homogêneas 
tem sido objeto de estudo, porém observa-se que, mesmo com este procedimento, 
uma fração da interação ainda permanece, em razão da ocorrência de fatores 
incontroláveis dos ambientes, como temperatura, chuvas etc., contra os quais a 
estratificação não oferece eficácia. Por outro lado, sempre é interessante avaliar se há, 
entre os ambientes disponíveis, padrões de similaridades de respostas de cultivares, 
de tal maneira que seja possível avaliar o grau de representatividade dos ensaios da 
faixa de adaptação da cultura, tomar decisões com relação a descartes de ambientes, 
quando existem problemas técnicos ou escassez de recursos, e identificar grupos de 
ambientes em que a interação possa ser não-significativa para o conjunto de genótipos 
disponíveis.

Assim, quando se dispõe de um conjunto de dados obtidos de estudos do 
comportamento de um conjunto de genótipos em uma série de ambientes, recomenda- 
se o processamento de dados destinado a promover a estratificação dos ambientes. 
Alguns critérios para esta estratificação estão apresentados na literatura, mas aquele 
em que os grupos de locais são formados adotando-se como critério o fato da interação 
genótipo x ambiente ser não-significativa, tem merecido grande interesse pelos 
melhoristas. Questiona-se nestes agrupamentos o fato de que a interação, mesmo 
quando significativa, pode não causar problemas ao melhoramento quando a mesma 
é de natureza simples. As interações simples são proporcionadas pela diferença de 
variabilidade entre os genótipos quando se consideram vários ambientes, enquanto 
que a de natureza complexa se refere aquela em que há inversão na superioridade de 
desempenho dos genótipos quando se muda o ambiente. Assim, o agrupamento 
baseado em interação não-significativa poderia ser refinado com informações sobre 
o tipo de interação, conseguida pela partição da soma de quadrado da interação em 
partes simples e complexa.

Quando o interesse é o de predizer as consequências do ganho de seleção 
realizado em um determinado local, ou na média de locais, em qualquer outro 
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ambiente, é necessário o conhecimento da correlação, considerando cada caráter, 
para os pares de ambientes estudados. Este tipo de correlação difere da situação 
convencional, pois não se têm diferentes caracteres, mas um único, avaliado em 
diferentes ambientes. Nestes casos a covariância entre os valores fenotípicos é 
unicamente determinada por fatores genéticos, uma vez que os erros aleatórios, que 
ocorrem nos diferentes indivíduos nos pares de locais, são independentes. Surgem, 
por este motivo, outras medidas de correlação ou de similaridade entre ambientes, 
que devem ser tomadas como indicativo da eficiência ou não de se selecionar genótipos 
em um ambiente, com vistas a sua utilização em outro, ou outros, da região de 
aptidão da cultura (Cruz & Regazzi, 1997).

7.3 ESTABILIDADE E ADAPTABILIDADE

Estudos da estabilidade e adaptabilidade permitem obter informações 
pormenorizadas sobre o comportamento de cada genótipo frente às variações 
ambientais. Nestes estudos, dependendo da metodologia utilizada, é possível obter 
informações do ambiente, caracterizando-os como favoráveis ou desfavoráveis, e do 
genótipo identificando-se aqueles de comportamento previsível ou imprevisível, em 
termos de predição de seu comportamento linear, em razão de alterações no ambiente 
e da sua capacidade de resposta às variações ambientes, em condições específicas ou 
amplas.

Segundo Cruz & Regazzi (1997) há mais de uma dezena de metodologias de 
análise de adaptabilidade e estabilidade destinadas à avaliação de um grupo de materiais 
genotípicos testados numa série de ambientes. Essas metodologias são fundamentadas 
na existência de interações e distinguem-se dos conceitos de adaptabilidade e 
estabilidade adotados e de certos princípios estatísticos empregados. A escolha de 
um método de análise depende dos dados experimentais, principalmente os 
relacionados com o número de ambientes disponíveis, da precisão requerida e do 
tipo de informação desejada. Deve-se também considerar que alguns métodos são 
alternativos, enquanto outros são complementares, podendo ser utilizados 
conjuntamente. É importante que programas computacionais disponham de opções 
de metodologias para análise de tal forma que o pesquisador possa escolher aquela 
mais adequada aos seus dados e que atenda seus princípios ou conceitos de 
adaptabilidade e estabilidade.

7.4 CORRELAÇÕES E REGRESSÕES

O conhecimento da associação entre caracteres é de grande importância 
nos trabalhos de melhoramento, principalmente se a seleção em um deles apresenta 
dificuldades, em razão da baixa herdabilidade e, ou, tenha problemas de medição 
e identificação. A correlação que pode ser diretamente mensurada a partir de medidas 
de dois caracteres, em certo número de indivíduos da população, é a fenotípica. 
Esta correlação tem causas genéticas e ambientais, porém só as genéticas envolvem 
uma associação de natureza herdável, podendo, por conseguinte, ser utilizada na 
orientação de programas de melhoramento. Assim, em estudos genéticos é 
indispensável distinguir e quantificar o grau de associação genética e ambiental 
entre os caracteres.
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A causa da correlação genética é, principalmente, a pleiotropia. Ligações 
gênicas são causas transitórias, especialmente em populações derivadas de cruzamento 
entre linhagens divergentes (Falconer, 19 81). Se dois caracteres apresentam correlação 
genética favorável, é possível obter ganhos para um deles por meio da seleção indireta 
no outro associado. Em alguns casos, a seleção indireta, com base na resposta 
correlacionada, pode levar a progressos mais rápidos do que a seleção direta do caráter 
desejado. Entretanto, se um caráter correlacionar-se negativamente com alguns e 
positivamente com outros, deve-se tomar o cuidado de, ao selecionar esse, não provocar 
mudanças indesejáveis em outros.

O ambiente torna-se causa de correlações quando dois caracteres são 
influenciados pelas mesmas diferenças de condições ambientais. Valores negativos desta 
correlação indicam que o ambiente favorece um caráter em detrimento do outro, e 
valores positivos indicam que os dois caracteres são beneficiados ou prejudicados pelas 
mesmas causas de variações ambientais. De maneira geral, as correlações genéticas e 
ambientais apresentam o mesmo sinal, entretanto, nos casos em que isto não ocorre, há 
indicativo de que as causas da variação genética e ambiental influenciam os caracteres 
por meio de diferentes mecanismos fisiológicos (Falconer, 1981). Os sinais dos 
coeficientes de correlação fenotípica e genotípica podem, eventualmente, ser diferentes, 
sendo o fato, em geral, atribuído a erros de amostragem. Programas computacionais 
que possibilitam a obtenção de estimativas de correlações fenotípicas, genotípicas e de 
ambiente são, portanto, de grande importância. Estas estimativas têm grande significado 
per se, e muitas vezes são utilizadas em vários outros estudos, permitindo a obtenção de 
informações mais completas sobre os caracteres em estudo.

Estudos mais refinados das correlações entre caracteres são feitos por meio da 
análise de correlação parcial, análise de trilha e correlação canônica. Assim, considera- 
se que um alto ou baixo coeficiente de correlação entre duas variáveis pode ser o 
resultado do efeito que, sobre essas duas variáveis, tem uma terceira variável ou um 
grupo de variáveis. Se isto ocorre, os coeficientes de correlação simples podem produzir 
grandes equívocos a respeito da relação que há entre duas variáveis, podendo não ser 
uma medida real de causa e efeito.

Uma medida mais informativa sobre a relação entre variáveis é o coeficiente 
de correlação parcial, que é estimado removendo-se os efeitos de outras variáveis 
sobre a associação estudada. Estudos sobre o desdobramento do coeficiente de 
correlação são feitos pela análise de trilha desenvolvida por Wright (1921; 1923) e 
pormenorizada por Li (1975). Tais estudos são fundamentais pois os coeficientes de 
correlação, apesar de serem de grande utilidade na quantificação da magnitude e 
direção das influências de fatores na determinação de caracteres complexos, não dão 
a exata importância relativa dos efeitos diretos e indiretos destes fatores. A análise de 
trilha (path analysis) consiste no estudo dos efeitos diretos e indiretos de caracteres 
sobre uma variável básica, cujas estimativas são obtidas por meio de equações de 
regressão, em que as variáveis são previamente padronizadas. Apesar de a correlação 
ser uma característica intrínseca a dois caracteres em dada condição experimental, 
sua decomposição é dependente do conjunto de caracteres estudados, que 
normalmente são avaliados pelo conhecimento prévio do pesquisador de suas 
importâncias e de possíveis inter-relações expressas em “diagramas de trilha”.
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A análise de trilha, nos casos em que se considera um único modelo causai, é 
simplesmente uma análise de regressão parcial padronizada, sendo útil no 
desdobramento dos coeficientes de correlação em efeito direto e indireto. Entretanto, 
a análise de trilha constitui-se numa expansão da regressão múltipla, quando são 
envolvidas inter-relações complexas e, ou, vários diagramas causais, como é 
comumente encontrado em estudos de melhoramento envolvendo a produção de 
grãos ou frutos, os componentes primários da produção e também os caracteres 
secundários. Alguns programas computacionais permitem realizar a análise da inter- 
relação entre as variáveis, permitindo ao melhorista o entendimento da associação 
entre o complexo de variáveis, adotando um diagrama de causa e efeito segundo sua 
ótica ou experiência adquirida sobre o estudo.

Uma outra opção de análise de associação entre caracteres pode ser feita com 
base nas correlações canônicas que supera a limitação apresentada pela análise de 
trilha de considerar somente uma única variável dependente. Na análise de correlações 
canônicas, estima-se a máxima correlação entre dois complexos de variáveis compostos 
por combinações lineares dos vários caracteres que os constituem. As correlações 
canônicas permitem avaliar as inter-relações entre dois complexos determinados por 
um número arbitrário de caracteres. No melhoramento, citam-se, como possibilidade 
de emprego desta metodologia, os casos em que se interessa avaliar as relações entre, 
por exemplo, caracteres de parte aérea versus sistema radicular, caracteres agronômicos 
versus fisiológicos, componentes primários versus componentes secundários da 
produção etc.

A análise de correlação canônica caracteriza-se por avaliar relações entre 
dois complexos influenciados, cada um, por, no mínimo, dois caracteres. De 
maneira genérica considera-se que o primeiro complexo é estabelecido por p 
caracteres e o segundo, por q. O número de correlações canônicas é igual ao 
menor número de caracteres que constituir um dos complexos (p ou q), e sua 
magnitude sempre decresce com a ordem em que são estimadas. Entretanto, o 
primeiro coeficiente é sempre maior ou igual, em valor absoluto, a qualquer 
coeficiente de correlação simples ou múltipla, entre os caracteres do primeiro e 
do segundo grupo.

7.5 ANÁLISE MULTIVARIADA

Técnicas de análise multivariada têm-se constituído em ferramentas de grande 
utilidade em estudos genéticos, por considerar simultaneamente um conjunto de 
caracteres, considerados de interesse pelo melhorista. Há grande variedade de 
procedimentos multivariados, destinados a análises com diferentes objetivos e 
aplicáveis a diferentes conjuntos de dados, incluindo os quantitativos e os binários, 
normalmente obtidos em estudos de genética molecular.

Alguns estudos mais utilizados são aqueles em que o interesse é o de avaliar a 
similaridade ou dissimilaridade entre acessos, com objetivo de recomendar 
intercruzamentos entre genitores divergentes em programas de hibridação, ou para 
administrar informações disponíveis em bancos de germoplasma. Neste caso têm 
sido adotadas técnicas de análise de agrupamento, de componentes principais e de 
variáveis canônicas.
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Outros estudos multivariados de grande importância são as análises 
discriminantes ou classificatórias, em que são geradas funções de discriminação, de 
uso preditivo. Assim, é possível alocar genótipos em grupos previamente conhecidos, 
por meio de informações comparando-as com histórico de outros acessos já 
sabidamente pertencentes aos grupos estabelecidos. Ferreira et al. (1995) utilizaram 
análise discriminante para classificar genótipos de arroz, como tolerantes ou sensíveis 
a altos níveis de alumínio, por meio de funções discriminantes estabelecidas 
previamente.

Outro procedimento multivariado que vem ocupando importância em estudos 
genéticos é a análise de fatores, que permite agregar em um determinado complexo, 
características que representam uma parte comum do genoma do indivíduo, 
caracterizando um supercaráter, com interpretação biológica.

As técnicas multivariadas têm sua eficiência comprovada em vários estudos 
genéticos e, proporcionam enriquecimento das informações extraídas dos dados 
experimentais. Entretanto, para seu uso, é necessária a disponibilidade de 
equipamentos eletrônicos e sofiwares, que até pouco tempo atrás, eram escassos. 
Segundo Cruz (1990) a escassez de recursos computacionais não só limitou o uso 
como também inibiu o repasse de conhecimento de técnicas multivariadas entre os 
melhoristas no Brasil. Com o avanço da informática, o emprego de tais técnicas 
torna-se potencialmente grande e, conseqüentemente, o seu conhecimento 
indispensável ao melhorista. Atualmente, programas computacionais têm sido 
ferramentas fundamentais tanto na pesquisa quanto no ensino destas técnicas entre 
os melhoristas.

7.6 GANHOS POR SELEÇÃO

Uma das maiores contribuições da Genética Quantitativa é a predição dos 
ganhos por seleção, permitindo ao melhorista avaliar a eficiência de seu trabalho, 
orientá-ío na adoção da melhor estratégia, avaliar o potencial do material disponível 
e comparar com outros igualmente promissores. Esta é uma área em que o 
processamento de dados dará grandes contribuições, sendo um campo aberto à 
pesquisa. É necessário que recursos computacionais estejam disponíveis para agilizar 
o processo de coleta de dados, processamento e utilização das informações no processo 
de seleção.

Quando se realiza um programa de melhoramento há uma série de etapas 
que envolvem custos, tempo e mão-de-obra. Desde a obtenção do material 
experimental, implantação e condução dos ensaios, utilização de tratos culturais e 
colheita, há necessidade de cuidados especiais para que as informações sejam as mais 
corretas e as decisões sejam as mais apropriadas. Ganhos consideráveis têm sido obtidos 
a partir da eleição de genótipos superiores identificados por melhoristas já com grande 
experiência e capacidade de observação. Em outras situações, onde há bastante 
variabilidade, também se consegue ganhos consideráveis apenas pela discriminação 
entre o bom e o ruim, feita por pessoas não tão experientes ou qualificadas. Entretanto, 
com o melhoramento intensivo de muitas espécies, e quando se tem um grande 
número de experimentos a serem analisados, o processamento de dados, em que se 
obtém as informações genéticas pertinentes, é fundamental no processo de seleção. 
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Nesta fase, em que não há mais custo, ou estes são mínimos, ainda há uma série de 
alternativas para seleção que permitem conduzir a resultados de maior retorno. Assim, 
há possibilidade de se fazer seleção direta, indireta, combinada ou adotar índices de 
seleção. Estes procedimentos permitem predizer consequências, identificar unidades 
mais apropriadas de seleção e constitui-se numa ferramenta fundamental na distinção 
entre o material bom e o ótimo.

Outra importância de aplicativos computacionais com rotinas para 
estabelecimento de critérios de seleção, refere-se à disonibilização de metodologias 
para obtenção de índices. São inúmeros os trabalhos evidenciando a superioridade 
da técnica de índices de seleção sobre a seleção direta, ou mesmo sobre a seleção 
combinada em relação a entre e dentro. Alguns aplicativos contam com estas opções 
de análise permitindo ao melhorista confrontar resultados preditivos e escolher aquele 
de maior eficácia em termos de promover ganhos satisfatórios na população e conduzir 
a um produto final que reúna, simultaneamente, qualidades que satisfaçam o 
consumidor final.

7.7 ANÁLISE DE VARIÂNCIA E ESTIMAÇÃO DE PARÂMETROS GENÉTICOS

A maioria das análises biométricas requer que os dados sejam submetidos a 
análise prévia de variância, onde hipóteses são avaliadas, precisão experimental é 
conhecida e muitas outras informações de relevância são geradas. Programas de 
computadores específicos para a área de genética, realizam análises de variâncias por 
meio de variados modelos estatísticos e permitem estimar os parâmetros genéticos 
úteis no melhoramento. Além das análises de variância é fundamental que os 
aplicativos, para o usuário da área de genética, forneçam as estimativas da variabilidade 
genética, das herdabilidades, coeficientes de variação genético e ambiental, correlações 
fenotípicas, genotípicas e de ambiente, dentre outras.

Estas estimativas são fundamentais para que se possa avaliar a potencialidade 
da população sob estudo, da viabilidade da técnica empregada e, principalmente, da 
acurácia do processo seletivo.

7.8 ANÁLISE DIALÉLICA

O termo dialelo tem sido utilizado para expressar um conjunto de p(p-l)/ 
2 híbridos, resultante do acasalamento entre p genitores (linhagens, variedades, 
clones etc.), podendo incluir, além dos respectivos pais, os híbridos recíprocos e, 
ou, outras gerações relacionadas, tais como F2’s, retrocruzamentos etc. As 
metodologias de análise dialélica têm por finalidade analisar o delineamento 
genético, provendo estimativas de parâmetros úteis na seleção de genitores para 
hibridação e no entendimento dos efeitos genéticos envolvidos na determinação 
dos caracteres. Entre as metodologias mais comumente utilizadas citam-se a proposta 
por Griffing (1956), pela qual são estimados os efeitos e as somas de quadrados de 
efeitos da capacidade geral e específica de combinação; a metodologia proposta 
por Gardner & Eberhart (1966), na qual são avaliados os efeitos de variedades e 
heterose varietal; e a proposta por Hayman (1954), que dá informações sobre o 
mecanismo básico de herança do caráter em estudo, dos valores genéticos dos 
genitores utilizados e do limite de seleção.
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De maneira geral, têm sido utilizados vários tipos de dialelos, cujas 
características são apresentadas a seguir. Os dialelos balanceados (completos ou de 
meia-tabela) são aqueles que incluem os híbridos F(’s entre todos os pares de 
combinações dos genitores, podendo adicionalmente incluir os genitores, seus híbridos 
recíprocos e, algumas vezes, outras gerações relacionadas, como F2’s, retrocruzamentos 
etc. Dialelos parciais envolvem dois grupos de genitores e seus respectivos cruzamentos, 
à semelhança do modelo fatorial proposto por Comstock & Robinson (1948) 
(Delineamento II). Adaptações do modelo de Griffing (1956) e de Gardner & 
Eberhart (1966), para este tipo de dialelo, têm possibilitado maximizar as informações 
sobre os grupos estudados com um número menor de cruzamentos do que os 
requeridos no dialelo balanceado. Dialelos circulantes são aqueles em que os genitores 
são representados, no delineamento, por um mesmo número de cruzamentos, porém 
inferior a p-1, como ocorre nos balanceados. Estes dialelos permitem obter informações 
sobre os genitores com um número menor de cruzamentos, entretanto, há perda de 
informações a respeito de certas combinações híbridas, que ficam ausentes. Dialelos 
incompletos são aqueles em que os genitores são representados por um número variável 
de cruzamentos. Em geral este tipo de delineamento ocorre como conseqüência de 
perdas de tratamentos durante a condução dos ensaios ou ausência dos mesmos por 
problemas diversos, tais como insuficiência de sementes, incompatibilidade de 
cruzamentos etc. Dialelos desbalanceados são aqueles em que todas as combinações 
híbridas e também as demais gerações (genitores, recíprocos etc.) estão representadas, 
porém em frequência variável, em virtude do número desigual de repetições por 
tratamento.

8. APLICATIVOS COMPUTACIONAIS

Alguns aplicativos computacionais estão disponíveis na comunidade científica, 
sendo utilizados em muitos estudos da área de genética e melhoramento. Muitos 
programas são de uso mais restrito ou abrangem apenas certos procedimentos 
biométricos, mas são igualmente importantes e, por meio deles, têm sido viabilizados 
muitos estudos genéticos. A escolha do aplicativo depende de uma série de fatores, o 
principal é a qualidade do processamento, confiabilidade, e capacidade de gerar 
resultados de interesse para o usuário. Existem programas amplos, de padrão 
internacional reconhecido, que devem ser preferidos, pois além de sua qualidade, 
apresentam grande consistência e confiabilidade pois estão sob responsabilidade de 
equipe técnica qualificada. O uso destes programas, entretanto, tem sido limitado 
pelo custo do software ou mesmo pela abrangência, que de tão ampla, acaba indo 
além do interesse do usuário, que passa a ter certa dificuldade em reconhecer, entre 
as várias opções disponíveis, aquelas que seriam mais apropriadas a sua análise. É por 
este motivo que programas mais específicos têm ocupado lugar de importância, e o 
desenvolvimento de software constitui-se numa contribuição relevante para pesquisa, 
principalmente em genética e melhoramento.

• Programa SAS
O programa SAS é desenvolvido pelo Instituto de SAS, que é a maior 

companhia privada de software do mundo. Fundado em 1976, o Instituto de SAS 
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está em sua terceira década de desenvolvimento contínuo de software, destinado a 
diferentes seguimentos da sociedade, tanto empresarial, governamental quanto 
técnico-científico.

Com mais de 3,5 milhões de usuários, abrangendo mais de 31.000 localidades 
em 120 países, sendo um programa atual, e ainda com metas de ampliação de 
procedimentos permitindo obter soluções mais eficazes a problemas diversos. O 
Instituto atende uma comunidade de usuário ampla, a qual requer um compromisso 
extraordinário para apoio de cliente e uma presença verdadeiramente global, levando- 
o a ter escritórios estabelecidos, subsidiárias, e distribuidores em uns 50 países e 
distritos ao redor do mundo.

O Instituto SAS também desenvolve programas para soluções empresariais 
que são pacotes completos para consolidação financeira, análise em diversas áreas, 
citando-se como exemplo sua utilização em análises clínica, administração de recursos 
humanos, e administração de serviço; como também soluções específicas destinadas 
à pesquisa, indústria e comércio.

Informações adicionais sobre o programa SAS são encontradas no site 
http://www.sas.com/.

• Programa SPSS
A empresa que desenvolve o programa SPSS foi fundada em 1968, contando 

atualmente com mais de 40 escritórios distribuídos no mundo. Informam que mais 
de 250 mil organizações utilizam o programa SPSS, que se destina a análise, criação 
e distribuição de informações para auxiliar na tomada da melhor decisão. Tem 
aplicações diversas incluindo aplicações técnicas e científicas.

Informações adicionais sobre o programa SPSS são encontradas no site 
http://www.spss.com/.

• Programa SAEG
O SAEG foi desenvolvido na Universidade Federal de Viçosa, e destina-se a 

usuários de diferentes áreas da Ciência (Engenheiros, Biólogos, Economistas etc ) 
que possuam conhecimento mínimo de informática e domínio razoável das análises 
estatísticas aplicadas em suas áreas. Portanto, para usar o SAEG, basta que o técnico 
saiba usar um editor de texto qualquer e, naturalmente alguns comandos básicos do 
sistema operacional do seu computador. Segundo o autor (Euclides, 1996), durante 
a década de 80, por meio de sugestões apresentadas por usuários de várias empresas 
e universidades do país, o SAEG foi modificado, ampliado e adaptado para atender 
às necessidades de análises de dados de pesquisadores e técnicos das mais diferentes 
áreas do conhecimento.

Atualmente, mais de 500 cópias do SAEG estão instaladas em empresas 
públicas, privadas e universidades brasileiras e sul-americanas. Mais de 5000 técnicos 
têm usado este sistema como principal ferramenta para processamento de suas análises 
estatísticas. O SAEG é composto de aproximadamente 70 procedimentos para análises 
estatísticas e para manipulação de dados.

Informações adicionais sobre o programa SAEG encontram-se disponíveis 
no site http://www.ufv.br/saeg/.

http://www.sas.com/
http://www.spss.com/
http://www.ufv.br/saeg/
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• Programa GENES
O programa GENES é constituído por cerca de 90 programas executáveis. 

Os procedimentos são utilizados em diversos estudos genéticos aplicados a animais 
de grande e pequeno porte ou de culturas de plantas em geral. Existem duas versões, 
desenvolvidas para serem utilizadas sob sistema operacional DOS ou windows 95, ou 
superior, ambas compatíveis com microcomputadores da linha IBM PC. O programa 
GENES apresenta procedimentos de análise estatística que podem ser utilizados por 
grande número de pesquisadores de qualquer área de pesquisa. Assim, estatísticas 
descritivas, análise de variância, de regressão, de correlação e testes comparativos de 
médias que são amplamente utilizados por pesquisadores das diversas áreas. Além 
deste procedimento, o GENES conta com procedimentos específicos de biometria 
aplicadas a dados obtidos de estudos de Genética e Melhoramento. Dados binários, 
normalmente obtidos de estudos de Genética Molecular, também são processados, 
permitindo análise de diversidade genética.

Sua utilização é facilitada, por contar com painéis globais de ajuda, em cada 
procedimento, e sistema de “rodapé” explicativo em cada solicitação de informação 
ou dimensionamento de parâmetros. A entrada de dados também é facilitada, pois o 
programa dá acesso ao seu próprio editor de texto/dados. O usuário também pode 
utilizar outros editores para inserir seus dados e, posteriormente, convertê-los na 
forma .txt ou .prn, para o processamento.

A distribuição do programa é gratuita. Informações adicionais e o aplicativo 
podem ser obtidos no endereço: http://www.ufv.br/dbg/genes/genes.htm.

A seguir são descritos alguns sites considerados interessantes para pesquisadores 
da área de genética e melhoramento.

• StatLib
O site do StatLib, conta com sistema para distribuir software estatístico, grupos 

de dados, e informação por correio eletrônico, FTP e WWW. O StatLib iniciou com 
um serviço de e-mail e algumas das organizações que disponibilizam estes serviços 
ainda refletem a estrutura que originalmente foi apresentada. Neste site é possível 
obter algoritmos selecionados a serem transcritos da área de estatísticas aplicadas; 
macros, fontes de programas aplicados a área de estatística, bem como listas de 
endereços de outros sites interessantes ou de e-mail de estatísticos cadastrados. O 
endereço eletrônico é http://www.statlib@lib.stat.cmu.edu/.

• Agrosoft
O Agrosoft é um Núcleo Softex e tem na sua missão apoiar e fomentar o uso 

da informática em toda a cadeia produtiva do agronegócio. Apresenta guia completo 
e atualizado de softwares brasileiros aplicados a área de administração; animais e 
veterinária; lavouras e florestas; tecnologias e multimídia. Para cada título estão 
disponíveis informações sobre título, principais características funcionais do software-, 
preço informado pelo autor ou distribuidor principal; nome da empresa distribuidora 
do produto e informações para contato tais como endereço, telefone, fax, e-mail e 
homepage. O site da agrosoft é http://www.agrosoft.com/.

http://www.ufv.br/dbg/genes/genes.htm
http://www.statlib@lib.stat.cmu.edu/
http://www.agrosoft.com/
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A Sociedade Brasileira para Promoção da Exportação de Software - SOFTEX 
- tem por missão transformar o Brasil em um centro de excelência na produção e 
exportação de software, tendo como objetivo permanente situar o Brasil entre os 
cinco maiores produtores e exportadores mundiais. O endereço do softex é http:// 
www.softex.br/index.html .
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1. INTRODUÇÃO

A simulação consiste em construir um sistema que imite o funcionamento 
de uma realidade, com a finalidade de averiguar o que aconteceria no sistema real se 
alterações de interesse fossem efetuadas no seu funcionamento (Dachs, 1988). 
Informações valiosas podem ser extraídas desse sistema simulado, com menor custo 
e maior rapidez. No sistema real muitas das opções de alterações são inviáveis de 
serem avaliadas, seja pelos custos que podem ser elevados, pelos longos períodos de 
resposta ou pela incerteza da direção e sentido das respostas, fatores estes que podem 
conduzir a um dano irreparável a este sistema.

Ao utilizar-se de uma técnica de simulação o pesquisador deve-se precaver 
contra erros: sejam estes erros devidos a problemas com os levantamentos amostrais, 
escolha inadequada das distribuições de probabilidades nos eventos de natureza 
aleatória, simplificação inadequada da realidade e erros de implementação do sistema 
simulado. Para a garantia de sua eficiência pode-se lançar mão de processos de 
validação. Essa validação consiste em fazer o sistema simulado operar nas condições 
do sistema real e verificar através de testes de hipóteses e outras análises estatísticas, 
se os resultados observados na simulação condizem com os observados no sistema 
real.

Dentre as diversas alternativas de técnicas de simulação existentes, destaca-se 
o método de Monte Cario, que considera todas as categorias de problemas ou de 
sistemas que têm base probabilística ou estocástica. Nas ciências agrárias, e 
especificamente na genética, os eventos na sua maioria possuem natureza aleatória 
como base. Sendo assim, os processos de simulação envolvendo o método de Monte 
Cario adquirem grande importância. O método de Monte Cario pode ser usado, 
por exemplo, na escolha a ser realizada pelo melhorista entre dois distintos 
estimadores de um parâmetro genético. A importância da obtenção de uma boa 
estimativa, reside no fato de que a avaliação deste parâmetro pode redirecionar o 
programa de melhoramento em uso ou a ser usado. Do exposto, verifica-se que 
estimadores com propriedades estatísticas ótimas devem ser preferidos. A simulação 
Monte Cario pode ser usada nesse caso, o que permitiría fornecer informações de 
qual é o estimador ideal. Obviamente, o uso de simulação só se justifica se soluções 
analíticas não existirem ou o grau de dificuldades e o número de variáveis envolvidas 
não permitirem a realização de inferências adequadas sobre o problema. A simulação 
também pode ser usada para comparar a eficiência de um novo procedimento ou 
técnica em relação a outras já existentes e até mesmo consagradas. Se estes métodos 
são rotineiramente empregados a alguma das etapas de um programa de 
melhoramento, qualquer melhoria ou aumento da eficiência destas serão pertinentes. 
Isso porque técnicas cada vez mais refinadas são exigidas, uma vez que as diferenças 
a serem detectadas pelo melhoramento, tem se tornado cada vez menores.

O uso da simulação deve ser encarado pelos geneticistas e melhoristas como 
uma alternativa para a resolução de seus problemas, detecção e comprovação de 
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técnicas estatísticas mais eficientes, comparação de métodos de melhoramento, 
avaliação da viabilidade de uso da seleção assistida por marcadores, entre 
outras possibilidades. Se a solução desses problemas for obtida de forma mais 
rápida e com menor custo, além de facilitar a interpretação, o uso da simulação é 
justificável.

1. CE RAÇÃO DE NÚMEROS ALEATÓRIOS E DE VARIÁVEIS 
ESTOCÁSTICAS

Como já foi comentado, a maioria dos problemas em genética e 
melhoramento de plantas possui natureza aleatória. Do exposto, na simulação de 
sistemas genéticos, a geração de números aleatórios adquire fundamental 
importância. Inúmeros programas de computador e linguagens (compiladores) de 
programação possuem rotinas prontas para a geração de números aleatórios. 
Esses números são gerados em uma seqüência que só se repete após um ciclo 
superior a ordem dos trilhões de algarismos. Dessa forma, os números gerados são 
pseudo-aleatórios. Para fins práticos, uma vez que a seqüência completa jamais 
será usada, esses números comportam-se como números genuinamente aleatórios. 
Uma seqüência completa é chamada de ciclo. Um método de geração dessas 
sequências, conhecido por método da congruência (Smith, 1977), está apresentado 
a seguir:

Xj t = (a X. + c) mod m

em que:
mod-, operador que retorna o resto da divisão entre números inteiros;
X. eXj t: são os números aleatórios gerados no passo i e i+1, respectivamente; 
a-, multiplicador;
c. incremento; e
m\ módulo.

A geração adequada de uma boa seqüência de números aleatórios depende 
da criteriosa escolha dos valores iniciais de a, c e m. É conveniente salientar que um 
valor inicial (7Q para o valor de X deve ser estabelecido “a priori”. Esse valor é 
conhecido por semente. A fim de ilustrar a geração de números aleatórios inteiros, é 
apresentado a seguir todos os passos, com escolhas simplificadas dos valores usados 
no método da congruência:

Sejam, a=c=J, w=10 eX.=7 (semente), então,

X{ = (7 x 7+7) mod 10 = 56 mod 10 = 6

X2 = (7 x 6 + 7) mod 10 = 49 mod 10 = 9

E assim por diante. A sequência obtida é:

{6, 9, 0, 7, 6, 9, 0, 7, 6, 9,...}
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Verifica-se que o ciclo é 5, ou seja, a cada cinco algarismos gerados a sequência 
se repete. O valor do ciclo é em geral menor do que o módulo m. Um bom gerador 
de número aleatórios, possui ciclo de ordem superior aos trilhões e depende da escolha 
adequada dos valores do multiplicador, incremento e módulo. A linguagem 
FORTRAN usa os seguintes valores: a=1469; m=e31 -1 e c=0. A geração de números 
uniformes entre 0 e 1, é obtida dividindo-se o número aleatório gerado em um dado 
estágio pelo valor de m, ou seja,

m

em que, u.tl é um número aleatório com distribuição uniforme entre 0 e 1, obtido no 
estágio i+1.

A partir da geração de números uniformes entre 0 e 1, U(0,l), é possível 
gerar variáveis aleatórias que sigam uma distribuição de probabilidade qualquer. Para 
isso, é necessário definir a função de densidade dessa variável aleatória (X) por f(x) e 
a função de distribuição de probabilidade por F(x)=P(X < x). Com essas definições, 
e usando o teorema da probabilidade integral é possível mostrar que se U tem 
distribuição uniforme em Oe l,Un U(0, 1), então,

x = F-> (u)

tem f(x) como densidade de probabilidade (Hoel et al., 1978).

A Figura 1 ilustra esse processo definido matematicamente. Verifica-se que a 
partir da geração de um número aleatório qualquer, denominado uQ, e apresentado 
na ordenada da função de distribuição de probabilidade, é possível inverter essa função 
e determinar o valor xQ. Se diferentes valores de u são gerados pelo processo aleatório 
descrito anteriormente, e se para cada valor forem obtidos os valores correspondentes 
de X, garante-se que esta seqüência representa uma amostra de uma variável aleatória 
com densidade f(x).

A seguir é apresentado um exemplo para consolidar esses resultados e teoremas. 
Será gerado uma amostra de n=4 elementos de uma variável X com densidade f(x)=2x, 
0 < x < 1. Pode-se observar que o domínio da variável X, consiste no intervalo 
fechado entre 0 e 1. Portanto, a amostra deverá conter valores de X dentro do seu 
domínio.

FIGURA 1. Descrição do 
processo de geração de 
uma variável aleatória X 
com densidade f(x) a partir 
da geração de números 
aleatórios U com distri
buição uniforme (0, 1).
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Da teoria probabilística sabe-se que F(x)=P(X < x) é dado por:

F(x) = J f (t)dt = 12tdt = x2

o o

F(x) = x2

Usando-se o teorema apresentado, igualando-se uma variável aleatória U(0, 1)
a F(x) e resolvendo em x, tem-se:

U = F(x) = x2=>U = x2=>x = VU

Pelo teorema da probabilidade integral, verifica-se que F_1(U) = Vu . Para 
gerar uma amostra com n=4 elementos, necessita-se de uma amostra de 4 valores 
para a variável uniforme U(0, 1). Utilizando-se um gerador de números aleatórios, 
semelhante ao descrito anteriormente, construiu-se a seguinte sequência:

U={0,0209; 0,0939; 0,2977; 0,9342)

são:
Assim, os valores de X que possuem densidade f(x)=2x, dados por

X={0,1446; 0,3064; 0,5456; 0,9665)

Com este simples exemplo, utilizando uma densidade também simples, 
procurou-se ilustrar a geração de variáveis contínuas. Obviamente, densidades mais 
complexas, requerem a obtenção analítica de sua função de distribuição e da inversa 
da função de distribuição de probabilidades. Isso nem sempre é possível de ser obtido. 
Felizmente, uma ampla gama de excelentes aproximações existem na literatura para 
as principais funções de distribuições conhecidas (Dachs, 1988; Naylor et al., 1971; 
Morgan, 1995). Nesses livros especializados, encontram-se inversões da distribuição 
normal, F, Qui-quadrado e t de Student, entre outras, que foge do escopo deste 
material sua apresentação. É conveniente salientar, que diversos programas estatísticos 
apresentam rotinas para inversões de funções de distribuições de probabilidades. 
Merece destaque entre eles o programa SAS Institute (1995) que permite a geração 
de números aleatórios e de variáveis aleatórias de diversas densidades distintas.

Algumas densidades contínuas serão abordadas a seguir, pelas suas aplicações 
na genética e melhoramento de plantas. Serão consideradas também algumas 
densidades discretas de importância conhecida. No que segue, é dado ênfase a geração 
de valores de uma variável X, que tem densidade f(x) específica, conforme o caso.

2.1 DENSIDADE EXPONENCIAL

A densidade exponencial é definida por um único parâmetro (a), sendo que 
a variável aleatória (X) pode apenas ser nula ou positiva. Essa densidade é apresentada 
a seguir, juntamente com o seu gráfico (Figura 2) e de sua função de distribuição 
(Figura 3).



1124 Recursos Genéticos e Melhoramento - Plantas

FIGURA 2. Distribuição exponencial com parâmetro <X = 4, para ilustrar a densidade exponencial.

Verifica-se que a variável X, com distribuição exponencial, tem média (p) e 
variância (o2) definidos em função de a por:

M = — a
1

A função de distribuição de probabilidade F(x), pode ser obtida analiticamente 
integrando f(x). O resultado dessa integral é:

FIGURA 3. Função de distribuição exponencial, F(x), com parâmetro CX=4.
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Para a geração de números aleatórios que seguem a distribuição exponencial, 
é necessário como já descrito, igualar os valores de uma uniforme U(0,l), a F(x) e 
resolver em x. Assim, tem-se:

U = F(x) =1 -e'“x

Resolvendo em x, obtém-se o seguinte resultado:

x =---- ln (1 —U)
a

Devido a simetria da distribuição exponencial é possível trocar F(x) por 1- 
F(x). Com isso, é possível simplificar a expressão anterior sem que se afete o resultado 
proposto. O resultado obtido é:

x = - — ln (U)
a

Como 1/a é média (p.) da distribuição exponencial, tem-se:

x =-|1 ln (1 - U)

em que, ln é o logaritmo neperiano. Os valores de x, gerados pela expressão anterior 
seguirão a distribuição exponencial. Essa densidade, em genética, tem sido usada 
muitas vezes para simular efeitos alélicos de diferentes genes, devido ao fato de algumas 
evidências na literatura apontarem para a existência de genes de grandes efeitos e 
genes de pequeno efeito no controle das características.

2.2 DENSIDADE NORMAL

A distribuição normal tem grande importância nos trabalhos que envolvem 
simulação. A densidade normal é:

FIGURA 4. Distribuição normal com parâmetro JJ.=O e O2=l, para ilustrar a densidade nortr.al.
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Infelizmente, a função de distribuição de probabilidade da normal não pode 
ser explicitamente obtida. Dessa forma, processos e aproximações numéricas dessa 
função de distribuição são apresentados na literatura especializada (Dachs, 1988). O 
programa SAS Institute (1995) possui a rotina Rannor, a qual permite gerar variáveis 
normais padronizadas, ou seja, com p=0 e G2=l, N(0, 1). Outros processos podem 
ser implementados e serão descritos a seguir.

Com base no resultado do teorema central do limite, o qual afirma que a 
soma de variáveis aleatórias de qualquer distribuição converge para a distribuição 
normal com o aumento do número de parcelas (tamanho da amostra), foi desenvolvido 
o critério descrito a seguir. Se for considerada uma variável aleatória U, uniforme (0, 
1), que possui média e desvio padrão:

Se forem geradas k variáveis uniformes U(0, 1) e em seguida for obtida a sua 
soma, é possível determinar a média da soma das variáveis e o seu desvio padrão. A 
média da soma é igual a soma das médias e a variância será igual a k vezes a variância 
da variável original. Definindo por X a variável resultante da soma, x = £ui . Sua 
média e variância serão: i=l

Então a variável padronizada Z, definida por:

seguirá a distribuição normal padronizada N(0, 1), como consequência do 
teorema central do limite. Repetindo-se esse processo n vezes é possível gerar uma 
amostra aleatória, com tamanho n, de variáveis normais padronizadas N(0, 1). É 
conveniente enfatizar que serão necessários gerar kn números aleatórios nesse processo. 
É recomendável que k seja superior ou igual a 12 para que se consiga bons resultados, 
ou seja, que realmente a variável Z se ajuste a distribuição normal padronizada. 
Valores de uma variável Y normal, com média p^ e variância qualquer oj pode ser 
gerada aplicando a forma da padronização da normal, da seguinte forma:

Y = <5 Z + py r y

Um outro procedimento utilizado, que fornece bons resultados, é apresentado 
a seguir. Nesse caso, dois valores da distribuição normal padronizada (Zt e Z2) são 
gerados simultaneamente. Para isso, é necessário gerar dois números aleatórios U(0, 
1), U] e U , independentes e em seguida usar as expressões:
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Z, = 7-21n(U,) Cos(2 n U2 )

Z2 = V-21n(U,) Sen(2 it U2 )

Os valores de Z( e Z2 seguem a distribuição normal padronizada, N(0, 1). 
Esses valores são despadronizados conforme procedimento descrito anteriormente.

2.3 DENSIDADES DISCRETAS

As distribuições discretas mais importantes para a genética e melhoramento 
são as distribuições Binomial e de Poisson. A geração de valores dessas distribuições 
será descrita a seguir. É conveniente salientar que os valores gerados são inteiros por 
se tratar de distribuições relacionadas a variáveis discretas.

a) Binomial
A geração de valores da distribuição binomial é o procedimento mais simples 

de todos os já comentados. A distribuição binomial caracteriza-se pela presença de 
dois eventos, sucesso ou fracasso, cuja probabilidade de sucesso é p. Pode-se 
exemplificar por meio de um exemplo em que se considera um gene controlando 
uma doença, sendo que o alelo relacionado à resistência (A) é dominante sobre o 
alelo da suscetibilidade (a). Numa geração de RC2, cruzamento da Fj com o genitor 
suscetível, dois fenótipos existirão: plantas suscetíveis e plantas resistentes. A 
probabilidade de um melhorista selecionar uma planta ao acaso e essa ser resistente é 
Vi (Aa). Esse valor é a probabilidade do sucesso de ocorrer o evento relacionado, ou 
seja, a planta RC2 selecionada ser resistente.

Para gerar uma amostra de tamanho n, cujos elementos devem pertencer 
apenas a duas categorias, como no exemplo descrito anteriormente, basta dividir a 
escala de 0 a 1 em duas faixas correspondentes as duas categorias. A faixa, denominada 
de sucesso, será definida pelos valores da escala do intervalo de [0, p], ea faixa do 
fracasso será definida pelo intervalo de [p, 1]. O próximo passo é gerar n valores U(0, 
1) e confrontar com as faixas criadas. O número de valores gerados nessa amostra 
que pertence a faixa de sucesso é contado e representa o valor de uma variável aleatória 
com distribuição binomial.

Formalmente é atribuído o valor zero a uma variável X, no passo inicial (xQ=0). 
Em seguida, é gerado um número aleatório (U^ e se < p, então o valor de Xé 
acrescido de 1, ou seja, x)=x0+l = l. Repete-se o processo até n, e o valor xn representa 
uma variável aleatória. Define-se, então:

x0 =0
• e
x^x^.,+1 se Uj<p, i = l, 2, •■■>n

em que, x é o valor da variável aleatória binomial no estágio i.

A distribuição multinomial pode ser facilmente gerada, com a divisão da 
escala [0, 1] em diversas faixas, correspondentes ao número de classes dessa distribuição, 
cujos comprimentos dos intervalos são iguais as probabilidades de cada classe.
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b) Poisson

A densidade da distribuição de Poisson é:

f(x) = e“À — com À. > o 
x!

em que, e é o número neperiano (2,71828...), X é o único parâmetro (média) da 
distribuição Poisson.

Para gerar valores com essa densidade, determina-se o valor de X. que tenha 
interesse prático e em seguida, gera-se números aleatórios U(0, 1). Os números 
aleatórios gerados num passo i qualquer (U.) são transformados da seguinte 
forma:

t = -ln(U.)

Em seguida, é necessário verificar quando a relação apresentada a seguir se 
torna verdadeira:

(x=0, 1,2,...)
i-l i=l

Se a condição não é satisfeita gera-se um novo número aleatório, e atualiza-se 
os somatórios. Quando a condição é satisfeita, o valor de x que a satisfaz, possui 
densidade de Poisson com parâmetro À..

3. ILUSTRAÇÃO DA APLICAÇÃO DE SIMULAÇÃO EMCENÉTICA

3.1 APLICAÇÃO AO ESTUDO DE HERANÇA POR MEIO DE COMPONENTES DE 
MÉDIA

A herança de caracteres quantitativos tem fascinado os geneticistas 
quantitativos por várias décadas. Várias técnicas biométricas têm sido propostas ao 
longo desse período para o estudo desses caracteres. O modelo de Mather & Jinks 
(1984) para estudar os componentes de médias, em delineamentos genéticos 
envolvendo os genitores e as gerações Fj e F2, bem como os retrocruzamentos, têm 
sido empregados pelos melhoristas de plantas no estudo de herança e para a escolha 
de pais (Abreu, 1997). Com a finalidade de ilustrar a simulação foi adotado um 
sistema genético com os pais (P] e P2) e com as gerações F( e F2. Foi considerado um 
gene A controlando a característica quantitativa, com interação alélica de dominância 
completa. Foram simulados efeitos ambientais, os quais foram considerados como 
tendo distribuição (densidade) normal com média zero e variância determinada de 
tal forma que a herdabilidade (h2) no sentido amplo, tomando-se por base a geração 
F2, fosse de 80%. Foram gerados 10 indivíduos das populações Pp P, e F[ e 20 da F2. 
Considerando P( com alelos favoráveis e contrastante a P , os possíveis genótipos das 
4 populações, bem como os valores genotípicos, são:
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p.
AA

X P2
aa

(m + a)
1 
F.
Aa
(m+d)
4-8 
f2

(m-a)

WAA 56 Aa 54 aa
(m+a) (m+d) (m-a)

Considerando-se o valor de m=100, a=4 e d=4 (dominância completa), então, 
a variância genética total ( ) em F2, é:

CT2=la2+-d2 =8 + 4 = 12
2 4

Denominando a variância dos efeitos ambientais por o2 e considerando 
uma herdabilidade (h2) no sentido amplo na F2, estipulou-se o valor paramétrico por 
meio da definição apresentada a seguir:

.2 CTCF2 _ CTGF2

" zt2 rr24-rr2üF2 CTc + CTGFí

em que, ctf2 é a variância fenotípica paramétrica em F2.

Dessa expressão pode-se explicitar o2, uma vez que e h2 são conhecidas 
(por definição) nesse estágio. Assim:

cr2 - XctGFj

Portanto, para o exemplo, a variância residual paramétrica será:

Para gerar os valores fenotípicos dos pais e da F) para 10 diferentes indivíduos, 
é necessário lembrar que o valor fenotípico (F) é dado por:

F = G + e
em que, G é o valor genotípico (m+a, m+d ou m-a) e £ é o efeito ambiental.

Assumindo que e tem distribuição normal, com média zero e variância a2, 
como já comentado anteriormente, foi possível gerar os valores fenotípicos de Pp P2 
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e Fr Para isso utilizou-se a função Rannor do SAS Institute (1995), a qual gera 
valores da distribuição normal padronizada (Z). Assim, esses valores devem ser 
transformados para que possuam ainda média zero, mas variância igual a 0? . Para 
isso basta multiplicar os valores gerados pelo desvio padrão ambiental (oc). Os 
resultados desse procedimento estão apresentados na Tabela 1, para herdabilidade de 
0,80.

Os efeitos ambientais apresentados na Tabela 1, são obtidos multiplicando-se 
o desvio padrão residual (<5C = 4ò = 1,7321) pelo escore da distribuição normal 
padronizada, obtidos usando o comando Rannor(semente) do SAS Institute (1995). 
Assim, para a planta 1 do Pp tem-se que o efeito ambiental é de ■/} x(-0,924) = - 
1,6. Da mesma forma para os outros indivíduos dessa e das demais populações 
foram gerados os efeitos ambientais associados. Verifica-se que as variâncias 
fenotípicas observadas entre os indivíduos, é de natureza ambiental, uma vez que 
os genótipos das plantas Pp ou das plantas P2, ou ainda das Fp são idênticos, 
produzindo valores genotípicos idênticos. Por se tratar de uma amostra aleatória 
de 10 indivíduos de populações com variância 3, os valores estimados nos três 
casos oscilam em torno do valor paramétrico (3). Observa-se que as variâncias 
para Pp P2 e F] foram 3,632, 1,361 e 6,020, respectivamente. Se for tomado a 
média dessas estimativas têm-se 3,671, que é uma estimativa melhor, ou ainda, 
tomando-se a média geométrica, como é sugerido muitas vezes, tem- 
se V3.632 x 1,361 x 6,020 = 3,099 . Essa última estimativa, nesse exemplo, mostrou ser 
uma excelente estimativa da variância paramétrica (3). É natural que a nesse 
momento sejam levantadas dúvidas de qual dos dois estimadores seria o melhor, 
ou se essa tendência observada nesse exemplo será verificada em outros experimentos 
dessa natureza. A resposta a esses questionamentos pode ser dada por meio de

TABELA 1. Valores fenotípicos (F) das populações Pp P2 e F , obtidos a partir dos valores genotípicos (G) 
acrescidos do valor ambiental e, gerados por um valor (Z) da distribuição normal padronizada 
N(0, 1) multiplicado pelo desvio padrão ambiental (Oe= ^3 =1,7321), de tal forma que a h2 
na F2, no sentido amplo, seja de 0,80.

Ind.
P, P2 P3

Fen. =G +1 G xZ Fen. =G. + O xZ_____ £___1___ Fen. = G. 4 G xZ
jj i 102,4 = 4 + 45 X (-0,92) 94,2 --4 + 45 X (-1,02) 100,5 = 4 + 45 X (-2,00)1

2 101,2 = 4 + 45 x (-1,63) 95,0 = -4 + 45 X (-0,59) 102,3 = 4 + 45' X (-0,97)
| 3 106,2 = 4 + 45 x (+1,29) 94,8 =-4 + 45 X (-0,67) 108,0 = 4 + 45 x (+2,310

4 106,6 = 4 + 45 x (+1,50) 94,2 = -4 + 45 x (-1,02) 107,5 = 4 + 45 x (+2,00)

102,6 - 4 + 45 x (-0,78) 96,5 — -4 + 45 x (+0,29) 105,4 -4 + 45 X (+0,79)2

6 104,8 = 4 + 45 x (+0,47) 96,6 = -4 + 45 x (+0,33) 104,9 = 4 + 45 x (+0,51)

102,6 = 4 + 45 x (-0,83) 93,7 =-4 + 45 x (-1,31) 104,2 = 4 + 45 x (+0,13) •:

8 101,6 =4 + 45 X (-1,41) 96,9 =-4 + 45 X (+0,51) 105,3 = 4 + 45 x (+0,75)

1 9 105,1 = 4 + 45 X (+0,65) 96,3 = -4 + 45 x (+0,16) 101,6 « 4 + 45 x (-1,37)1

10 104,0 = 4 + 45 x (-0,20) 95,9 =-4 + 45 x (-0,05) 102,9 = 4 + 45 x (-0,62)

Média 103,7 95,4 104,3
Var. 
Fenot. 3,632 1,361 6,020
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simulação repetindo inúmeras vezes o processo descrito e comparando as 
propriedades dos dois estimadores da variância residual. Essas propriedades seriam 
a existência ou não de viés, a eficiência dos estimadores, ou seja, saber qual é o 
estimador de menor variância dentre alguns disponíveis, e a consistência dos 
mesmos, ou seja, se a sua variância converge para zero se o tamanho amostrai 
aumenta. É oportuno chamar a atenção que numa situação real, o valor paramétrico 
é desconhecido, e que na simulação o oposto se dá, o que é um fator positivo a seu 
favor, quando da comparação de métodos ou da avaliação das propriedades dos 
estimadores.

O próximo passo é gerar uma amostra da população F2. Como a 
autofecundação da população Fp no caso de um gene pela primeira lei de Mendel, 
gera genótipos de forma aleatória, nas diferentes classes genotípicas F2 na proporção 
de lA AA, Yi Aa e 14 aa. É fácil ver que a distribuição dos indivíduos nas respectivas 
classes é a multinomial. Assim, num primeiro estágio, será gerado uma amostra de 
20 indivíduos de acordo com esta distribuição. O processo consiste em gerar uma 
escala arbitrária de 0 a 1, subdividida em faixas. A primeira faixa, será dada pelos 
limites 0 e 0,25, que corresponde a frequência de 14 da classe genotípica AA de F2. A 
segunda classe vai de 0,25 a 0,75 (14 de AA + 16 de Aa) e a terceira e última classe vai 
de 0,75 a 1. Essa escala total corresponde a escala da distribuição uniforme (0, 1). 
Assim um número aleatório uniforme (U) será gerado em seguida. Se o valor de U 
estiver no intervalo [0; 0,25], o indivíduo em questão pertencerá a classe genotípica 
AA. Se este valor estiver em (0,25; 0,75] o indivíduo será da classe Aa, e se estiver em 
(0,75; 1] o indivíduo terá o genótipo aa. Procedendo-se dessa forma 20 vezes, será 
simulado a constituição genotípica da amostra da população F2, a qual procura se 
equiparar com o modelo real que obedece a primeira lei de Mendel. Em média, 
espera-se 14 de indivíduos AA, 16 de Aa e 14 de aa.

A Tabela 2 apresenta os 20 números aleatórios gerados, os genótipos de cada 
indivíduo, determinada pelo modelo relatado anteriormente, os valores genotípicos 
e fenotípicos, gerados conforme descrito para as populações Pp P2 e Fp Estimou-se a 
média e a variância fenotípica da população F2 ( Ôf2 )•

Usando a estimativa da variância fenotípica da F , que foi de Ôf2 =14,602, 
e a estimativa da variância residual (3,099), dada pela média geométrica das 
variâncias das populações não segregantes, P , P2 e Fp estimou-se a variância genética 
total da F . Este valor foi ôc =11,503, sendo que o valor paramétrico é igual a 12. 
A herdabilidade no sentido amplo, tomando-se por base a população F2, estimada 
foi h2 =0,788, sendo a paramétrica igual a 0,80. É conveniente salientar que as 
freqüências esperadas dos genótipos AA, Aa e aa são 5, 10 e 5, respectivamente, e 
a simulação gerou freqüências de 6, 10 e 4, respectivamente, o que corresponde a 
um Xc =0,42, o qual é não significativo. Variações entre as freqüências observadas 
e esperadas, com relação as classes genotípicas, são quase certas de ocorrerem. Isso 
se deve ao fato de se tratar de um fenômeno aleatório, que envolve a primeira lei de 
Mendel (como no exemplo em questão), e até mesmo a segunda lei, nos casos em 
que existem dois ou mais genes independentes envolvidos no controle da 
característica. Para genes ligados a distribuição das frequências das diferentes classes 
genotípicas é mais complexa.
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TABELA 2. Números aleatórios uniformes (0, 1) gerados pelo SAS Institute (1995), comando Ranuni, 
genótipos associados de acordo com a escala multinomial estipulada, valores genotípicas (m + a, 
m + dem - a) e valores fenotípicos (F = G + e), com erros normais de média zero e variância 
três.

Indivíduo Número aleatório Genótipo Valor Genotípico (G) 
(m+a, m+d, m-a)

Valor Fenotípico 
(F = G + e)

0,88 aa 96 95>6
2 0,45 Aa 104 101,6■ 3 0,50 Aa 104 104,2 B
4 0,20 AA 104 103,1

K.5 0,20 AA 104 1023 M
6 0,28 Aa 104 104,3

034 Aa 104 103.1 ■■
8 0,45 Aa 104 104,4

K 9 0,83 aa 96 97,0 1 B
10 0,11 AA 104 101,9

■ 11 0,77 aa 96 92,5 BI
12 0,54 Aa 104 107,0

■ 13 0,07 AA 104 104.9 3BI
14 0,43 Aa 104 102,1

1 15 0,19 AA 104 103.7
16 0,53 Aa 104 102,9

I 17 034 Aa 104 104,3 BBI
18 0,39 Aa 104 103,7

| 19 0,83 aa 96 94,7 WBB
20 0,01 AA 104 104,1

Média 101,870
Variância fenotípica 14,602

O próximo passo é considerar o modelo de Mather & Jinks (1984) e utilizar 
o método dos quadrados mínimos para estimar os efeitos de (m, a e d). Assim, têm- 
se:

E( Pj) = m +a

E( P2) = m - a

E( F, ) = m + d

E( F2 )= m + Yi d

Essas equações podem ser expressas na forma de matriz por: 
Y = X0 +£

+ E
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Assim pode-se obter as equações normais por:

X'XÔ = X’Y

’ 4 0 3/2‘ m ^ + P2 + F] + F,
0 2 0 â = P,-P2

3/2 0 5/4. d F.+XF2 .

Cujas soluções (estimadores) são:

m = —(P, + P2)+1(2F2-F,)
11 11

â = |(P,-P2)

â = Â(F2+5F,)_A(p1+p2)

Para o exemplo simulado, as estimativas são:

m = — (103,71 + 9 5,41) + — (2 x 101,87 -104,26) = 99,5 5
11 11

â = -(103,71-95,41) = 4,15
2

d=—(101,87 + 5x104,26)---- (103,71 + 95,41) = 4,69
11 11

Estimativas da variância desses estimadores podem ser obtidas, considerando 
que existe heterogeneidade das variâncias entre as populações Pp P2 e F[ com a F2, 
uma vez que nessa última existe um componente de natureza genética, além do 
componente de natureza ambiental. Esses estimadores são:

V(m) = [V(P,) + V(P2)]+ [4 V(F2) + V(F,)]

As variâncias V( P| ),V( P2), V( F, ) e V( F2), são aquelas associadas às médias 
das correspondentes gerações. É conhecido na estatísticas que variâncias associadas a 
médias são iguais a variância amostrai, no caso, entre plantas dentro de populações, 
divididas pelo tamanho da amostra, no caso, número de plantas de cada geração. 
Assim as estimativas de V( P, ), V( P2) e V( Ft ) são dadas por:

V(P,) = -^
ni

V(P2) = -^-
n2
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V(F,) = -^
n3

em que nt, n2 e n são os tamanhos amostrais das 3 populações e ô,2 estimativa da 
variância residual. A variância da média de F2 por sua vez é:

V(F2) = ^

°4
em que n4 é o tamanho amostrai da F .

Assim, a estimativa da variância de m é:

V(ih) = 25 ‘ «2 a2"
CTe Oe 1 +----

r a2 «21
4^.+a.

121 .°l n2. 121 . n4 n3.

14,602 3,099~
20 10 .

25 ’ 3,099 3,099' 1
121 .10 ' 10 . ' 121

= 0,1548
Para os demais estimadores os estimadores das variâncias são dados por: 

V(â) = -[^ + -^-
4Lni n2.

A .
V(â)=-

Ék+25x2Í 36 H-----
'* 2 A 2"

_ n4 «3. 121 .nl n2.
V(d) = —

121

Cujas estimativas são:

V(â) = 0,1550 e V(d) = 0,4647
Outros processos de estimação existem na literatura (Rowe & Alexander, 

1980; Mather & Jinks, 1984). Alguns deles envolvendo método dos quadrados 
mínimos ordinários ponderados. Saber qual procedimento é o mais eficiente, muitas 
vezes, é difícil. Trabalhos de simulação podem ser planejados e executados com a 
finalidade de compará-los entre si. Nesse caso, procedimentos semelhantes ao relatado 
anteriormente para a geração de várias gerações e populações seriam executados 
milhares de vezes usando recursos computacionais para isso. Após cada repetição do 
processo os vários métodos que serão comparados são empregados para estimar os 
componentes de médias. Diversos tamanhos das populações, grau médios de 
dominância, diferentes herdabilidades e números de genes, entre outros fatores de 
interesse seriam considerados. Os resultados obtidos pelos diversos métodos seriam 
comparados por meio das propriedades estatísticas de seus estimadores, quais sejam, 
eficiência, não tendenciosidade, entre outras. O melhor método seria aquele com 
propriedades ótimas de seus estimadores.
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Por meio desse exemplo, gerando diversas populações com número variados 
de indivíduos, considerando apenas um gene, com herdabilidade de 0,80, procurou-se 
demonstrar como a simulação pode ser empregada para imitar o sistema real. As 
estimativas dos parâmetros genotípicos e fenotípicos propiciaram uma forma de 
averiguar que o sistema simulado apresentava valores compatíveis com os modelos e 
delineamentos teóricos que nortearam a construção do sistema simulado. A finalidade 
maior, no entanto, foi apresentar ao leitor os procedimentos e etapas da realização de 
um processo de simulação, bem como apresentar as formas de conexão entre as gerações 
de números e variáveis aleatórias com a simulação. Os processos que envolvem variáveis 
aleatórias em simulação são conhecidos como método de Monte Cario.

3.2 SIMULAÇÃO PARA AVALIAR QUALIDADE DE ESTIMADORES

Como já foi comentado, diversos estimadores existem e são propostos a cada 
dia pelos melhoristas para estimar parâmetros genotípicos e fenotípicos. Um parâmetro 
de muito interesse para o melhoristas, é o número de genes que controla algumas 
características, tais como reação a doença, cujo fenótipo é medido de forma 
quantitativa. Para estimar o número de genes, os melhoristas dispõem de vários 
estimadores que têm a necessidade de que avaliações das populações genitoras (?! e 
P2), das filiais (F] e F2) e dos retrocruzamentos (RC e RC2) sejam feitas. Dentre eles, 
destacam-se os estimadores de Burton (1951), modificado por Aguiar (1999) e o de 
Mather & Jinks (1984). O estimador ( K, ) de Burton (1951) modificado por Aguiar 
(1999) é:

í- {(3/4-n + ú2)xP2

CTe

em que,

_ (4F2~3P,~P2)/2
P2-Ü

D= P2-P,

O estimador ( K, ) de Mather & Jinks (1984) é: 

em que Ôa é ° estimador da variância aditiva.

Para verificar qual é o estimador mais eficiente, foi realizada uma avaliação 
por meio de simulação, uma vez que não são apresentadas na literatura informações 
sobre medidas de precisão desses estimadores. Para isso considerou-se uma situação 
com K=3 genes independentes, de mesmo valor genotípico e com dominância 
completa (a.=4, d.=4 e m=100, i=l, 2, ..., 3). Considerou-se uma situação com 
h2=0,80, e as populações Pp P2, Fp F2, RCt e RC2. Os tamanhos amostrais foram de 
20 plantas para as populações Pp P2 e F, e de 80 plantas para RCj e RC2. A fim de 
ilustrar o efeito do tamanho da amostra na estimativa do número de genes, 
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considerou-se três tamanhos de amostra para a geração F2, de 80, 100 e 200 plantas. 
Em todos os casos foram computadas a média e a variância da geração. Com base 
nos resultados obtidos em cada repetição, foram estimados os componentes de 
variância (aditiva e ambiental) pelo método dos quadrados mínimos ordinários. Esse 
não é, obviamente, o melhor método de estimação de componentes de variância, no 
entanto, será usado assim mesmo, uma vez que os estimadores de ambos os genes 
usam os mesmos resultados, o que não afetará o processo de comparação.

Para comparar os resultados foram realizadas 1.000 simulações, estimado-se 
o número de genes utilizando ambos estimadores. Foi calculado o viés, que é a média 
de todas as 1.000 estimativas obtidas subtraída do valor paramétrico, e também 
estimado o erro padrão para se avaliar a eficiência dos estimadores.

Os estimadores da variância aditiva ( oi ) e da variância ambiental ( ) são
dados por:

*2
OA — zctf2 — ctrc.

* 2 _ 
Oe -

em que, Ôrc. = ctrc, + Ôrc2 é a soma das estimativas das variâncias fenotípicas 
entre plantas do RC( e RC2, respectivamente; ôp, , ôp2 e Ôf, representam as variâncias 
fenotípicas entre plantas das populações Pp P2 e F , respectivamente.

Estipuladas as condições e os estimadores, foram geradas as populações men
cionadas anteriormente, por meio de simulação, a qual foi realizada de forma 
semelhante a relatada no item 3.1. É conveniente salientar que para gerar o genótipo 
de um indivíduo de uma população segregante, para cada gene é efetuada uma escala 
conforme relatado anteriormente e gerado um número aleatório. O próximo gene 
depende dessa escala e de um novo número aleatório gerado. Assim, o processo é 
repetido até que todos os genes sejam considerados. O genótipo gerado dessa forma, 
obedece necessariamente a primeira e a segunda lei de Mendel. Os estimadores são 
aplicados em cada repetição da simulação, sendo que ao término do processo foram 
obtidas 1.000 estimativas de cada estimador. Em seguida é calculado a média, desvio 
padrão, que se constitui numa estimativa do erro padrão, o viés e os valores mínimos 
e máximos obtidos. Os resultados estão apresentados na Tabela 3, considerando 
diferentes números de plantas da população F2. Pode-se verificar que o estimador 
K, tem melhores propriedades estatísticas do que o estimador k2 . Os valores mé

dios das 1.000 estimativas aproximaram consideravelmente do valor paramétrico 
(K=3) para o estimador Kj , mesmo nas situações de menor número de indivíduos 
na F2 (nF2=80). Os erros padrão estimados foram de pequena magnitude (18 a 27%) 
quando comparados com o valor médio, para o estimador de K, , o que não ocorreu 
para o k2 . O estimador de Mather & Jinks (1984), k2 , por sua vez, apresentou 
viés positivo variando de 1,33 a 2,34 genes, bem como apresentou grande variação 
entre suas estimativas, o que pode ser observado pelos elevados erros padrão e pela 
estimativas de mínimo e máximo valores entre os 1.000 simulados.

É conveniente salientar que os estimadores apresentaram tendência de reduzir 
o viés, o erro padrão e amplitude (máximo - mínimo) das estimativas obtidas, com o
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TABELA 3. Estimativas médias do número de genes, do erro padrão, viés, mínimo e máximo em 1.000 
simulações, utilizando os estimadores de Burton (1951) modificado por Aguiar (1999), K, e 
o de Mather & Jinks (1984), k2 , considerando os valores paramétricos, de cada um dos k=3 
genes, a.=4, d.=4, m=100, com i=l, 2, 3, e herdabilidade no sentido amplo tendo como 
referência a população F2 de 0,80.

Estimador de Burton (1951) - K, Estimador de Mather & Jinks (1984) -k2

nF2 k S(k.) Viés Min. Max S(k2) Viés Min. Max

80 3,16 0,86 0,16 1,6 8,4 5,34 36,74 2,34 -347 615

100 3,15 0,74 0,15 1,6 7,5 5,02 36,23 2,02 -587 699

200 3,05 0,54 0,05 1.4 5,0 4,33 12,34 1,33 -44 344

aumento do tamanho da população F2 de 80 para 200 indivíduos. Isso reflete a 
propriedade denominada de consistência simples dos estimadores. Outras 
propriedades, tais como verificar a pressuposição de normalidade, ou de pelo menos, 
normalidade assintótica poderíam ser checadas. Pressuposições como essas, se aceitas, 
garantiríam a realização de testes de hipóteses estatísticas de interesse para o 
melhoramento.

Mather & Jinks (1984) ressaltam que algumas condições são necessárias para 
que os estimadores do número de genes sejam eficientes e possam ser aplicados. Essas 
restrições são bastantes restritivas, no entanto, a mensuração analítica do seu efeito 
nas estimativas tem grande dificuldade de ser realizada. A simulação novamente pode 
ser empregada para avaliar tais efeitos e alertar os melhoristas quanto aos aspectos 
restritivos de se usar alguns desses estimadores. As condições de uso podem ser 
enumeradas por: a) genótipos dos genitores totalmente contrastantes, sendo que um 
dos genitores possuem constituição genotípica contendo todos os alelos favoráveis e 
o outro com os desfavoráveis; b) efeitos alélicos aditivos iguais com relação a todos os 
genes segregantes na geração F2; c) ausência de epistasia; e d) ausência de ligação.

Algumas dessas condições como a (a) e a (b) foram checadas para avaliar os 
seus efeitos, usando o programa de simulação utilizado e descrito anteriormente. 
Numa primeira etapa buscou avaliar-se o efeito de diferentes valores genotípicos 
com relação a todo os genes controladores da característica. A Tabela 4 apresenta as 
estimativas médias do número de genes, do erro padrão, viés, mínimo e máximo em 
1.000 simulações, utilizando os estimadores de Burton (1951) modificado por Aguiar 
(1999), kt , e o de Mather & Jinks (1984), k2, considerando diferentes valores 
paramétricos para cada um dos k=3 genes, ou seja, 0 < a. < 4 (a a., i i’), d.=a.e 
m= 100, sendo que ainda se considerou uma situação em que todos os alelos favoráveis 
estavam concentrados no Pr Verificou-se que todos os estimadores apresentaram 
subestimativas do número de genes em cada uma dos tamanhos amostrais da geração 
F2 considerados. Novamente, verificou-se que o estimador k2 foi o pior, pois 
apresentou um erro padrão elevado e demais estatísticas descritivas reafirmando sua 
péssima qualidade. Os valores genotípicos dos locos foram gerados como sendo 
pertencentes a distribuição uniforme U(0, 4). Dessa forma espera-se que em cada 
situação simulada o viés possa apresentar uma magnitude maior ou menor do seu 
efeito. A investigação desse efeito poderia ser feita tentando realizar uma série de 
simulações de 1.000 repetições cada e correlacionar o viés com a variabilidade 
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(variância) dos efeitos genotípicos entre os diferentes genes segregantes. Mather & 
Jinks (1984) destacam que quanto maior for essa variabilidade, maior será o viés das 
estimativas em magnitude. Se esse processo fosse realizado e repetido algumas centenas 
ou milhares de vezes poderia se estabelecer uma relação, entre essa variação e o viés 
de tal sorte que o melhorista poderia fazer conjecturas a respeito do efeito diferenciado 
dos valores genotípicos.

Numa segunda etapa buscou-se verificar o efeito diferenciado dos valores 
genotípicos dos diferentes genes e ainda considerando que um dos pais não continha 
todos os alelos favoráveis concentrados em sua constituição genotípica. A Tabela 5 
apresenta essa situação, e o que se pode verificar é que as estimativas do número de 
genes é grandemente afetada por esses fatores. Como o efeito isolado das diferenças 
dos valores genotípicos foi avaliado anteriormente, pode-se inferir que, apesar da 
complementaridade existente entre os genótipos dos pais, a não concentração dos 
alelos favoráveis em um deles, causa grandes viés no sentido de subestimar o número 
de genes, tanto para o estimador K, , considerado melhor em todas as outras situações, 
quanto para o estimador K2 . Esse resultado está de acordo com o esperado por Mather 
& Jinks (1984), e pode ser considerado uma séria restrição para os estudos onde se 
pretende estimar o número de genes, uma vez que essa situação no melhoramento, 
do ponto de vista probabilístico, é bastante frequente. Novamente, apesar das pobres 
estimativas de ambos os estimadores, verificou através das diversas estatísticas 
associadas (Tabela 5), que o estimador de Mather & Jinks (1984) foi o que apresentou 
as piores propriedades.

TABELA 4. Estimativas médias do número de genes, do erro padrão, viés, mínimo e máximo em 1.000 
simulações, utilizando os estimadores de Burton (1951) modificado por Aguiar (1999), k, e 
o de Mather & Jinks (1984), k2 , considerando diferentes valores paramétricos de cada um 
dos k=3 genes 0 < a .< 4 (a.* a..i i’) (alelos favoráveis concentrados no PJ, d.=a.e m=100, 
com i=l, 2, 3, e herdabilidade no sentido amplo tendo como referência a população F2 de 
0,80.

TABELA 5. Estimativas médias do número de genes, do erro padrão, viés, mínimo e máximo em 1.000

Estimador de Burton (1951) - K, Estimador de Mather & Jinks (1984) - k2

nFZ Ê, S(k.) Viés Min. Max S( k) Viés Min. Max

80 2,71 0,78 -0,29 1,2 7,5 2,62 111,26 -0,38 -2798 1557

100 2,63 2,89 -0,37 1,2 2,9 2,69 113,01 -0,31 -315 186

200 2,61 3,94 -039 1,4 4,6 35,1 979,29 32,1 -92 30751

simulações, utilizando os estimadores de Burton (1951) modificado por Aguiar (1999), k, , 
e o de Mather & Jinks (1984), K2 , considerando os valores paramétricos, de cada um dos 
k=3 genes diferentes 0 < a< 4 (a.1 a,i 1 i’) (alelos favoráveis não concentrados no P2), d|=ai e
m=100, com i=l, 2, 3,

F2 de 0,80.
e herdabilidade no sentido amplo tendo como referência a população

Estimador de Burton (1951) - k, Estimador de Mather & Jinks (1984) -k,

nF2 Ê, S(K,) Viés Min. Max S(k2) Viés Min. Max

80 0,15 0,09 -2,85 0,02 0,75 0,19 1,00 -2,81 -11,0 11,5
100 0,15 0,20 -2,85 0,02 0,71 0,22 1,53 -2,78 -13,6 25,3
200 0,14 0,26 -2,86 0,02 0,51 0,04 3,37 -2,96 12,5 -68,5
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Trabalhos de simulação para avaliar a fórmula de Wright como estimadora 
do número de genes afetando uma característica quantitativa foram realizados por 
Zeng et al. (1990). Avaliou-se a influência da diferença dos efeitos alélicos, da ligação, 
dos tamanhos populacionais nas estimativas e na variância das estimativas do número 
de genes. As conclusões obtidas levam a afirmação de que as diferenças dos efeitos 
alélicos e que a ligação conduzem a subestimativas do número de genes e que em 
geral as estimativas estavam associadas a grandes variâncias amostrais. Modificações 
do método, incluindo a inclusão de gerações F3 ou posteriores e repetições dos 
experimentos podem melhorar as estimativas dos números de genes. O estimador de 
Wright, é semelhante ao de Mather & Jinks (1984), diferindo apenas no denominador 
da sua expressão, onde a variância genética da F2 é usada integralmente. Isso pode 
conduzir, na presença de dominância, à subestimativas do número de genes, situação 
desconsiderada pelos autores na avaliação do estimador.

É conveniente salientar que o uso de simulação nesse caso propiciou comparar 
propriedades dos estimadores, com alguns resultados analíticos apresentados, bem 
como verificar pressupostos que dificilmente seriam elucidados pelos procedimentos 
analíticos. O trabalho apresentado porThoday & Thompson Jr. (1976) simulando 
populações com herdabilidades de 100%, demonstrou segundo os autores que uma 
distribuição fenotípica normal, não necessariamente representa a segregação de um 
grande número de genes. Mesmo com 2 ou 3 locos segregantes a distribuição pode 
não ser distinguida da normal, com tamanhos amostrais utilizados nas situações 
experimentais práticas.

4. USO DE SIMULAÇÃO NO MELHORAMENTO

Como já foi apresentado nos exemplos simples da seção anterior, a simulação 
pode ser facilmente implementada para solucionar problemas de elevadas 
complexidade, os quais envolvem grande número de variáveis ou fatores. Para ilustrar 
alguns desses casos será discutido e apresentado a seguir alguns exemplos do uso da 
simulação aplicados ao melhoramento. Os primeiros trabalhos de simulação usando 
recursos computacionais, relacionados a genética e melhoramento de plantas, são 
apresentados por Fraser (1957a,b). Esses trabalhos avaliaram o efeito da ligação nas 
taxas de ganho com a seleção massal e nos avanços dos ganhos genéticos.

Comparação de métodos de melhoramento tem sido uma preocupação para 
os melhoristas de plantas autógamas e de alógamas. A comparação desses métodos é 
difícil de ser realizada de forma experimental, nos programas de melhoramento, uma 
vez que os custos são elevados, além de exigir o manuseio de grandes quantidades de 
genótipos ao longo de vários anos. Assim os trabalhos de simulação podem ser 
realizados visando identificar os métodos mais eficientes. Nesse sentido, Casali & 
Tigchelaar (1975) compararam por simulação cinco métodos de melhoramento 
aplicados a plantas autógamas: bulk (população), genealógico e o descendente de 
uma única semente (SSD) e combinações deles. Para isso consideraram 20 locos de 
dois alelos, com efeitos iguais, sem dominância, ligação ou epistasia. Consideraram 
ainda, diferentes herdabilidades que variaram de 0,10 a 0,75- O método genealógico 
foi o mais efetivo com alta (0,75) e moderada (0,50) herdabilidades. Com baixa 
(0,25) e muito baixa (0,10) herdabilidades o SSD derivou na F6 a melhor linhagem.
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A seleção assistida por marcadores não tem sido utilizada rotineiramente no 
melhoramento de plantas, pelo fato de sua eficiência ser desconhecida e do seu elevado 
custo. Para elucidar esses aspectos, da eficiência e, portanto, da viabilidade econômica 
do uso da seleção assistida por marcadores moleculares, vários autores (Lande & 
Thompson, 1990; Zangh & Smith, 1992, 1993; Edwards & Page, 1994; Ferreira, 
1995; Bearzoti, 1997) realizaram estudos utilizando simulação computacional. Todos 
os casos mostraram que com o decréscimo do desequilíbrio de ligação, a partir do 
terceiro ciclo seletivo, os ganhos com a seleção assistida por marcadores não era viável 
a sua exploração.

Zangh & Smith (1992) simularam populações obtidas a partir do cruzamento 
de duas linhagens endogâmicas, do qual sucessivas gerações foram avançadas pela 
troca de gametas ao acaso. Comparam três métodos entre si: seleção fenotípica baseada 
no valor reprodutivo usando a predição BLUP (melhor predição linear 
não-tendenciosa); uso da informação molecular para estimar o valor reprodutivo; e 
uma combinação dos dois métodos anteriores combinando-os em um índice 
semelhante ao proposto por Lande &Thompson (1990). Os resultados de simulação 
mostraram que essa última metodologia foi a mais eficaz, e que o uso da informação 
molecular isolada foi a menos eficiente.

É conveniente salientar que as simulações realizadas nesses casos, modelaram 
os sistemas genéticos de formas mais simplificadas que o sistema real. No entanto, as 
restrições impostas não prejudicam de forma a inviabilizar as inferências realizadas 
ou a qualidade das mesmas. Trabalhos reais utilizando a seleção assistida permitirão 
que sejam validados os resultados obtidos nos sistemas simulados. Dessa forma, a 
simulação terá o seu uso justificado no melhoramento.
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1. INTRODUÇÃO

O processo de inovação tecnológica faz uso de uma grande massa de 
conhecimento científico e tecnológico na geração de novas tecnologias. Aumentar 
esta base de conhecimentos e incentivar a geração de novas tecnologias se constitui 
em fator estratégico para o desenvolvimento econômico-social em bases competitivas 
e sustentáveis nas economias modernas. A habilidade de criar, distribuir e explorar o 
conhecimento e a informação está, rapidamente, tornando-se a melhor ferramenta 
para aumentar a vantagem competitiva, criar riquezas e melhorar a qualidade de 
vida.

Neste processo, o Estado joga um papel da maior importância em pelo menos 
duas áreas. Primeiro, ao financiar parte substancial da pesquisa científica. Segundo, 
ao criar, regulamentar e monitorar incentivos ao desenvolvimento tecnológico e uso 
comercial da tecnologia gerada. A maior beneficiária da ação do Estado neste processo 
deverá ser sempre a sociedade, usuária final da diversidade de produtos acabados 
colocados à sua disposição.

A emergente indústria da biotecnologia, se constitui em um exemplo atual e 
marcante deste processo, onde o conhecimento gerado a partir da pesquisa científica 
em genética e biologia molecular, tem sido intensivamente utilizado no 
desenvolvimento de produtos e processos de interesse comercial, principalmente nas 
áreas agrícola e farmacêutica.

O progresso tecnológico, nestes dois setores, tem-se caracterizado pelos 
seguintes aspectos principais1:

• indústria e serviços baseados em intenso uso do conhecimento, implicando em 
maior pressão sobre a comunidade científica por maior produtividade e 
eficiência;

• formação de redes de pesquisa e trabalho em maior colaboração;
• maior interação com o setor privado, levando à exploração mais direta e rápida dos 

resultados da pesquisa científica e tecnológica2.

A proteção à propriedade intelectual aplicada às inovações tecnológicas, 
envolvendo o todo ou parte de seres vivos e novos processos biológicos, apresenta-se 
neste contexto como um dos aspectos mais dinâmicos e controvertidos do estágio 
atual de desenvolvimento de regimes de propriedade intelectual. Trata-se de um tema 
extremamente polêmico, no qual muitas questões encontram-se ainda sem solução, 
matéria-prima para debate acalorado envolvendo interesses conflitantes no âmbito 
econômico, político, social, cultural e técnico, para não falar nos igualmente 
importantes aspectos morais e religiosos.

A indústria da moderna biotecnologia é usuária intensiva de novos 
conhecimentos3. Em média, o setor privado reinveste em pesquisa e desenvolvimento 
(P&D) 45% de seu lucro anual. Portanto, parte significativa do valor das empresas 
deste setor está imobilizado na forma de capital intelectual. O problema é que o 
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capital intelectual é facilmente dilapidado, podendo ser subtraído, copiado ou vendido, 
sem autorização dos seus proprietários.

Esta indústria encontra no sistema de patentes uma das únicas formas de 
evitar o uso não autorizado das invenções produzidas, uma vez reveladas a potenciais 
competidores. Isto parece ser de fundamental importância para que pequenas empresas 
possam se firmar neste mercado, reconhecidamente competitivo e demandante de 
significativos investimentos em equipamentos, tecnologia e pessoal. É justamente 
nesta indústria que se obtém um alto retorno da proteção à propriedade intelectual 
dado que algumas tecnologias são facilmente reproduzíveis, como, por exemplo, a 
reutilização de sementes a cada nova geração4.

Por outro lado, reações contrárias ao patenteamento de organismos vivos 
apontam para:

• possíveis efeitos negativos sobre a disponibilidade e uso sustentável da diversidade 
biológica e dos recursos genéticos;

• não qualificação para o patenteamento de seqüências genéticas, mesmo quando 
isoladas de seres vivos;

• efeitos adversos sobre o fluxo de informações e intercâmbio científico5;
• concessão de patentes extremamente abrangentes em setores estratégicos, favorecendo 

a formação de extensos monopólios, com crescente pressão sobre preços e bloqueio 
do processo de inovação tecnológica;

• aspectos éticos, morais e religiosos associados ao patenteamento da vida.

É neste contexto que se insere o presente desenvolvimento dos regimes de 
propriedade intelectual aplicados aos produtos e processos de interesse para o 
agronegócio.

2. NATUREZA DA PROPRIEDADE INTELECTUAL

Direitos de propriedade intelectual são concedidos em reconhecimento a 
contribuição intelectual na criação de, entre outros, novos produtos e processos de 
interesse industrial, como variedades vegetais melhoradas, com o propósito de 
incentivar o desenvolvimento econômico e social e de proteger os investimentos 
incorridos no processo de pesquisa e desenvolvimento.

A matéria viva pode ser submetida à propriedade corpórea, pública ou privada, 
e à propriedade intelectual. O todo ou parte de uma planta pode ser considerado 
propriedade de um indivíduo (na forma do resultado de uma colheita, por exemplo), 
assim como um cultivo perene ou anual é propriedade do legítimo dono ou 
arrendatário da terra em que for cultivado. Propriedade intelectual, genericamente, 
“se refere a toda espécie de propriedade que se origine ou provenha de qualquer 
concepção ou produto da inteligência, para exprimir um conjunto de direitos, que 
competem ao intelectual (escritor, artista ou inventor) como autor da obra imaginada, 
elaborada ou inventada6”.

Pelo menos três diferenças principais podem ser apontadas entre a propriedade 
corpórea e a propriedade intelectual7. A primeira diz respeito ao fato de que a 
propriedade material do todo ou parte de um produto é perpétua, enquanto que a 
propriedade intelectual é um direito temporário. Direitos de propriedade intelectual 
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são concedidos por períodos da ordem de 20 anos na maioria das legislações sobre 
patentes e de 20 a 25 anos para direitos de melhorista, de acordo com a versão 
revisada, em 1991, da UPOV.

Segundo, a propriedade intelectual se refere ao conteúdo intangível de bens e 
processos. No caso de patentes sobre seres vivos ou matéria biológica, o direito de 
propriedade intelectual recai sobre a informação contida nos genes de um determinado 
organismo e não sobre o organismo per se. Neste caso, o detentor da patente exerce o 
direito de excluir terceiras partes de produzirem ou de comercializarem um 
determinado organismo ou algum de seus componentes, por um período determinado. 
No caso de direitos de melhorista, os direitos são exercidos sobre material propagativo, 
fazendo-se uma distinção entre grão (produto utilizado para consumo ou 
industrialização) e semente (normalmente definida como qualquer estrutura biológica 
utilizada para a propagação de uma dada variedade).

Terceiro, em contraste com a propriedade física “absoluta”, a propriedade 
intelectual só pode ser exercida nos países aonde O título de propriedade foi concedido, 
de acordo com o princípio da territorialidade.

3. UM POUCO DA EVOLUÇÃO DO SISTEMA DE PATENTES NA 
ÁREA BIOTECNOLÓCICA

A patente é uma concessão que o Estado faz em reconhecimento à 
contribuição intelectual na invenção de novos produtos e processos específicos de 
aplicação industrial, com o propósito de criar incentivos e estimular o 
desenvolvimento de inovações tecnológicas, de modo a se obter retorno financeiro 
pelos investimentos realizados. Como mencionado anteriormente, o detentor da 
patente exerce o direito de excluir terceiras partes de produzirem ou de 
comercializarem um determinado organismo ou algum de seus componentes, por 
um período determinado.

Anteriormente a 1977 o United States Patent and Trade Office (USPTO) 
considerava produtos e processos naturais como “produtos da natureza” e, portanto, 
não elegíveis para o patenteamento. A partir deste ano a Court ofCustoms andAppeals 
estabeleceu que patentes poderiam ser solicitadas para “novas” formas ou composições 
de produtos naturais, ainda que patentes não poderiam ser concedidas para produtos 
naturais, na forma como se encontravam na natureza. Como conseqüência desta 
decisão8, produtos naturais purificados (extraídos de matéria viva) passaram a ser 
considerados “novos” e, portanto, passíveis de patenteamento. A partir de então, 
patentes para organismos vivos passaram a ser concedidas nos Estados Unidos da 
América, procedimento que foi seguido pela maior parte dos países industrializados 
e em vias de ser adotado por países em desenvolvimento.

Outra decisão importante foi tomada pela Suprema Corte Americana em 
1980, decidindo favoravelmente pelo patenteamento de bactéria geneticamente 
engenhada (naquele que ficou conhecido como o caso “Diamond v. Chakrabarty”) e 
estabelecendo que microrganismos engenhados poderiam ser patenteados como 
manufacture ou composition ofmatter, constituindo-se no marco judicial que permitiu 
ao USPTO seguir concedendo patentes para microrganismos9 que, por definição, 
podem incluir células de plantas e animais.
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Apesar de que a base legal para o patenteamento de inovações biotecnológicas 
esteja estabelecida, vários problemas relacionados com a adaptação do sistema de 
patentes para produtos e processos biotecnológicos ainda persistem, especialmente 
quando o sistema tem abrangência para o todo ou parte de seres vivos, aí incluídas as 
seqüências genéticas.

A revelação da invenção é a moeda de troca recebida pela sociedade na 
concessão deste direito, fator que, além de estimular a competição imediatamente 
após a revelação do passo inventivo, permite que se forme um estoque de tecnologias 
que de outra forma não seria constituído por estarem protegidas por segredo industrial. 
Patentes na área biológica são concedidas para produtos, misturas de substâncias ou 
organismos, usos e métodos de utilização. Enquanto que a descrição plena de processos 
de criação e uso de produtos biotecnológicos seja na maioria das vezes possível, a 
descrição plena do todo ou de parte de seres vivos se constitui em um sério problema 
para a revelação de invenções nos regimes de patentes, face à complexidade dos sistemas 
biológicos envolvidos10. Ademais, a repetibilidade do processo de obtenção de um 
organismo não pode ser assegurada pela descrição escrita da inovação, por estar sujeito 
a mudanças aleatórias, fruto de processos biológicos naturais inerentes, anulando o 
principal item da contrapartida do inventor.

Outra questão de difícil solução se refere ao desenvolvimento e aplicação de 
critérios de obviedade para produtos biotecnológicos, fatores determinantes do critério 
de novidade para a concessão de uma patente. Caracterizar o passo inventivo, 
diferenciando o novo do que já existia, não é uma tarefa necessariamente de fácil 
exame pelos escritórios de patentes, exigindo grande conhecimento do estado da arte 
em biotecnologia e o estabelecimento de um conjunto mínimo de critérios capazes 
de orientar a atuação dos examinadores nesta questão. Quanto que um processo 
biotecnológico deve diferir de outro já patenteado de modo a ser considerado novo? 
Quanto que uma variedade precisa ser diferente de outra para ser patenteada ou 
protegida? (Como aplicar eficientemente o conceito de derivação essencial, introduzido 
pela UPOV 91 ?) Que percentagem de homologia uma seqüência genética precisa 
apresentar, abaixo da qual a mesma possa ser considerada nova? Estas questões serão 
muitas das vezes resolvidas por decisões dos tribunais ou por competentes advogados, 
já que dificilmente um biólogo se arriscaria a precisar conceitos e respostas definitivas 
para as mesmas, criando enorme potencial de litígio na administração dos direitos de 
propriedade intelectual nesta área.

Para complicar substancialmente esta situação, patentes de processos biológicos 
com alcance muito amplos têm sido solicitadas e concedidas por escritórios de patentes 
dos EUA e Europa11, contribuindo para aquecer ainda mais o debate sobre esta questão, 
gerando incerteza e desconfiança no meio científico e na sociedade quanto a eficácia 
do sistema de patentes como promotor de inovação tecnológica na área de 
biotecnologia e abrindo as portas para a construção de monopólios legais sem 
precedentes no setor agrícola.

Adicionalmente, observa-se um relaxamento da aplicação do requisito 
“aplicação industrial”, informação a ser especificada claramente em todo processo de 
solicitação de patente. O relaxamento deste requisito, como no caso de pedidos de 
patentes para seqüências genéticas sem especificação de função ou uso industrial, 
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pode conduzir a criação de monopólios sobre produtos e processos biológicos de 
amplo interesse para a pesquisa científica12.

Em tese, a oposição ao patenteamento do todo ou de parte de seres vivos não 
encontra sustentação legal na maior parte dos países desenvolvidos. Esta questão está 
amparada em acordos internacionais sobre esta matéria. O General Agreement on 
Trade and Tariffi (GATT) define como patenteável “qualquer invenção, de produto 
ou processo, em todos os setores tecnológicos, desde que seja nova, envolva processo 
inventivo e seja passível de aplicação industrial”13, fazendo clara menção a 
obrigatoriedade dos países signatários no que diz respeito ao patenteamento de 
micro rganismos14.

Os dispositivos do acordo TRIPS1 ’■16 (Trade RelatedIntellectualProperty Rights 
Agreement), acordo sobre propriedade intelectual integrante do GATT, têm provocado 
mudanças substanciais nos regimes de propriedade intelectual nos países signatários 
do mesmo, particularmente no que tange à proteção de produtos e processos 
resultantes da aplicação da biotecnologia moderna e do melhoramento genético. 
Como consequência, novos padrões passam a ser observados, a saber17:

• a propriedade intelectual foi rapidamente estendida para plantas18 na maior parte 
do mundo, e para componentes dos seus genomas em países desenvolvidos;

• regimes de proteção à propriedade intelectual aplicável às variedades vegetais passam 
a ser implementados em países em desenvolvimento por força da entrada em vigor 
nestes países do acordo TRIPS, na sua maioria por força de sistema efetivo de 
proteção sui generis na linha da UPOV;

• poucas companhias passaram a dominar a capacidade mundial de produção de 
sementes19,20;

• companhias farmacêuticas, químicas e do agronegócio estão se agrupando, dando 
origem à industria da ciência da vida, altamente concentrada. Estima-se que cinco 
ou seis grandes grupos estarão controlando mais de 80% do mercado de sementes 
ao nível global na virada do século;

• maiores investimentos são realizados pelo setor privado em universidades nos Estados 
Unidos, Canadá e em alguns países da Europa, justamente para continuar 
aumentando sua plataforma intelectual;

• crescente interesse na apropriação da informação derivada do seqüenciamento do 
genoma humano e de plantas de grande interesse agrícola.

No cenário agrícola internacional as políticas sobre a proteção à propriedade 
intelectual são, direta e indiretamente, influenciadas pelas discussões no âmbito da 
Conferência das Partes da Convenção sobre Diversidade Biológica21,22 (CBD), a 
Organização Mundial de Comércio23 (OMC), a Organização Mundial de Propriedade 
Intelectual24 (OMPI), a União para a Proteção de Obtenções Vegetais25 (UPOV), o 
Grupo Consultivo para Pesquisa Agrícola Internacional26 (CGLAR) e seus centros 
internacionais de pesquisa, a Organização das Nações Unidas para Agricultura e 
Alimentação27 (FAO) — principalmente no que tange ao intercâmbio de germoplasma28 
- e algumas outras entidades que recentemente incluíram a propriedade intelectual 
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no rol de suas atividades. Muitas organizações não-governamentais29 (ONGs) e 
escritórios particulares se envolveram na discussão da propriedade intelectual, com 
posições a favor e contra o estabelecido nas regras de TRIPS, em muito contribuindo 
para a situação polêmica desta questão no âmbito internacional.

De acordo com a FAO30, direitos de propriedade intelectual são críticos para 
o crescimento da indústria de biotecnologia. De acordo com esta organização, a falta 
de proteção intelectual apropriada nos diferentes países tem sido apontada como 
fator limitante para a transferência de resultados alcançados nos países desenvolvidos, 
bloqueando, inclusive, investimentos locais. A matéria tem implicações no comércio, 
no investimento em tecnologia e no acesso aos produtos biotecnológicos. Assim, a 
FAO recomenda aos países uma avaliação cuidadosa de suas posições e, conforme 
apropriado, a criação e revisão de legislações nacionais de propriedade intelectual de 
conformidade com o previsto no acordo TRIPS. Em particular, recomenda uma 
avaliação criteriosa sobre a melhor forma de proteção à propriedade intelectual a ser 
dada às novas cultivares.

Os questionamentos sobre a aplicação prática da propriedade intelectual e, 
em particular, das patentes, têm sua principal origem na tentativa de se adaptar o 
sistema vigente de propriedade intelectual à proteção de organismos vivos, genes e 
processos biológicos. No cenário criado pela indústria da moderna biotecnologia 
aplicada à agricultura, predominantemente ocupado pelo setor privado multinacional, 
é difícil equacionar, sob as mesmas regras, os resultados e interesses das grandes 
empresas, dos centros internacionais de pesquisa, da pesquisa pública nacional e das 
comunidades locais.

Teme-se que a apropriação da criação intelectual destrua a natureza publica 
da agricultura, especialmente no que se refere às necessidades dos mais pobres. Teme- 
se, ainda, que a privatização do DNA31 sirva ao benefício de poucos (monopólios32) 
as expensas da maior parte da sociedade33.

Uma questão central quando se discute biotecnologia de plantas é o que deve 
ser patenteado. O que é o todo e o que é parte do todo? O USPTO aprova, por 
exemplo, pedidos de patente de marcadores genômicos EST34 {expressed sequence tags) 
e SNPs35 {single nucleotidepolymorphisms') ou polimorfismos de base única existentes 
no DNA de organismos. Ocorre que os SNPs são, na verdade, construções existentes 
na natureza, tratando-se de descobertas e não de invenções. Portanto, é válido 
questionar-se sobre os limites da proteção à propriedade intelectual e apropriação 
por estes tipos de direito do genoma36,37. Aonde deve ser passada a linha divisória 
entre a descoberta e a invenção?

Em todo o mundo a pressão da sociedade tem sido muito grande para que o 
genoma humano não seja patenteado. Em decorrência dessa acalorada discussão 
anunciou-se, recentemente38, uma proposta a ser discutida entre os governos dos 
Estados Unidos e da Inglaterra no sentido de que, se acordado internacionalmente, 
as informações obtidas pelos dois países no projeto Genoma Humano serão colocadas 
a disposição da pesquisa científica internacional.

Os Estados Unidos da América é, atualmente, o único país a usar patentes 
para proteger cultivares. Exatamente por isto, surgem ali os primeiros conflitos de 
aplicação da proteção dupla na área vegetal39. Existem inclusive chances de que o 
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patenteamento de cultivares nos EUA venha a ser rediscutido, dada a possibilidade 
de proteção efetiva das novas cultivares de sistema alternativo de proteção da 
propriedade intelectual, na linha da UPOV.

Enquanto o cenário de proteção intelectual não for suficientemente 
esclarecido, as grandes firmas de biotecnologia estarão disputando a proteção de 
seus investimentos nos países onde as cultivares geneticamente modificadas estão 
sendo plantadas40,41. De acordo com a Firma Prudential Securities de New York 
(EUA), serão necessários cerca de dez anos para serem resolvidos legalmente todos 
os processos instaurados nos dois últimos anos, após a introdução de híbridos 
transgênicos no mercado. A indústria internacional parece aceitar normalmente 
este fato, tanto nos Estados Unidos como em países em desenvolvimento onde 
mantêm suas subsidiárias. Mas como reagirão as instituições de pesquisa pública 
em países em desenvolvimento, que entraram recentemente nessa área, e que 
colocam seus produtos diretamente ao alcance do agricultor? Haverá recursos 
suficientes para defender seus produtos (inclusive cultivares) e processos protegidos 
do uso indevido por terceiros, no Brasil e no exterior? Essa é uma nova fronteira 
que está apenas começando a se descortinar perante os administradores de P&D 
em todo o mundo, mas que se avizinha como um grande desafio para aqueles em 
países em desenvolvimento.

Outras duas questões que interferem com o agronegócio e com o 
patenteamento de produtos e processos biotecnológicos, e que devem ser analisadas 
pelos responsáveis por desenhar a política de propriedade intelectual dos países em 
desenvolvimento são apresentadas abaixo.

A primeira se refere à “exaustão de direitos”42 e à “restrição à importação de 
certos produtos”. A pergunta a ser feita neste caso é: deve o país desenhar sua 
legislação de modo a permitir a livre importação de produtos que tenham sido 
legitimamente comercializados pelo detentor dos direitos intelectuais em terceiros 
países?

A Seção 6 do GATT/TRIPS deixa em aberto para cada um dos países 
membros da OMC a determinação de sua política nacional sobre mercado paralelo. 
Entretanto, de acordo com Barton (1999), se todos os países membros da OMC 
decidissem permitir a importação paralela, os detentores de direitos proprietários 
poderíam concluir ser mais vantajoso financeiramente determinar uma política 
uniforme de preços em todos os mercados, o que provavelmente causaria um 
acréscimo substancial de preços de tais invenções em países em desenvolvimento.

A segunda diz respeito às restrições à importação impostas por países 
desenvolvidos, aí incluídos os produtos manufaturados a partir de processos 
patenteados, e que infringiríam os direitos do detentor se fabricados no país de 
importação. Além disso, o país pode proibir a importação de produtos feitos sob 
licença compulsória ou em situações em que a patente (mesmo que legitimamente) 
tenha sido negada. Portanto, o país em desenvolvimento que tem a expectativa de 
exportar produtos para os países desenvolvidos deve levar em consideração os 
detalhes da legislação nacional daqueles países, e claramente terá menor liberdade 
de decisão do que quando determinar as regras para produtos produzidos para o 
consumo interno.



Gestão de direitos de propriedade intelectual aplicada aos produtos eprocessos do setor agrícola 1151

4. A PROPRIEDADE INTELECTUAL APLICADA ÀS INOVAÇÕES 
TECNOLÓGICAS APLICADAS AO SETOR AGRÍCOLA NOS 
ESTADOS UNIDOS

No que se refere ao setor agrícola, as políticas de propriedade intelectual 
adotadas pelo Departamento de Agricultura americano (USDA), por meio do seu 
Serviço de Pesquisa Agrícola (ARS), pelas universidades americanas e pela indústria 
da biotecnologia se entrelaçam no que se refere aos direitos autorais, de marcas, do 
segredo industrial, das patentes e da proteção de cultivares.

De acordo com sua política interna, o USDA/ARS “utiliza a proteção 
intelectual para promover a utilização de invenções que se originem da sua pesquisa, 
assegurando que direitos suficientes sobre as invenções sejam obtidos para garantir as 
necessidades do Governo e para que a invenção venha a ter uma aplicação prática em 
benefício da sociedade”43. O ARS deposita pedidos de patente após preenchidos 
alguns critérios44, e sempre que as invenções tenham sido devidamente descritas, 
tenham sido testadas, tenham tido seu potencial comercial avaliado. Adicionalmente, 
este procedimento é adotado quando a proteção influenciar positivamente no processo 
de transferência da tecnologia e for necessária para preservar os direitos de propriedade 
do governo americano.

No momento, o USDA/ARS não solicita patentes de plantas, a menos que se 
determine a necessidade da patente para a difusão mais rápida da tecnologia no 
mercado. Por outro lado, os melhoristas do ARS vêm utilizando a proteção de cultivares 
de forma crescente. Faz parte, também, da política do ARS não depositar pedidos de 
patentes envolvendo animais transgênicos.

Toda e qualquer pesquisa colaborativa do USDA/ARS, com instituições 
públicas e privadas, é realizada mediante formalização de contrato (Cooperative Research 
and Development Agreement — CRADA45), que é gerenciado pelo Escritório de 
Interações Cooperativas (OCI).

O Escritório de Transferência de Tecnologia46 (OTT) negocia com o setor 
privado o licenciamento de tecnologias patenteadas pelo USDA em consonância 
com os objetivos das emendas Bayh-Dole AcF7 (1980) e Federal Technology Transfer 
Act (1986). O custo da licença e os royalties são negociados, caso a caso, e dependem 
de vários fatores que incluem a abrangência dos direitos, o tamanho do mercado 
potencial, o tempo e os recursos a serem investidos pelo licenciado para levar a invenção 
até o mercado48.

As invenções decorrentes da pesquisa são licenciadas de forma exclusiva, 
parcialmente exclusiva ou não-exclusiva aos interessados. Geralmente a licença 
parcialmente exclusiva é negociada com um pequeno número de interessados e é 
feita para uma região geográfica determinada ou para um campo específico de aplicação 
da tecnologia.

Não é comum para o Ol"l envolver-se com a transferência de tecnologia e 
licenciamentos de patentes com outros países. O principal canal é o repasse da tecnologia 
protegida para a iniciativa privada, que por sua vez fará o trabalho de negociação com 
terceiros49 ou para os escritórios de transferência de tecnologia das universidades que 
possuam maior contato direto com terceiros, tanto no país quanto no exterior.
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Baseando-se no fato de que a função primária da Universidade é a de ensinar, 
pesquisar e servir ao público, a maioria das Universidades Americanas gerencia a 
propriedade intelectual dos processos, produtos e demais itens passíveis de proteção à 
propriedade intelectual que emergem do trabalho de pesquisa e desenvolvimento, por 
meio de escritórios de transferência de tecnologia50 (estruturas relativamente pequenas, 
contando com 6-10 funcionários) que gerenciam os processos de proteção e negociam 
os contratos com terceiros51. Geralmente, as tarefas relacionadas com o depósito, sua 
posterior manutenção e defesa, que precisam de acompanhamento por advogados 
especializados, são contratadas a parte e realizadas por vários escritórios particulares.

A regra mais geral é que os escritórios devem buscar sustentação financeira, 
tornando-se independentes do subsídio universitário. Tal determinação coloca uma 
pressão bastante forte sobre os administradores do portifólio de tecnologias protegidas 
da Universidade, implicando na busca constante do melhor contrato de licenciamento. 
Desta forma, qualquer discussão sobre o uso de tecnologia proprietária passa a ser vista 
como parte do negócio. A menos que exista uma fonte de recursos externa para alavancar 
a transferência de uma certa tecnologia, o repasse de tecnologia livre de custos e sem 
cláusula de recebimento de royalties, tem-se tornado ocorrência cada vez mais rara.

As universidades americanas mantêm políticas de propriedade intelectual 
bastante semelhantes52 desde a década de 80, quando incorporaram as modificações 
promovidas pelo Bayh-Dole Act, as quais determinam que as Universidades podem 
solicitar direitos de propriedade intelectual sobre as sua próprias invenções (produtos 
e processos) oriundas de projetos financiados com recursos do Governo Federal. Por 
outro lado, somente nos últimos anos estas instituições estão dedicando maior atenção 
para o setor agrícola, dada a possibilidade crescente de retorno das aplicações da 
propriedade intelectual na biologia molecular/biotecnologia, no mapeamento de 
genomas, na bioprospecçâo, na proteção de cultivares e nos processos de 
biorremediação, entre outros.

Os Escritórios de Transferência de Tecnologia e Propriedade Intelectual 
definem tecnologia no sentido amplo, englobando, neste conceito, as inovações 
técnicas, invenções, descobertas, e a produção escrita ou em outras formas, inclusive 
software. As diretrizes sobre propriedade intelectual das universidades americanas 
incluem, além da distribuição e comercialização da propriedade intelectual, o acesso 
a produtos tangíveis como microrganismos, cultivares e software, os quais são sempre 
acompanhados, desde as fases iniciais, dos acordos de transferência de material 
(Material Transfer Agreemeni) e acordos de confidencialidade.

Os pesquisadores/inventores se comprometem a enfrentar as várias etapas de 
proteção da tecnologia, desde que haja compromisso legal institucionalizado por 
parte dos escritórios de transferência de tecnologia sobre retorno financeiro para o 
seu laboratório e, também, para si próprios53. De fato, todas as Universidades mantêm, 
embora com algumas diferenças nos valores e nas porcentagens, uma política bastante 
transparente de divisão de royalties com os inventores/autores nas diferentes áreas. 
Esse comprometimento da Universidade, além de outras facilidades que apoiam o 
desenvolvimento de incubadoras tecnológicas por parte dos próprios inventores (start- 
ups), é tido como elemento altamente motivador da maior produtividade científico/ 
tecnológica observada nas últimas duas décadas54.
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Assim, a proteção intelectual dos produtos da pesquisa por instituições 
acadêmicas tem crescido exponencialmente. De acordo com avaliação feita pela 
AUTM, as 100 melhores Universidades receberam 177 patentes em 1974, 408 em 
1984 e 1.486 em 1994. Em 1997, as 158 universidades mapeadas neste estudo 
depositaram mais de 6.000 pedidos de patente. As universidades americanas, que em 
1991 assinaram 1.000 contratos de licenciamento, subiram esse número para 3.000 
em 1998, gerando aproximadamente 500 milhões de dólares em royalties. Nessa 
corrida, a relação com a indústria floresceu como uma fonte alternativa de recursos e 
um portal ideal para a transferência de tecnologias.

Por outro lado, começam a aparecer trabalhos monstrando que a universidade 
americana transformou-se numa fábrica de inovação tecnológica e que uma reavaliação 
das políticas de propriedade intelectual e da legislação (Boyh-DaleActe. lei de patentes) 
se faz necessária, em vista da grande importância da Universidade como geradora de 
talentos e de conhecimento básico, componentes imprescindíveis para se enfrentar a 
nova fase econômica baseada em conhecimento (knoudedge economy)^.

Uma reavaliação do sistema universitário certamente trará questionamentos 
por parte da indústria, que nunca investiu tanto no apoio dos pesquisadores das 
instituições públicas/governamentais como nos momentos atuais. Procurando sempre 
consolidar cada vez mais sua plataforma intelectual, a nova indústria fundamentada 
nas ciências biológicas, conhecida como Life Science Industry, tem sido apoiada e 
beneficiada pelos cérebros atuando no setor acadêmico. Este apoio tem crescido muito 
nos últimos anos, incluindo o USDA (Florida, 1999). Este fenômeno é também 
verdadeiro na Europa, por razões similares.

Em paralelo, esta mesma indústria vem investindo, diretamente, bilhões de 
dólares por ano na descoberta de novos processos e produtos, na sua proteção à 
propriedade intelectual e na salvaguarda de seus direitos, envolvendo-se, ainda, em 
inúmeras disputas judiciais que podem atingir valores astronômicos.

É nesse cenário que devem inserir-se as instituições de pesquisa dos países em 
desenvolvimento, cujo trabalho dependa das mesmas ferramentas tecnológicas.

5. A PROPRIEDADE INTELECTUAL APLICADA ÀS INOVAÇÕES 
TECNOLÓCICAS APLICADAS AO SETOR ACRÍCOLA NO BRASIL

O Brasil tem vinculação muito antiga com o tema direitos de propriedade 
intelectual. O país foi pioneiro na adesão à Convenção de Paris, de 1883, e que até 
recentemente constituiu-se no documento internacional que balizou a legislação 
nacional de todos os países signatários em matéria de propriedade industrial. A 
Convenção de Paris estabeleceu parâmetros mínimos para harmonização de 
procedimentos concernentes à propriedade industrial e assegurou considerável 
liberdade para que cada país membro modulasse sua lei interna de acordo com seu 
grau de desenvolvimento tecnológico.

O GATT/TRIPS foi ratificado pelo Congresso Nacional em dezembro de 
1994, um ano depois da entrada em vigor da Convenção sobre Diversidade Biológica 
- CDB, em 29 de dezembro de 1993. Desde então, tanto o Poder Executivo quanto 
o Poder Legislativo têm formulado, discutido, aprovado e implementado legislação 
para o amparo, dentro do território nacional, às diretivas constantes do GATT/ 
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TRIPS, além de tomar as iniciativas necessárias para adesão aos acordos internacionais 
relevantes. O resultado desse esforço é mostrado abaixo:

• Dezembro, 1993 - Congresso Nacional ratifica a CDB;

• Dezembro, 1994 - Congresso Nacional ratifica o GATT/TRIPS que entra em 
vigor em janeiro de 1995;

• Maio, 1996 - Congresso Nacional aprova a Lei de Propriedade Industrial 
(Lei 9.279), regulamentada por vários decretos publicados pelo Instituto 
Nacional de Propriedade Industrial - INPI, nos anos de 1997 e 1998;

• Maio, 1997 - Entrada em vigor da Lei 9.279;

• Abril, 1997 - Congresso Nacional aprova a Lei de Proteção de Cultivar (Lei 9.456);

• Novembro, 1997 - Publicado Decreto Regulamentador 2.366, regulamentando a 
Lei de Proteção de Cultivares, criando o Serviço Nacional de Proteção de Cultivares 
- SNPC, no âmbito do Ministério da Agricultura e do Abastecimento;

• Novembro, 1997 - Submetida ao Congresso Nacional petição para a adesão do 
Brasil à Convenção da UPOV;

• Abril, 1998 - Conselho da UPOV aprova os dispositivos da Lei de Proteção de 
Cultivar nacional e de seu decreto regulamentador, de conformidade com os termos 
da versão 1978 da Convenção da UPOV;

• Junho, 1998 - Submetida ao Congresso Nacional proposta da nova lei de sementes, 
adaptada aos termos da Lei de Proteção de Cultivares. Esta proposta encontra-se 
em discussão no Poder Legislativo;

• Maio, 1999 - Brasil torna-se membro da UPOV, de acordo com os termos da 
versão 1978 desta Convenção.

Trata-se de um esforço muito grande realizado em parceria pelo executivo e 
legislativo nacional, no sentido de adaptar-se ao ambiente legal internacional e aos 
avanços tecnológicos observados, principalmente, na área biológica. Este esforço deu 
origem a ambiente legal nacional sobre o qual as relações de parceria do setor público 
e do setor privado poderão operar, no processo de pesquisa e desenvolvimento de 
novos produtos e processos, especialmente no que se refere àqueles de interesse para 
o setor agrícola nacional.

6. O TRATAMENTO DA PROPRIEDADE INTELECTUAL NA 
EMBRAPA

Desde 1995 a Embrapa vem se estruturando para acompanhar as mudanças 
observadas no Brasil e no exterior na área de propriedade intelectual. Este trabalho 
implicou: a) no envolvimento da empresa na preparação e defesa de legislação nacional 
apropriada aos interesses do país; b) na preparação e implementação de política interna; 
c) na criação e implementação, em 1999, de secretaria de propriedade intelectual, 
diretamente ligada à Presidência da empresa, especializada no gerenciamento do 
portifólio de tecnologias proprietárias. O desempenho da Embrapa na área de 
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propriedade intelectual vis-à-vis pesquisa agropecuária nacional, tem sido mencionado 
como modelo e usado como estudo de caso em várias instâncias no Brasil e no exterior.

Entretanto, considerando-se a experiência vivida nesse período pela Embrapa, 
em comparação com a dinâmica proporcionada pelos profissionais da área nos Estados 
Unidos, não e difícil visualizar a necessidade de urgente aprimoramento, pois o cenário 
internacional é complexo e está se modificando rapidamente, uma vez que a utilização 
da propriedade intelectual como ferramenta para o melhor desempenho da missão 
da Embrapa foi priorizado pela atual administração.

Desta forma, em adição às ações já implementadas, urge a necessidade de se 
dar maior ênfase na gestão de direitos de propriedade intelectual: a) na preparação 
dos pesquisadores sobre a gestão de direitos de propriedade intelectual, especialmente 
para líderes de projetos em áreas na fronteira do conhecimento; b) revisão dos projetos 
em andamento no que se refere ao freedom to operate e adequação das medidas tomadas 
pelos seus gestores no sentido de possibilitar e garantir a proteção futura, de acordo 
com a legislação nacional vigente, de produtos e processos derivados dos mesmos. 
Deve-se destacar que estas atividades estão previstas para a fase de implementação da 
política interna da Embrapa, aprovada em 1996.

Uma vez construída a plataforma legal de proteção à propriedade intelectual 
para cada nova tecnologia gerada, cabe à Secretaria de Propriedade Intelectual negociar 
seu licenciamento comercial para terceiros ou usá-la na negociação de tecnologia 
produzida por terceiros e de interesse para o país.

Reconhece-se que este e um processo de internalização lenta, uma vez que a 
Embrapa foi criada nos anos 70, muito antes da globalização da informação e da 
integração de mercados, de acordo com filosofia corrente de disponibilização livre de 
custos de todas as tecnologias geradas para seu usuário final, em benefício da sociedade. 
Foi criada, portanto, em época em que não se discutia a apropriação da atividade 
intelectual na área biológica e muito menos de seres vivos, como cultivares ou 
microrganismos transgênicos. No entanto, sua sobrevivência como instituição pública 
de P&D demanda sua rápida e contínua adaptação a este ambiente legal, na forma 
de políticas e procedimentos institucionalizados, que permita à Empresa se relacionar 
de forma competitiva com seus parceiros no Brasil e no exterior, dos setores público 
e privado que detenham tecnologia protegidas de interesse para o país.

A competitividade do setor agrícola nacional será alcançada por meio da 
incorporação em nossos produtos e processos agrícolas de tecnologia de ponta, na 
sua maioria protegida por direitos de propriedade intelectual. O futuro da agropecuária 
nacional dependerá, fundamentalmente, do repasse aos usuários finais deste tipo de 
tecnologia.

NOTAS DE RODAPÉ
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Biotechnology. Options and Implications for 
Developing Countries. ISNAR Research Report #3, 
page 4. 1993.
10No caso de microrganismos, este problema foi 
parcialmente resolvido pelos dispositivos do Tratado 
de Budapeste, inteiramente dedicado a esta questão, 
que estabelece um sistema internacional de 
depósitos e procedimentos que devem ser seguidos 
por depositantes e depositários. Além disso, este 
Tratado reconhece algumas coleções de cultura 
como International Depositary Authorities (IDA’s). 
Depósitos feitos em qualquer um dos IDA’s são 
aceitos por qualquer um dos paises signatários do 
Tratado como tendo atendido aos requerimentos 
da sua legislação nacional. Desta forma, a 
impossibilidade de se descrever um dado 
microrganismo é ultrapassada, na prática, pelo 
depósito do mesmo em um dos IDA’s, onde 
permanecerá à disposição de interessados em 
conhecê-lo.
"Broad biotechnology patents hamper innovation. 
Biotechnology and Development Monitor, 25: 15- 
16, Dec 1995.
12Schneider, João Elmo Patentes ou biotecnologia: 
estímulo ou obstáculo a produção de 
conhecimentos e inovações? Ciência Hoje, 15 (88). 
Março, 1993.
I3GATT/TRIPS, Art. 27.1.
14O USPTO, nadasse 435, define microrganismo 
como bactéria, actinomycetales, cyanobacteria 
(unicellular algae), fungi, protozoa, animal cells or 
plant cells or virus.
l5TRIPS foi o primeiro acordo de âmbito legal 
internacional sobre propriedade intelectual a cobrir 
a área de biotecnologia agrícola. Está em vigor no 
Brasil desde janeiro de 1995.
I6O Acordo TRIPS impôs requisitos mínimos ao 
nível global para os direitos de propriedade 
intelectual a serem reconhecidos e implementados 

pelos 134 países signatários - membros da OMC. 
Para a maioria dos países, entre os quais se inclui o 
Brasil, a data limite para implementação das 
exigências do artigo 27 foi janeiro de 2000. O 
padrão internacional para a proteção intelectual a 
ser implementado domesticamente pelos países 
signatários, no que tange à área biológica, pode ser 
assim sumarizado:
Artigo 27(1) - “a proteção pelo sistema de patentes 
deve estar disponível para qualquer invenção, 
qualquer que seja o produto ou processo, em todos 
os campos da tecnologia, desde que esses produtos 
ou processos sejam comprovadamente novos, 
envolvam um passo inventivo e sejam passíveis de 
aplicação industrial”;
Artigo 27(2) - prevê que certas invenções poderão 
ser excluídas do processo de proteção por patentes, 
quando estiverem contra a ordre public ou a 
moralidade, incluindo-se também como motivos 
para exclusão da proteção a vida ou saúde humana, 
animal ou vegetal e sérios prejuízos ao meio 
ambiente";
Artigo 27(3) - permite aos países signatários excluir 
do sistema de patentes “plantas e animais outros 
que microrganismos e processos essencialmente 
biológicos para a produção de plantas ou animais 
outros que processos não-biológicos ou 
microbiológicos”. Adicionalmente, é necessário que 
“os membros providenciem meios para a proteção 
de cultivares, ou por meio de patentes ou por 
mecanismo sui generis ou por uma combinação de 
ambos".
l7Herdt (1999) 
l8Agris (1999) 
”Quadro demonstrativo da fusão/aquisição das 
empresas de semente pelas novas corporações 
multinacionais que passaram a se chamar empresas 
de “Ciências da Vida” (www.oilseeds.org/asa/ 
documents/seedindustry.htm)
20Jones (1998)
21 www.biodiv.org 
22IUCN (1999) 
25www.wto.org 
24www.wipo.org 
25www. upov.org 
26CGIAR (maio, 1999) 
27www. fao.org 
28Ver discussões em torno do International 
Undertaking - http://web.icppgr.fao.org/ 
gsmap_e.htm
29Entre outras instituições listam-se Rockefeller 
Foundation (www.rockfound.org), National Center 
for Food and Agricultural Policy (www.ncfap.org), 
The Institute for Agriculture and Trade Policy 

http://www.oilseeds.org/asa/
http://www.biodiv.org
25www.wto.org
24www.wipo.org
upov.org
fao.org
http://web.icppgr.fao.org/
http://www.rockfound.org
http://www.ncfap.org
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(www.iatp.org), Trade and Development Center 
(www.itd.org), Food and Agricultural Policy 
Research Institute (www.ag.iastate.edu), Genetic 
Resources Action International (www.grain.org), 
International Institute for International 
Development (http://iisd.ca), World Foundation 
for Environment and Development 
(www.wfed.org), International Service for the 
Acquisition of Agri-Biotech Applications 
(www.isaaa.org), Rural Advanced Foundation 
International (www.rafi.org), Association of 
University Technology Managers ,Inc. a qual estão 
associados todos os escritórios de transferência de 
tecnologia e manejo de propriedade intelectual 
vinculados as Universidades Americanas 
(www.autm.net), The World Conservation Union 
(www.iucn.org)
30Biotechnology (1999) - http://www.fao.org/ 
unfao/bodies/COAG/COAG 15/x0074e.htm 
3lAcido Desoxirribunucleico (DNA)
32Poder de mercado : mercados para os quais há 
um único provedor (monopólio) ou poucos 
provedores (oligopólio) e que tendem a operar de 
maneiras específicas que decorrem de sua própria 
estrutura. Com a finalidade de aumentar o lucro, 
os provedores de tais mercados podem aumentar 
os preços e reduzir as quantidades disponíveis do 
produto em relação a um mercado mais 
competitivo. A concentração da produção de 
sementes nas mãos de poucas empresas de âmbito 
internacional deve levar nessa direção e tem sido 
motivo de preocupação mesmo entre os agricultores 
dos Estados Unidos, que começam a demandar do 
governo medidas publicas para dissolver tais 
monopólios (Herdt, 1999).
33Nature (junho, 1999)
34Um EST é uma pequena seqüência de DNA 
complementar a que é expressa pelo gene completo 
35Um SNP é um polimorfismo, uma variação de 
uma seqüência de DNA em alguns membros da 
espécie
36Segundo a lei de patentes americana, as seqüências 
de DNA são consideradas matérias isoladas ou 
purificadas ou composições de matéria. Em outras 
palavras, são produtos da genialidade humana e 
tendo um nome distinto, estando caracterizada em 
uso industrial, são passíveis de patenteamento. Para 
que as seqüências de DNA sejam distintas daquelas 
que ocorrem na natureza e que portanto não podem 
ser patenteadas, o pedido de patente deve mostrar 
que a invenção foi purificada ou isolada ou é parte 
de uma molécula recombinante ou é parte 
integrante de um vetor.
37Doll (1998)

38The Guardian (setembro 20,1999) 
39Kilman (1999)
39Nature (junho, 1999) 
39OECD Observer (1999) 
40Des Moines Register (maio, 1999) 
41Asgrow Seed Co (1995)
42Se os direitos forem de exaustão nacional, um 
comprador é livre para revender os produtos 
somente no território onde ele o adquiriu (e em 
territórios onde o produto não seja protegido por 
patente), mas não pode levá-lo para outros 
mercados onde o produto seja protegido por 
patente. Se os direitos forem de exaustão 
internacional, os produtos distribuídos no mercado 
de um país membro da OMC, com a autorização 
do detentor dos direitos de propriedade intelectual, 
podem também ser distribuídos em outro mercado 
(de outro país - membro da OMC) sem que seja 
necessária nova autorização do detentor dos direitos 
de propriedade intelectual.
43www.ars. usda.gov/afmz/ ppweb/
44Dentre outros, os critérios de avaliação de um 
pedido de patente são: atual interesse comercial, 
possibilidade de comercialização futura, tamanho 
do mercado em relação ao custo da comercialização, 
custo da comercialização versus necessidade de 
proteção (custo do parque industrial para produção 
ou custo da avaliação de risco ambiental e de 
consumo/custo de registro), possibilidade de 
comercialização sem proteção - aceitação do 
mercado (perdas significativas ?), possibilidade e 
custo da manutenção do direito após 
comercialização, amplitude da invenção (muito 
pouco abrangente?), necessidade de maior 
desenvolvimento do produto.
45CRADA - acordo firmado entre o Governo 
Federal Americano e a indústria, Fundações ou 
Universidades para colaboração em projeto de 
pesquisa sob os auspícios do Federal Technology 
Transfer Act Amendment (1986). Dá ao cooperante 
o direito de primeira recusa no licenciamento de 
patente desenvolvida no âmbito do acordo. Possui 
regras pré-estabelecidas e que devem ser 
obrigatoriamente seguidas por todo o corpo técnico 
do ARS - haja vista a comunicação interna 
recentemente encaminhada (Julho, 1999) aos 
pesquisadores recordando-os que, no que tange a 
propriedade intelectual, os acordos de colaboração 
não podem desviar-se da missão pública da Agência. 
Um guia está sendo preparado para melhor 
informar os pesquisadores sobre a tramitação 
necessária no processo de negociação dos contratos. 
Alerta o documento que o ARS deve manter o 
processo transparente de tal maneira que não haja 
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http://iisd.ca
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o favorecimento desse ou daquele colaborador. A 
propriedade intelectual e a missão pública da 
Agência devem ser sempre salvaguardados. 
46http://ott.ars. usda.gov/licence.html 
47http://infoserv. rttonet.psu.edu/spa/ rech.htm 
48A partir de novembro, 1995 o USDA iniciou um 
programa agressivo de parceria com os Estados, sob 
coordenação do OTT, com a finalidade de 
aumentar a competitividade dos negócios locais e 
expandir as oportunidades comerciais através do uso 
de novas tecnologias. Na maioria dos casos, a 
proteção intelectual do produto ou da cultivar 
facilita a negociação pois pré-estabelece algumas 
regras do contrato.
4,Como exemplo, o USDA - ARS News Service 
anunciou em 15 de novembro de 1999, a 
disponibilidade de tecnologia patenteada que 
permite bloquear a formação de glicoalcalóides em 
tubérculos de batata. Essa tecnologia foi licenciada 
para uma firma de Wisconsin - Small Potatoes Inc. 
- que fará a negociação com terceiros, incluindo 
países em desenvolvimento.
50Endereços URL (108 ou mais) listados em 
www.autm.net/scripts/TTOffices/showunioffices/cfm 
51 Em alguns casos, a mera publicação dos resultados
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1. UM CENÁRIO DE MUDANÇAS

Nos últimos anos, aconteceram grandes transformações nos cenários social, 
político e econômico mundiais, em função das facilidades de comunicação, de 
transportes e da abertura dos mercados. Houve um processo de internacionalização 
das economias que trouxe maior demanda por produtos e serviços de alta qualidade, 
por parte de cidadãos cada vez mais cientes de seus direitos. As transformações 
trouxeram, também, exigências de sustentabilidade para a atividade econômica, com 
garantias de preservação do meio ambiente e da qualidade de vida.

A abertura dos mercados aumentou a competitividade nas economias, expôs 
as deficiências do setor produtivo e dificultou a manutenção de privilégios de Países, 
regiões, grupos políticos ou agentes econômicos. Interligou os mercados nacionais 
de produtos e serviços e fez despontar, imediatamente, as unidades produtivas mais 
eficientes. A eficiência decorreu de menor custo ou de outras vantagens estratégicas 
como escala de produção, facilidade de transporte e, principalmente, tecnologia 
disponível. Houve significativa melhoria na quantidade e na qualidade de bens e 
serviços ofertados ao consumidor.

O desenvolvimento científico e tecnológico sem precedentes no mundo tem 
sido fator preponderante de suporte a essas mudanças e, como não poderia deixar de 
ser, a pesquisa agropecuária está profundamente inserida nesse contexto. Por sua vez, 
o melhoramento genético, na atividade de criação de cultivares e incorporação dos 
avanços da biotecnologia, tem participado como agente modificador de paradigmas 
importantes relacionados à propriedade intelectual, ao relacionamento entre parceiros 
públicos e privados e ao financiamento das atividades de pesquisa.

A internacionalização trouxe alterações profundas no tratamento da 
propriedade intelectual relativa ao melhoramento genético no Brasil. Em 1993, o 
País firmou a Convenção sobre a Diversidade Biológica (CDB) e em 1994 ratificou 
o Acordo dos Assuntos de Propriedade Intelectual Relacionados ao Comércio (TRIPS). 
A partir de então, foi criada legislação nacional para dar amparo às diretrizes do 
CDB e TRIPS, sendo elaboradas e aprovadas as Leis e promulgados os Decretos 
reguladores a seguir: a) Lei n° 8.974 de janeiro de 1995 - Lei de Biossegurança; b) 
Lei n° 9.456 de abril de 1997 - Lei de Proteção de Cultivares; c) Dec. n° 1.752 de 
dezembro de 1995 - Regulamenta a Lei de Biossegurança; d) Dec. n° 2.366 de 
novembro de 1997 - Regulamenta a Lei de Proteção de Cultivares.

Essas leis abriram espaço para investimentos privados na geração de cultivares 
das principais culturas econômicas. Também ampliaram a perspectiva de negócios 
resultantes da introdução de genes por técnicas de transformação genética nas cultivares 
brasileiras. Esse cenário atraiu a atenção das grandes empresas internacionais vinculadas 
ao melhoramento genético. A ação das gigantes do melhoramento foi fulminante no 
caso do milho. Com a aquisição de companhias de genética e melhoramento nacionais, 
essas empresas rapidamente dominaram mais de 90% do mercado brasileiro de 
sementes do cereal.
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No caso da soja, a situação foi diferente em função de algumas parcerias 
estratégicas entre o setor público e o privado, que já estavam em andamento quando 
o Brasil adotou a legislação atual. Esse sistema mostrou ser extremamente eficiente e 
competitivo, e as cultivares de soja da Embrapa e parceiros foram responsáveis por 
cerca de 70% do mercado em 1999, exibindo excelentes qualidade, produtividade e 
adaptação às regiões produtoras.

2. ANTECEDENTES, CARACTERÍSTICAS IMPORTANTES E DESAFIOS 
DO TRABALHO DE MELHORAMENTO CENÉTICO DE SOJA

A grande extensão territorial do Brasil sempre foi um desafio à atuação dos 
Centros Nacionais de Pesquisa da Embrapa. A cultura da soja, com seus 13 milhões 
de hectares de cultivo abiangendo do Rio Grande do Sul a Roraima e de Rondônia 
à Bahia, é um bom exemplo das dificuldades enfrentadas. A Embrapa Soja, entretanto, 
desenvolveu mecanismos de atuação ao longo de sua existência que permitiram atender 
às demandas por cultivares e outras tecnologias para a cultura no País.

Até o final da década de 70, quando a soja era cultivada principalmente no 
Rio Grande do Sul, em Santa Catarina e no Paraná, havia desafios à atuação da 
pesquisa de soja, pois a diversidade ecológica dos ambientes de cultivo já era 
significativa. As cultivares predominantes à época eram provenientes dos programas 
de melhoramento realizados no sul dos Estados Unidos. Assim, as cultivares Hill, 
Hood, Paraná (linhagem americana), Bragg e Davis foram testadas e selecionadas, 
pois mostraram adaptação para cultivo na Região Sul. Nessa época, a pesquisa de 
melhoramento era realizada em parceria com unidades de pesquisa pública dessa 
região.

A partir dos anos 80, quando, através do melhoramento genético brasileiro, 
a soja transpôs os limites estabelecidos pelas estreitas faixas de adaptação das cultivares 
tradicionais e foi incluída nos sistemas de cultivo do Centro-Oeste, a dimensão e a 
diversidade das áreas de cultivo se constituíram em importante barreira. Desenvolver 
novas cultivares adaptadas, produtivas e resistentes a diversas doenças mostrou ser 
tarefa extremamente complexa. Os trabalhos iniciaram-se integrando várias unidades 
de pesquisa pública dessa região.

O sucesso de um programa de melhoramento depende de uma série de fatores, 
mas os principais são: a) a disponibilidade de um bom banco de germoplasma; b) a 
capacidade técnica dos pesquisadores envolvidos e c) a quantidade de trabalho aplicada. 
Considerando que no Brasil a disponibilidade de material genético no banco de 
germoplasma de soja é adequada e que a Embrapa e outras instituições do País possuem 
pesquisadores altamente qualificados, a extensão territorial que se pretende cobrir 
com o programa de melhoramento e o progresso genético anual esperado determinam 
o esforço a ser empregado no programa. Isso porque, em princípio, quanto maior o 
número de locais e épocas dos experimentos, maior a precisão na avaliação do 
germoplasma, maior a chance de adaptação ampla dos materiais selecionados e a 
maior a possibilidade de sucesso do trabalho de criação de novas cultivares.

Ao se desenhar um programa de melhoramento de soja é importante 
determinar sua área de abrangência, ou seja, os ambientes onde se pretende que as 
cultivares obtidas sejam cultivadas com sucesso. Essas áreas precisam ser muito bem 
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caracterizadas com base em critérios como latitude, altitude e variáveis climáticas e 
de solo. De modo geral, essa caracterização deve permitir o agrupamento de ambientes 
e a consequente racionalização do número de locais para teste de avaliação do 
germoplasma, sem perder a representatividade do macroambiente alvo. Com 
frequência, o número de ensaios realizados e, portanto, a representatividade dos 
mesmos resultam de um compromisso entre precisão técnica e a disponibilidade de 
recursos. No caso do Brasil, onde cerca de 13 milhões de hectares são cultivados, 
definir esses testes é um verdadeiro desafio.

Existem três opções de programa de melhoramento para a soja: a) programa 
de melhoramento pequeno e de escopo limitado; b) vários programas independentes 
que, no conjunto, atendem ampla área de cultivo e c) programa amplo, que visa criar 
cultivares adaptadas a grandes áreas. Os primeiros são geralmente programas isolados, 
apropriados para criar cultivares para áreas restritas. Podem ser adequados para alguns 
tipos de culturas, mas, no caso da soja, esses programas têm pouco sucesso, pois 
cultivares para uso em regiões específicas esbarram em estratégias técnicas e comerciais 
de produção de semente. O segundo exemplo, ter um sistema constituído por vários 
programas de melhoramento independentes localizados em áreas restritas, é uma 
opção economicamente cara e, conseqüentemente, desinteressante por ser pouco 
competitiva no mercado. O resultado é preço elevado da semente para os produtores. 
Esses programas podem coexistir no caso das culturas sem grande expressão, onde a 
competição entre programas ainda não atingiu patamares elevados, ou podem 
sobreviver em culturas importantes através de acordos que limitem a competição e 
criem “reservas” de mercado. No caso da soja, têm poucas chances de sobreviver, 
porque o ambiente é altamente competitivo. O terceiro exemplo é o de maior 
complexidade, mas também é o de maior interesse pela racionalização dos trabalhos 
envolvidos, pela eficiência no uso da estrutura, pela troca de informações estratégicas 
e, principalmente, pelos resultados que tem produzido.

O atual programa de melhoramento de soja da Embrapa é um bom exemplo 
de um programa amplo e ambicioso e que tem gerado bons resultados. É bastante 
dinâmico, apresentando ganho genético anual de cerca de 2%, e tem dimensão 
nacional, abrangendo praticamente todas as áreas de cultivo da soja. As cultivares 
produzidas são altamente produtivas, resistentes às principais doenças e pragas e têm 
representado grande contribuição à sojicultura brasileira. O processo de busca de 
eficiência foi longo, mas os excelentes resultados dos últimos anos mostram que a 
estratégia adotada e as soluções encontradas foram adequadas.

A forma encontrada para o desenvolvimento dos trabalhos na magnitude 
desejada e necessária, ditadas pelos objetivos traçados em consonância com a missão 
da Embrapa Soja, foi integrar os agentes públicos e privados envolvidos no “negócio” 
soja, propondo ações conjuntas e integradas através de parcerias para o 
desenvolvimento de cultivares de soja nas várias regiões ecológicas produtoras. Apoiar 
a produção dessas novas cultivares com tecnologias, serviços e produtos que 
garantissem segurança e retorno econômico ao produtor, qualidade ao consumidor e 
sustentabilidade ambiental, foi outro grande desafio que também exigiu a busca de 
soluções criativas para promover uma integração ainda mais ampla entre os vários 
agentes da cadeia produtiva e a pesquisa. As novas cultivares foram utilizadas como 
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veículo para as demais tecnologias e apresentadas como componentes de um sistema 
que incluía manejo do solo, manejo da cultura e aspectos econômicos de 
comercialização.

3. AS PARCERIAS

Ao longo dos anos, várias formas de cooperação foram buscadas: a) entre 
Unidades da Embrapa; b) entre a Embrapa e as Empresas Estaduais de Pesquisa; c) 
com cooperativas agropecuárias; d) com produtores de sementes; e e) com outras 
empresas privadas. Essas formas de cooperação não eram excludentes e podiam ocorrer 
entre um grupo de entidades.

Os resultados alcançados mostram que esses esforços foram muito 
benéficos à sojicultura e, por conseqüência, ao País. A produção de soja no Brasil 
aumentou 29% nos últimos dez anos, passando de 24 milhões para 31 milhões 
de toneladas, entre as safras de 1988/89 e 1998/99. Esse aumento de produção 
se deveu, essencialmente, a um significativo aumento da produtividade que passou 
de 1940 kg ha1, em 1988/89, para 2360 kg ha'1, em 1998/99, enquanto a área 
cultivada evoluiu de 12,2 para 13,0 milhões de hectares, no mesmo período. 
Todas as regiões, Sul, Centro-Oeste, Sudeste, Nordeste e Norte, apresentaram 
aumento de produção. No entanto, o principal incremento ocorreu no Centro- 
Oeste onde passou de 8,8 milhões para 13 milhões de toneladas. Nesse mesmo 
período, soluções para doenças e pragas importantes como o cancro-da-haste e o 
nematóide de cisto foram encontradas. Também, como resultado do trabalho da 
Embrapa e dos parceiros, pode-se afirmar que o nível tecnológico da soja brasileira 
é hoje bastante semelhante ao norte-americano que, além de ser o maior produtor 
mundial, possui muito mais tempo de pesquisa e experiência com a cultura.

Alguns exemplos de criação e de evolução das parcerias para o desenvolvimento 
de cultivares de soja são dados a seguir.

1. No Estado do Mato Grosso, com início em novembro de 1993, entre a 
Embrapa Soja, a Embrapa Serviços Tecnológicos, a Empresa Estadual de Pesquisa 
Agropecuária de Mato Grosso (EMPA-MT), a Associação dos Produtores de Semente 
do Mato Grosso (APROSMAT) e a Fazenda Itamaraty Norte. O contrato entre as 
partes delineava normas gerais para a integração de esforços na execução de pesquisa 
em melhoramento genético e na produção de sementes genética e básica de soja para 
o estado. Em dezembro de 1994, a Fundação MT, uma associação criada pelos 
produtores de semente de soja do Mato Grosso, substituiu a APROSMAT na parceria. 
Nos anos seguintes, a Itamaraty Norte e, posteriormente, a EMPA MT deixaram de 
participar dos trabalhos que foram continuados pela Embrapa e Fundação MT. No 
Mato Grosso, o sucesso da parceria é facilmente mensurável pela participação das 
cultivares da Embrapa e dos parceiros na área cultivada com soja: mais de 83%, em 
1999;

2. No Estado de Minas Gerais, com início em abril de 1996, entre a Embrapa 
Soja, a Embrapa Serviços Tecnológicos, a Empresa de Pesquisa Agropecuária de Minas 
Gerais (EPAMIG), a Associação dos Produtores de Sementes de Minas Gerais 
(APSEMG), a COOPAMIL, a COOPADAP, a Agropecuária Carlos Kage e a 
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Agropecuária Boa Fé, com a gestão da Fundação de Apoio à Pesquisa (FUNAP). O 
contrato entre as partes delineava normas gerais para uma integração de esforços na 
execução de pesquisa em melhoramento genético e na produção de sementes genética 
e básica de soja para o Estado. Após dois anos de funcionamento, a parceria sofreu 
alterações, como a desistência da COOPADAP, a transformação da APSEMG em 
colaboradora e a mudança de gestão, que passou a ser realizada pela Fundação 
Triângulo, formada por produtores de semente de soja. Um exemplo positivo da 
atuação dessa parceria foi a criação da cultivar soja MG/BR 46 (Conquista), que é a 
mais cultivada no Brasil.

3. No Estado de Goiás, com início em setembro de 1994, entre a Embrapa 
Soja, a Embrapa Serviços Tecnológicos, a Embrapa Cerrados, a Empresa Goiana de 
Pesquisa Agropecuária (EMGOPA) e a Associação Goiana de Produtores de Sementes 
(AGROSEM), que criou o Grupo Tecnológico em Agropecuária (GTA) para fazer a 
gestão da parceria. O contrato entre as partes delineava normas gerais para uma 
integração de esforços na execução de pesquisa em melhoramento genético e na 
produção de sementes genética e básica de soja para o Estado de Goiás e o Distrito 
Federal. Nos anos seguintes a Embrapa Cerrados se desligou da parceria para iniciar 
outra, no Distrito Federal, e a EMGOPA foi incorporada pela Empresa de Assistência 
Técnica e Extensão Rural de Goiás (EMATER-GO). O GTA da AGROSEM também 
deixou o convênio e foi substituído pela empresa CTPA, constituída pelos produtores 
de semente de soja de Goiás. Pela primeira vez, antes da promulgação da Lei de 
Proteção de Cultivares foi prevista em contrato a cobrança de uma contribuição 
(royalties) sobre a produção de sementes registrada, certificada e fiscalizada, que seria 
revertida para a pesquisa. A cultivar BRSGO Jatai, essencialmente derivada da 
EMGOPA 313, com resistência ao cancro-da-haste e estabilidade de produção em 
várias épocas de semeadura, é um bom exemplo da qualidade dos trabalhos 
desenvolvidos pela parceria de Goiás.

4. Outras parcerias foram criadas no Distrito Federal, em Rondônia, no Mato 
Grosso do Sul, na Bahia, no Maranhão, no Rio Grande do Sul e no Paraná. Da 
mesma forma os principais envolvidos são a Embrapa e os produtores de sementes de 
soja de cada região.

A execução dos trabalhos propostos, as dificuldades enfrentadas e a experiência 
adquirida levaram a um aperfeiçoamento das formas de relacionamento e à seleção 
dos participantes. As parcerias mais óbvias, entre Unidades da Embrapa com empresas 
do Sistema Nacional de Pesquisa Agropecuária — SNPA, foram capazes de suprir as 
demandas por pesquisa durante alguns anos. Logo ficou evidente que as restrições 
orçamentárias, as diferenças de visão dos dirigentes e os limites impostos à contratação 
de pesquisadores e de apoio nas empresas públicas eram fatores limitantes ao 
desenvolvimento dos trabalhos. Formas híbridas de cooperação, envolvendo unidades 
da Embrapa, empresas do SNPA e cooperativas ou outras formas de associações de 
empresas privadas, foram tentadas. Diversos problemas surgiram e diversas arestas 
tiveram que ser aparadas durante o exercício dos trabalhos a que as parcerias se 
propuseram a fazer. A partilha das responsabilidades das tarefas, o dinamismo na 
busca das soluções, a conciliação do interesse público com o interesse privado, a 
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garantia dos direitos das partes, tudo isso teve que ser equacionado. Vários parceiros 
desistiram no meio do caminho e a reformatação dos acordos foi necessária em 
vários casos. Por último, a aprovação da legislação brasileira de propriedade 
intelectual, que traz no seu bojo a Lei de Proteção de Cultivares, e a conseqüente 
aprovação da política da Embrapa sobre proteção intelectual, forçaram novas revisões 
dos contratos das parcerias. As negociações para realizar as modificações contratuais 
e inserir o trabalho sob a égide dessa Lei e das novas normas da Embrapa estão em 
andamento.

As parcerias foram consolidadas, principalmente pela sensibilidade dos 
produtores de semente que visualizaram as perspectivas de crescimento trazidas pelo 
trabalho conjunto com a Embrapa. O produtor de semente é um cliente direto da 
pesquisa, interessado na existência de cultivares produtivas e bem adaptadas às várias 
regiões, capazes de garantir o seu negócio, que é a multiplicação e a venda de sementes. 
Esses produtores de semente associados em fundações privadas de apoio à pesquisa 
formaram as melhores parcerias para a criação e o desenvolvimento de novas cultivares 
de soja em troca da co-propriedade das mesmas ou da exclusividade na produção de 
semente. A Embrapa ganhou parceiros experientes e agressivos em comercialização, 
interpretadores das demandas por tecnologia, que apoiaram decididamente os 
trabalhos através do financiamento das despesas de custeio e investimento.

Atualmente as parcerias estão evoluindo para outras áreas da pesquisa, porque 
logo ficou claro que as cultivares deveríam ser ofertadas junto com um conjunto de 
tecnologias como manejo da fertilidade do solo e das doenças e pragas, por exemplo, 
que garantissem o sucesso do produtor de grãos. Através da união dos esforços das 
instituições parceiras em cada estado, está sendo possível a implementação desses 
trabalhos nas dimensões necessárias, agregando a iniciativa privada envolvida com 
máquinas agrícolas, defensivos, fertilizantes, transporte e comercialização.

A experiência adquirida permitiu sintetizar os objetivos, as diretrizes e as 
vantagens mais aparentes dos trabalhos realizados. Os objetivos gerais das parcerias 
podem ser resumidos em: a) apoiar as atividades de pesquisa e desenvolvimento (P&D) 
na busca de soluções tecnológicas demandadas pela cadeia produtiva; b) transferir e 
acompanhar o impacto causado pelas novas tecnologias; c) coletar e eleger prioridades 
para a pesquisa; d) captar recursos; e) mobilizar suporte político institucional. As 
parcerias foram regidas por diretrizes destinadas a criar um arcabouço legal para 
facilitar o trato da “coisa pública”. Essas diretrizes podem ser resumidas: a) adesão à 
missão da Embrapa Soja; b) valorização da tecnologia; c) inserção da instituição no 
mercado; d) interação com o cliente; e) redução de custos; f) integração dos 
participantes da cadeia produtiva; g) proteção do conhecimento. As vantagens das 
parcerias ficaram logo aparentes: a) a iniciativa privada viabilizou recursos para 
financiar o custeio e o investimento da pesquisa; b) o quadro de pesquisadores, 
experiente e bem treinado, sentindo-se livre de restrições financeiras pôde expressar 
toda sua criatividade; c) o pesquisador foi colocado em contato direto com seu cliente 
e obteve, rapidamente, informações precisas que permitiram a criação de produtos 
que atendessem as expectativas/necessidades da cadeia produtiva; d) a capacidade de 
pesquisa da Embrapa Soja foi associada à agressividade do marketing do produtor de 
semente.
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4. RESULTADOS

A formação de equipes de melhoramento genético em regiões ecológicas 
estratégicas, como os Cerrados, foi essencial para vencer as barreiras conhecidas cono 
as interações entre os genótipos e os ambientes e gerar cultivares produtivas, resistentes 
a doenças e de adaptação ampla.

Cultivares bem adaptadas e altamente produtivas foram obtidas. Os benefícns 
para a sojicultura brasileira foram muito expressivos. A Tabela 1 mostra a evoluçío 
da produtividade da soja brasileira nos 25 anos agrupados por quinquênios. É notório 
o significativo aumento da produtividade nos dois últimos períodos de cinco anos, 
comparativamente aos anteriores. Esse aumento coincide com o período le 
amadurecimento e forte ação das parcerias que, mesmo enfrentando problemas 
fitossanitários importantes como o cancro-da-haste e o nematóide de cisto, foram 
capazes de criar cultivares que proporcionaram ganhos observados.

A área com cultivares geradas pelas parcerias atinge hoje cerca de 70% dos .3 
milhões de hectares de soja, garantindo a sobrevivência de cerca de 550 empresas 
tipicamente nacionais no ramo de produção de semente de soja. A produtividade 
brasileira é, com exceção do Estado do Rio Grande do Sul, semelhante à dos Estadjs 
Unidos.

A competição entre os produtores de semente garante aos agricultores 
brasileiros o benefício de semente a preços acessíveis: US$ 20-25 por saca de 50kg, 
cerca de metade do que paga um sojicultor norte-americano.

Para a Embrapa Soja, houve como benefício extra o aporte de R$ 954.804,(0 
em recursos diretos e R$ 2.069.000,00 em recursos indiretos somente em 1993. 
Esses valores são significativos quando comparados com o total de R$ 1.517.15O.C5 
de recursos do tesouro nacional alocados para o custeio (exceto pessoal) da Unidade, 
no mesmo período.

TABELA 1. Produtividade da soja brasileira em cinco qüinqüênios sucessivos compreendendo o períoco 
entre 1975 e 1999.

Período Produtividade 
kg ha'1

Principais cultivares

1975 a 1980 1541 Bragg, Bossier, BR-1, Davis, IAS-4, LAS-5, Paraná, 
Planalto, LAC 4, Santa Rosa e UFV-1

1981 a 1985 1714 BR 4 e 6, Cobb, Cristalina, Doko, Emgopa 301, 
IAC-6, 7 e 8, Ivaí e Tropical

1986 a 1990 1728
BR 15, 16 e 27 (Cariri), Emgopa 305e 306, FT - 
Estrela e Abyara, MG/BR-22 (Garimpo), OCEPAR 
4 - Iguaçu e RS7 - Jacuí

1991 a 1995 2033
BR/EMGOPA 314 (Garça Branca), CAC-1, 
Embrapa 1, 4, 20 e 48, Emgopa 313, MG/BR-46 
(Conquista) e MT/BR-45 (Paiaguás),

1996 a 1999 2319

COODETEC 201, BR/IAC-21, BRS Celeste, 
BRSGO Jatai, BRSMG Segurança, BRSMT Pintado 
e Uirapuru, Embrapa 59, 66, 133 e 137, Emgopa 
315, FT-106 e MG/BR 48 (Garimpo-RCH)
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Os resultados provenientes da agregação de setores tão distintos como pesquisa 
e produtores de semente permitiu que os produtores enxergassem nitidamente as 
vantagens de estarem organizados. Formas subsequentes de associação e parcerias 
foram ou estão sendo buscadas. Empresas produtoras de insumos e de máquinas e 
empresas de transporte e de comercialização estão sendo chamadas para compor as 
parcerias. Os primeiros resultados estão aparecendo na forma de sensível redução de 
custos e aumento da eficiência.

O desenvolvimento desse modelo de atuação coletiva vai possibilitar ao 
agronegócio uma mudança estrutural, que se formalizará através de instrumentos 
contratuais que não sirvam apenas de controle às ações desenvolvidas, mas também 
de incentivo e efetivação de novas alianças e parcerias.

Ganha o País, que se mantém competitivo no estratégico setor agrícola e 
ganham as regiões que se desenvolvem através do maior dinamismo dos vários outros 
setores que se beneficiam do aumento da renda local.

O agronegócio da soja talvez seja aquele em que o Brasil possui a maior 
capacidade de competir num mercado globalizado. Há disponibilidade de tecnologia, 
há capacidade instalada e há grande integração entre os vários setores da cadeia 
produtiva. A atuação da pesquisa, Embrapa e parceiros, foi fator determinante desse 
sucesso, e da continuidade desse trabalho dependerá o desempenho futuro.
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800, 804, 808, 813, 819-823

Aspargo 7
Aspergillus niger 1065
Assincronia fenológica 748
Auto-incompatibilidade 161, 567, 588, 617, 624 
Autofecundação 82-83, 91, 97, 202-205, 223, 228, 

630-645
gerações de 242-243, 248

Autógamas 107-108, 202-225, 232-278, 609-610, 
618-619, 630-631, 636

Autogamia 299, 301, 556, 558
Auxinas 913, 923-924
Aveia 202, 225, 808, 812-813, 820

B
Bacillus licheniformis 1065
Bacillus thuringiensis 770, 1024
Bactérias 718, 727, 1058, 1073, 1075-1077
Bacteriose 446-448
Bactris gasipaes 428, 434
Baixa latitude 11-12, 24
Banana 18, 124, 139, 285, 289
Batata 105, 115, 124, 139, 1065-1066, 1076-1077
Batata-doce 124, 129, 139, 799, 837-838
Bazuca 742, 775
Berinjela 15, 202, 302, 304, 307, 328, 330-331
Best Linear Unbiased Prediction ver BLUP
Biobalística 770-771, 933, 1015, 1017
Biodiversidade 30-31, 38, 124-126, 150-151, 155-156 
Biologia

molecular 22, 1144, 1152
reprodutiva 593, 594

Biomas florestais 150
Biorreatores 1058, 1060, 1073
Biorremediação 1073
Biotecnologia 124-126, 130-131, 471-472, 503, 507, 

529, 531, 535, 569, 595, 930, 933-935,1144, 
1147-1152, 1156, 1162

Biótipo 719, 730, 754-756, 758, 766
BLUP 363-364, 373,375, 377-378, 397, 399, 400, 

403,1140
Brachiaria 551-552, 554-556, 561-568, 570-573, 

582-583, 586

Brachiaria arrecta 562
Brachiaria hrizantha 562-568, 570
Brachiaria decumbens 562, 565-568
Brachiaria dictyoneura 562, 566-567
Brachiaria humidicola 562, 566-567
Brachiaria mutica 562-563
Brachiaria ruziziensis 562-563, 566-568, 571
Brassica 299-300, 304, 311, 315, 320
Brassica napus 1066
Brassica oleracea 348-349, 624-625
Brassicáceas 347
Budjump 460
Bulk 724-726

dentro de famílias F; 221
Bulked segregant analysis 999

c
Caatinga 17
Cacau 126, 139, 386, 399, 416
Cadeia produtiva 3-6, 9-24, 440
Café 115, 399, 415-416
Caiaué 623-624
Cairomônios 749
Caju 3-4, 7, 19-24, 286, 399, 416
Calo 912-913, 916-926, 932
Calose 804-805
Cana-de-açúcar 105, 115
Canola 864-865
Capacidade de combinação 651, 655, 661, 816, 827, 

829-830, 848
específica 165, 172, 370, 386, 406, 413-414, 416, 

656-657, 661, 669, 1095
geral 244, 247, 370, 406-407, 414, 656, 667-669, 

1095, 1106-1107
Capim-colonião 582
Capim-elefante 554, 561, 572-581
CAPS 956
Capsicum annuum 332
Capsicum spp. 336
Caracteres

qualitativos 182 
quantitativos 165, 209, 217

Carga genética 162, 170, 191, 245, 248, 278
Caricapapaya 521
Cassete de expressão 1062
Catalase 856-857
Caupi 202, 786, 819, 838
Cebola 8, 15, 299-314, 328, 339-340, 620-621
Cenchrus 552, 556
Cenoura 16, 24, 299-300, 308-314
Centeio 606, 619, 800-801, 806-813, 819, 826
Centro de origem 482, 496, 509, 522, 532 
Centrosema 556, 838
Cercospora sojina 719
Cereais 858, 861, 864-865
Cerrados 7-12, 16, 23-24
Cevada 792, 794, 798,800-801, 804-808, 812, 818, 

820, 826, 855-856, 859, 864-865
Chá-da-índia 415
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Chamaecrista 556
Citocininas 912-913
Citogenética 557, 564, 574, 583, 588, 593
Citros 5, 284-285, 288-289, 507-517
Citrus ver Citros
Cleaved Amplified Polymorphic Sequence ver CAPS 
Clonagem 913, 929, 934-935
Clone 4, 19-24, 164-167, 183-198, 284-285, 366, 

369-370, 375-378,383-416, 561, 568, 571-572, 
575-581, 589-590, 928

Coccus nucifera 622
Cochliobolus miyabeanus 717
Coco 399, 416, 622
Coeficiente

de coancestralidade 250-251, 253
de determinação 1096
de dominância 250-251
de endogamia 161-162, 164, 179-180, 187, 190, 

206, 238-239, 241, 246, 251, 253-255, 
257, 260, 263, 271, 278, 632-637, 639, 
641, 643-645

de herdabilidade 185, 191
de parentesco 209, 249-251, 254
F 239-244, 255, 263

Coix lacryma-jobi 1065
Colchicina 567, 586
Coleção

ativa 39, 51, 140
de base 51, 130, 140
de campo 142
de germoplasma 555, 563, 592
de trabalho 44, 141, 143
dinâmica 142
genômica 39
in vivo 39
nuclear 39, 50-52, 143

Coleta 32-43, 127-129, 133, 142
Colinearidade 260-261, 275, 278
Colletotrichum gloeosporioides 15, 591 
Competência 919-920
Componente

davariância 358, 362, 390, 397-400, 403, 659-670 
da variância genética 240, 245, 249, 253-278 
de média 1128, 1134

Compostos 610
Computação 1086 
Conjunto

aleatório 656-658
fixo 655
gênico 104

Consangüinidade 632
Conservação

exsitu 32, 38-41, 88-89, 125-127, 131-139, 142 
insitu 32, 38-39, 88, 150-156
wjwfro 138-140, 914, 927
no campo 138
pós-colheita 338, 346-347 
unidades de 156

Controle
de doenças 719-720, 726

integrado 720
Core collection ver Coleção: nuclear
Correlação 1099-1101, 1110-1112, 1117

canônicas 1092, 1099, 1112
genética 206
matriz de 1099

Couve-flor 15, 328, 347-350, 608, 625-626 
Covariância 227

entre parentes 254, 261, 264, 659, 662 
funções de 399
genética 253, 267, 269, 277, 667

Crestamento 824
Crinipellis perniciosa 718-719
Criopreservação 39, 131, 140-141, 914-915
Crioprotetores 915
Cromossomos 872

eliminação de 872, 883, 895-898, 905
rearranjos 873, 893

Crucíferas 347, 349
Cruzamento 82-83, 90-97

biparental 164, 172, 213, 237
dialélico 119, 210, 370, 377, 382-383, 650, 656, 

660-664
dialélico parcial 656
intercruzamento 203, 210, 225-229 
interespecífico 471, 474, 567 
interplóidicos 567
multiparental 20, 164 
sistema de 988 
topcross 650-651, 655 
trialelo 815

Cucumis melo 346
Cucumis sativus 341
Cucurbita 298, 308-309, 311
Cucurbita maxima 342-345
Cucurbita moschata 342-343, 345
Cucurbita pepo 342-346
Cucurbitáceas 340-341
Cultivar 163, 167, 171, 175, 202, 207, 210, 

222-245, 277-278
Cultivares resistentes 717-719, 721
Cultivos novos 436, 440
Cultura

de antera 927
de calos 862
de células em suspensão 862
de embriões 502, 925-926
de ovários 927
de óvulo 468-469, 926
de protoplastos 930
de tecidos 489, 498, 503-504, 530, 534, 546,

862, 911-913, 922, 925,928-930
Cupuaçu 399
Custo

de caracterização 433
de coleta 432
de manutenção 432-435
de seleção 433

Cynodon 552-553
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D
DAF 951, 956
Deficiências 873-875, 900
Delineamento

de cruzamento 358, 389
em faixas 268, 272
experimental 267
genético 257, 267, 270, 278
I 815
II 661-665, 815

Dendê 399, 416, 623-624, 839
Densidade 82, 85, 91

discreta 1123, 1127
Deriva genética 644-645
Descritores 36, 38, 559, 563, 576-577, 584
Desequilíbrio 239-240, 255, 262, 266, 274-275, 

278
Desinfestação 913
Desmodium 556
Determinação de paternidade 988
DGGE 957
Dialelo 815, 830

parcial circulante 657, 664, 666
Differential Gradient Gel Electrophoresis ver DGGE 
Dioecia 161
Direitos de propriedade intelectual 1145-1158
Dispersão 83-87
Distribuição

binomial 204, 644
de probabilidade 1122-1126
normal padronizada 210, 212 
uniforme 1122, 1131, 1137

Divergência genética 164-165, 182, 209-210
Diversidade 83-85, 92-96, 124-128, 133, 137, 

142-144, 551-555, 563, 570-580,588, 
593-595

biológica 30, 32
de ecossistemas 30
de espécies 30
genética 30-36, 50-52, 105, 107, 152-156,286-287, 

290, 730, 947, 951, 953, 958
DNA 928-934
DNA Amplified Fingerprinting ver DAF
DNA recombinanre 1058
Doenças 85, 89-96, 716-731
Domesticação 80-82, 93, 286, 424-433, 437, 483, 

508, 550, 558, 563
de paisagens 425
de plantas 58, 69, 426-427

Dominantes 236-238, 260
Domínios 1070-1071
Duplicações 874-879

E
Ecossistema 82-85, 89-92, 95-97
Efeito

aditivo 253
aleatório 363, 373, 375, 397-403, 1095-1096 
de dominância 253, 256, 643

de variedade 656
do fundador 66
epistático 215
fixo 373-376, 397, 399, 402-403, 1096 
gênico críptico 1005
genotípico 364-377, 380-381 
materno 807, 815 
médio de substituição gênica 654

Elaeis guineensis 623-624
Elaeis olerifera 623-624
Eletroporação 933
Emasculação 461-467, 610, 612, 617, 620, 623
Embrião

resgate de 925
somático 915, 922, 925
zigótico 922

Embriocultura 468-469, 472
Embriogênese

vitro 516
somática 914-916, 922-925, 936

Encapsulação 141
Endogarnia 82, 90-92, 97, 204-206, 214-221, 630-646 

depressão por 110, 112, 119, 162-165, 170-174, 
181, 188-194,233-234, 240-248, 254-278, 
612, 642-643

gerações de 206, 214-221
incremento da 240
níveis de 241-242, 277
percurso 633-634 
sistemas irregulares de 636 
sistemas regulares de 640

Enfermidades ver Doenças
Engenharia genética 492, 497-498, 505-507, 530-531, 

930-934, 1058
Enxertia 285
Epistasia 245-246, 249, 253, 256, 264, 1002-1003
Equação

de modelo misto 373-376, 397-402
matricial 658
normais 658

Equilíbrio 82-85, 92-97
com endogarnia 240, 253, 263, 274-277 
de Hardy-Weinberg 641-643, 1103, 1106 
deWright 239, 242, 253, 277-279

Erva-mate 362, 367, 386-388, 396, 399, 415 
Ervilha 202
Escaldadura 444-447
Escherichia coli 864, 1059, 1064, 1077
Espécies 60, 65-66, 69-75, 81-96

arbóreas 358-359, 405
florestais 3, 13, 23 
frutíferas 16, 286-287, 290, 358, 373, 405, 481, 

606-608
hermafroditas 233 
medicinais 3, 23 
modelo 153, 155-156 
nativas 126, 133, 136, 423-425, 430-440 
ornamentais 606-608
selvagens 80-81, 88

Espécies-chave 155
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Esperanças dos quadrados médios 659, 664, 668, 
1097

Esquema
genético 258, 261
seletivo 265

Essências florestais 358
Estabilidade 1091, 1109-1110

fenotípica 688-689, 693, 712
Estaquia 285
Estatística

descritiva 1108, 1117
F 1093, 1097-1098

Esterilização 913
Estilosantes 553, 556, 591-595
Estimação 232, 236-238, 245, 257-261, 266-270, 

275-278
de parâmetros 232, 236, 277-278
do número de genes 1135, 1137
negativas 1093

Estratégia “k” 71
Estratégia “r” 71
Estresse

biótico 6, 8
hídrico 865
in vitro 914, 928

Eucalyptus 378, 390, 392, 396, 399, 413-416, 
968-990

Eucariotos 1059, 1064-1068
Euploidia 882
Evasão hospedeira 748
Evolução 58-75, 482-483, 496, 521 

coevolução 68-70, 154 
isolamento reprodutivo 61, 68, 72 
macroevolução 66 
mecanismo evolutivo 61, 63 
microevolução 66

Exigência em frio 448, 450-451, 454-455, 459, 461, 
467

Explante 913-919, 922-928, 933
Exserohilum turcicum 49

F
Fabraea maculata 459
Fatoriais 370, 377, 382-385, 388, 410, 414
Fecundação cruzada (t) 232
Feijão 9-11, 15, 861, 865, 786-789, 818-819, 823, 

836-837
Feijão-fava 202
Fingerprinting 969-970
Fissão cêntrica 877
Fitoalexina 748
Fitorreguladores 8-9, 19, 912-914, 928, 931
Flora microbiana 790
Florescimento 91
Florestas tropicais 82-92, 150-157
Fluxo gênico 61-66, 71, 233-234
Forrageira 3, 23, 550-561,573, 577, 583, 593, 595, 

606-607, 609, 838-839
Fosforilação 1064

Fósforo 784, 791, 798-800, 830-831
Fotoperíodo 6, 7, 11-12
Fotorrespiração 855-858
Freqüência

alélica 202-203, 216, 237, 255-257, 266,275,635 
gênica 644

Fruteiras nativas ver Espécies: nativas
Função

de densidade exponencial 1123, 1125 
Rannor 1130

Fungos 716-719, 722, 727, 1058, 1073
Fusão

cêntricas 877
de protoplastos 915, 929-930

Fusariose 490-492

Ganho ver Progresso
Genepool 126, 574
Genes 1058-1066, 1069-1071, 1076

de resistência 719, 722-723, 730
deletérios 631,642
letais 631,642
piramidamento de 997
semiletais 631

Genética
erosão 129-133, 137-142
transformação 490, 505-506, 527, 530, 916, 926, 

930-933, 1013-1015, 1032
uniformidade 284, 289, 328, 334, 337-339, 344, 

347-348
variabilidade 81-96, 107-119, 286-290, 480-485, 

493-504, 511-518, 526,532-536, 784, 812, 
817, 821, 826, 833, 983-984

vulnerabilidade 105-107
Genitor

não recorrente 223-224
recorrente 223-225

Genoma 1060, 1062, 1076
unicidade do 74-75

Genotipagem seletiva 1004-1005
Genótipo

contrastante 821
tolerante 789, 794, 808, 813, 821-823, 833-836 

Germinação
in vitro 463
zn vivo 462-464

Germoplasma
acesso 35-52, 129-144, 559, 563-572, 576-584 
avaliação 32, 36-52, 124, 127, 131-134, 

141-144
banco de 11, 17-18, 22-23, 731
caracterização 32, 36, 38, 43, 51-52, 126-134, 

141-143, 461
conservação 136-137, 140
curadoria 134
documentação 32, 38, 43-44, 127, 132-134, 

143-144
duplicação 131, 138, 142 
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exótico 46-49, 102-104, 109-114, 118-119, 610 
incorporação 109, 113-114, 117
intercâmbio 33, 43, 103, 108, 115, 129-133,136 
introdução 36, 39, 43, 114-117, 289, 444, 449, 

460-461, 474, 554, 557-559, 563, 576-578, 
595

introgressão 109, 930
multiplicação 132, 142
prospecção 126-127
quarentena 34, 129-130, 142
regeneração 132, 140-142
utilização 143-144, 550, 554-563, 572-53 

Girassol 616-617
Glicosilação 1059, 1064, 1067-1069
Glomerella cingulata
Glutamato Desidrogenase (GDH) 867
Glutamato sintase (GOGAT) 857
Glutamina sintetase (GS) 857
Goiaba 286
Gramíneas 550-555, 558, 561, 564, 581, 594 
Grupo

de vizinhança 65 
heterótico 111 
sucessional 153

H
Haplóides 882, 922, 926-927
Helianthus annuus 616
Helminthosporium maydis 106, 117, 718 
Helminthosporium oryzae 717
Hematoxilina 801-804, 808, 811, 834 
Hemileia vastatrix 717
Herança 450, 455, 457, 461, 469, 718, 722-726, 784, 

793, 798, 805-816, 820-823, 832
apomixia 567-568, 582-585
qualitativa 209, 224
resistência 722-723, 726

Herbário 135-136 
Herdabilidade 205-206, 210-217, 227, 270, 278, 

360-369, 380, 388-393, 402-405, 413, 801,
813-823,  832

Heterodera glycines 719, 723 
Heterose 109-111, 119-120, 165, 170-173, 193-196, 

300, 307-308, 328-347, 393, 406, 412-416, 
604, 610-611, 656-657

de variedades 656
em relação à média dos pais 604
em relação ao pai superior 604
específica 657, 1095
média 656, 1095
padrão 604
varietal 1095, 1106-1107, 1114

Heterozigose 204-205, 211, 219 
Heterozigosidade 245-246
Heterozigoto 87, 97
Hevea hrasiliensis 106, 288, 716
Hibridação 202, 206-209, 214, 285,289-290, 445-447, 

460-462, 472-474, 650
interespecífica 537, 579, 605-609

intra-específica 517, 578
somática 497, 504-507, 513, 518, 537, 

930-931
Híbrido 294-296, 300-320, 328-350 792, 796, 

801-836
de famílias 616
de linhagens 170-173, 182, 193, 198 
de linhagens parcialmente endogâmicas 176 
dominância 329, 331, 341-342 
duplo 172-175, 179-180, 604, 614, 650-651 
epistasia 329, 336 
interespecífico 345 
interpopulacional 653, 662, 670 
intervarietais 611, 624 
modificados 181 
múltiplo 213, 615 
recíproco 656
simples 172-181, 612-615, 650-651 
simples modificado 614 
sobredominância 329, 345 
tipos de 172-182 
topcross 615 
triplo 172-181, 615 
vigor de 328-329, 332, 604, 609-611, 618 

Histologia in vitro 916
Homozigose 202-205, 214-215, 219-221, 631,635-645 
Homozigoto

em estado 633
por descendência 633

Hortaliças 294-300, 305-310, 314-321,328-332, 
338, 341, 347, 353, 606, 608

Hyparrhenia rufa 552

I
Identidade gênica 251 
Ideotipo 429-435
IMA 957
Imunização 1072-1075 
Incompatibilidade 485 
índice

ambiental 688-690, 693, 698, 702, 712 
de fixação 239, 635 
de panmixia 635
multiefeitos 363-364, 367-371, 375

Inferência bayesiana 400
Infestação artificial 742, 744-746, 772, 774 
Informática 132, 1088-1090, 1102, 1113, 1116-1117 
Inibidor

de alfa-amilase 773
de protease 771
de proteinase 1031-1032, 1046 
enzimático 747, 749 
reprodutivo 749

Inovações 1144-1147, 1151-1153, 1156 
Instabilidade

fenotípica 928
meiótica 883, 898-900
na divisão celular 872, 897

Inttr Microsatellite Amplification ver IMA
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Interação genótipo x ambiente 6, 163, 186, 278, 
560, 591, 675-688, 702, 706-708, 713, 
1000, 1108-1109

Invenção 1146-1151, 1156-1157
Inversões 874, 876
Irmãs

maternas 265
perfeitas 245, 257-259, 264-266

Isocromossomos 877, 881
Isoenzima 236, 769

J
Jardim botânico 135-138
Jiló 330-332

L
Lactuca sativa 302
Landraces ver Raças locais
Lectina 770, 772
Leguminosas 550-558, 591, 593
Lei de Proteção de Cultivares 21, 202, 206-207, 1154, 

1162, 1166-1167
Leucaena leucocephala 553
Leveduras 1058-1059, 1075
Ligação gênica 249, 256
Limpeza donal 913
Linguagem 1086-1087
Linhagem 1071, 1077

A, B, R 611, 618
elite 176, 182-183, 196, 651 
endogâmica 172-173, 179-182, 192, 249, 278, 

279, 612-615, 650, 663, 666
introdução de 206-207

Linhas
de adição 893-898, 905
de substituição 893-897
de translocação 893, 896
irmãs 614
puras 206-208, 218, 631, 635-637, 641-642 
semi-isogênicas 810, 813-815

Lisina
biossíntese 860
degradação 860-861, 864

Lotus corniculatus 553
Lycopersicon esculentum 298-300, 306, 336

M
Maçã ver Macieira
Macho-esterilidade 227-228, 339, 348-350, 872, 

885, 896, 900-905
citoplasmática 618, 620 
esporogênica 903 
genético-citoplasmática 610, 616-617 
genético-nudear 902

Macieira 18-19, 24,399, 416, 444, 452-453, 456, 
460-462, 469-474

Macroambiente 7, 10
Malécot 632
Malpighia punicifolia 493

Malus atrosanguinea 452, 456
Malus baccatajackii 452
Malus domestica 452, 472
Malus flori bunda 452, 456, 461, 474
Malus micromalus 452, 456
Malus robusta 456
Malus sargentii 452
Malus sieboldii 456
Malus zumi 456
Mandioca 124-126, 129, 139-141, 786, 791, 797-799, 

819, 837
Manga ver Mangueira
Mangueira 8, 18, 285, 289
Mapa

genético 945-947, 950-951, 955, 958-960, 983, 
990, 1004, 1008

referência 978-980
Maracujá 17, 286
Marcador

candidato 998, 1008
genético 37, 236, 238, 278
molecular 210, 224, 769, 942, 961, 968-974, 

979-990, 996-1008
morfológico 769
seleção assistida por 958, 961, 968, 976, 980-983, 

990
totalmente informativo 973, 979

Mata Atlântica 150-153, 156
Máxima verossimilhança 236, 397
Médias de gerações 815
Medicago sativa 553, 587-588
Meio de cultura 912-915, 924, 931
Melancia 7-8, 14-15, 23, 232-235, 244, 247-248, 

253, 272-277, 316-317
Melão 14, 304, 310, 316, 346-347 
Melhoramento

apomíticas 584
de populações 191-192
do híbrido 193, 196
interpopulacional 406-407, 412-413, 589 
intrapopulacional 581, 589
para resistência a doenças 720-721

Melinis minutiflora 552
Mercado 437-438

razão benefício/custo 429-436
Meristemóide 914, 917-922
Método

da congruência 1121
de avaliação da resistência 726
de estimação 1136
de Monte Cario 1120, 1135
dos quadrados mínimos 270, 658, 1132-1136 

Métodos de melhoramento 109, 222-223, 310, 486, 
497, 524, 536, 720-722

condução das populações segregantes 203, 214 
cultura de anteras 312-313
genealógico 215-217, 311-312, 594, 609, 

722-725
introdução 294, 310
população - BULK 217
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progênies 311-312, 318
retrocruzamento 114, 182-183, 203, 224, 310, 

609, 639, 722-725
seleção massal 294, 297, 311
seleção recorrente 311-314
SSD 211, 312, 725,609

Micoplasma 7TJ
Micorriza 791, 837
Micosferela 8
Microcyclus ulei 716
Micropropagação 495, 503, 527, 530, 912-914, 

927-929
Microssatélite 236, 947- 949, 952, 969- 970, 978-980, 

984-990
Migração 234, 239
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misto 373-375, 397-399, 403, 1097 
reduzido 664-667
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Multilocus Estimation of Outcrossing with Dominant 

Markers ver Programa MLDT
Musa spp. 495
Mutação 83, 87, 285, 289, 470-473
Mutagênese 489-490, 804
Mutantes 855-867

geneaskl 862
Hiproly 859
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Oídio 8, 456, 473
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P
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Patógeno 716-722, 727-729
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Plantas transgênicas 506, 530, 1012-1049, 1058-1077 
Plumcot 474
Poder germinativo 132-133, 138



índice Remissivo 1179

Podosphaera leucotricha 456
Podridão amarga 457
Pólen

análise do 462
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Pyrus pashia 457
Pyruspyrifolia 457459
Pyrus serotina 458
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múltipla 1096, 1112
quadrática 698-699

REML 397-403
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modo de 555, 558, 564-572, 583-585
sexuada 93-94
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métodos de 262-263, 266 
natural 59-64, 76, 207, 219-220 
precoce 176-177, 968, 982 
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conservação de 138 
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Setaria 552, 573
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1073, 1078
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reprodutivo 64, 67-68, 76
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Stone cells 474
STS 957
Stylosanthes 819, 838
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Stylosanthes scabra 591-595
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