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Identificação de Proteínas de Arma~enamento em Progenitores de Trigo

Luiz Alberto Cogrossi Campos I, Mariana Souza Costa', Ligia Tiemi Otani', Carlos Roberto Riede", Juarez
Campolina Machado'

Resumo

Vários trabalhos têm demonstrado que a composição específica do endosperma está controlada geneticamente,
resultando assim, o grande interesse de identificar os polímeros que conterem boa qualidade da farinha para a
panificação, com o objetivo de combiná-Ios em novos cultivares comerciais. /\ qualidade de panificação da
farinha do trigo (Triticum aestivum L.) é um caráter complexo e dependente de fatores genéticos, efeitos
ambientais e de manejo agronômico. As proteínas são os componentes mais importantes do grão de trigo na
definição da qualidade de panificação e as gluteninas e gliadinas, são as responsáveis pela formação do glúten,
conferindo a viscoelasticidade da massa. Neste contexto, o objetivo do presente trabalho foi identificar as
proteínas de armazenamento em progenitores do Bloco de Cruzamento de trigo do IAPAR no intuito de
melhorar a qualidade de panificação e comercial de novos cultivares. Na análise dos 17 progenitores de trigo,
foram identificados onze alelos diferentes, com a predominância das subunidades 2* (52,9%), 7+9 (35,3%) e
5+ IO (64,7%) nos loci Clu-1A, Glu-l B e Glu-I D respectivamente. Na análise do gel de gliadina, constatou-se
que a translocação de centeio (IA/I R) estava presente em 23,5% das amostras, e a translocação (lB/lR) em
5,9% das cultivares. Considerando o conjunto total de amostras, pode-se observar que houve predominância de
índices altos, que representam alta força de glúren associadas à qualidade para panificação.

Introdução

o melhoramento da qualidade representa urna oportunidade de agregar valor de mercado aos produtos
agrícolas. No caso do trigo, em face elo comércio internacional, existe lima forte interação entre qualidade e
preço (Wrigley, 1994).

A fabricação de pães em escala comercial é urna das maiores utilizações da farinha de trigo. Portanto, as
cultivares desenvolvidas deve ter o potencial de produzir uma farinha que confira ao produto final as
características de crescimento, textura, sabor e coloração desejadas e. ainda, que apresente adequação ao
processo mecân ico ele preparo.

Entre os caracteres que influem rnarcad.imente na qualidade de panificação, encontram-se o teor de
proteína e a variação tanto qualitativa, em termos da composição de subunidades, como quantitativa, em relação
às diferentes frações protéicas que compõem o glúten, especialmente as gluteninas (Moonen et al.,1982; Brunori
et aI., 1989).

As subunidaeles de alto peso molecular (J-IMW-GS) estão associadas à alta qualidade de panificação em
função de serem pri nc ipais determ inames da elasticidade da massa. Payne et ai (1981), analisando progenitores
de cruzamentos de variedades de trigo comum, relacionou a composição de HMW-GS com volume de
sedimentação de SDS da farinha. Ele mostrou que os alelos responsáveis pela produção das subunidades de
HMW apresentam efeito diferencial na qualidade do glúten, Como exemplo dessa variação de alelos, observou-
se que o locus GIII-DI que pode proeluzir alternativamente os pares de subunidades 5+10 (associados à boa
qualidade panificação) e as subunidades 2+12 (associada com qualidade panificação inferior). Tal resultado tem
sido confirmado por meio de diversos trabalhos, como o realizado por Branlard e Oardevet (1985), onde foi
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demonstrado que parârnetros de alvecgrafia W (forca de glúten) e P (tenacidade) e valor de sedimentação de
Zeleny foram correlacionados positivamente com as subunidades 7+9 e :;+10, e negativamente com as bandas
2+12. Ainda, neste mesmo trabalho a subunidade I foi correlacionada com o W e a subunidade 2* e 17+18 com
extensibilidade (L).

De forma :1 determinar relações entre estrutura e funcionalidade, é necessário utilizar técnicas para avaliar
tanto a estrutura d:1S proteínas de trigo quanto às propriedades funcionais. Separações por SDS-PAGE são
determinadas pelo peso molecular, onde o gel de poliacrilarnida é uma matriz porosa que pode ser utilizada para
separar proteínas com base na carga ou tamanho (Muratt et ai, 2009).

Os padrões cletroforéticos de a.to peso molecular permitem prev er a qualidade de panificação de um
genótipo de trigo. Desse modo, é amplamente aceito que a qualidade industrial de trigo é determinada,
principalmente, pela fração das prote.nas do glúten do grão, revestindo-se de grande importância prática a
identificação desses alelos (Bramrner, 2000). Neste contexto, o objetivo do presente trabalho foi identificar as
proteínas de armazenamento em progenitores do Bloco de Cruzamento de trigo do IAPAR no intuito de
melhorar a qualidade de panificação e comercial de novos cultivares.

Material e Métodos

A avaliação das subunidades protéicas fo: realizada utilizando eleiroforese em gel de poliacrilamida na
presença de dodecil sulfato de sódio (SDS-PAGE). Para a obtenção da íarinha foram macerados três grãos de
cada genótipo. As proteínas de reserva do trigo, foram extraídas segundo o método descrito por Pena (2002). O
tempo de corrida do gel foi de 19 horas a uma intensidade de 12,5 mA por gel, sob refrigeração a 15°C. As
análises foram realizadas em 17 progenitores de trigo no Centro internacional de Melhoramento de Milho e
Trigo (CIMMYT) em EI Batán, no México.

A leitura das bandas representativas d:IS gluteninas de alto peso mo lecular expressas no gel foi
realizada pela comparação com as bandas das cultivares padrão previamente determinadas para os
alelos conhecidos. Os escores do Índice de G!utenina (IG) foram estabelecidos através da soma dos valores
atribuídos as diferentes composições de subunidudes de glutenina de alto peso molecular de cada loeus (Glu-LA,
Glu-I B e Glu-I D) presente no trigo hexaplóide.

Resultados e Discussão

A técnica SDS-PAGE, baseada na eletroforese em gel de poliacrilamida na presença do dodecil sulfato de
sódio, permite que variantes alélicas do Iocu-. G!u-J sejam facilmente detectadas. Em um programa de
melhoramento visando n qualidade recnológica de trigo, tal ferramenta l~utilizada para seleção dos alelos de
gluteninas de alto peso molecular mais favoráveis (Embrapa Trigo, 2000).

Na análise d~ISg.uteninas de alto peso molecular (Figura 1), foram identificados onze alelos diferentes,
sendo três correspondentes ao locus Glu- J.II, c inco ao Glu- J B, e três ao Glu- J D. Destes, as subunidades
predominantes nos gcnóiipos analisados foram 2* no loeus Glu-1J\. 7+9 e 17+18 no !oeus Glu-LB e 5+10 no
!oeus Glu-i D.

Figura 1 - I~eidl e e#~'torétiL das subunidades de gluteninas de alto peso rnolecular de 17
genótipos de trigo.



Nos resultados obtidos (Tabela I), verificou-se que no cromossoma IA, houve prevalência das
subunid~dejs' I e ::*, somando juntas 94. I% das amostras. As subunidades I e::* são descritas como importantes
fontes de qualidade. enquanto o alelo Nulo é classificado de baixo valor qualitativo (Huang: Jin; Liu, 2008).

No ',crómo,solTIo ID, observou-se prevalência do par de subunidades :;+ 10 em relação a 2+12, com
percentuais de 64,7% e 29,4%, respectivamente. O locus Glu-1D pode produzir os pares de subunidade
5+10, associadas Ú alta qualidade de panificação e o par de subunid.idcs ::+12, associado à qualidade de
panificação inferior Estes resultados furam corroborados por Eagles el. ai, (2002) e Branlard e Dardevet (1985),
os quais demonstraram que a força do "ILlten esta correlacionada positivamente Com as subunidades 7+9 e 5+10,
e negativamente com as bandas 2+ 12,

.Composição de subunidades de glutenina de alto peso rnolecular, presença de translocação de centeio, índice de
glutenina e força de glúten ('WI dos genói.pos de trigo,

Cenóripos LOCIIS I'rallsloca,',io índice de
Wctu.» I CIII-i) I Glu-DI de Centeio Glutenina

BRS 208 1 7+9 2+12' 7 287
BRS 210 I 17+1~ 2+12 8 303
BRS 220 2* 7+8 2+12 :A'IR 8 262
BRS 229 2* 7+9 5+10 9 237
BRS 248 7+9 5+10 9 221
BRS 249 2* 7+8 5+10 :A1IR 10 259
BRS GUABIJL 7+9 2+12 7 309
BRS GUAMIRI'v1 2* 7+9 2+12 7 309
BRS PARDEL\ 2* 17+1~ 5+10 : t\/1 R 10 343
BRS TANGAR\ 2* 17+1~ 5+10 ' t\'IR 10 312
IPR 11I "TRITIC!\LE '\ 6+8/78 T2 4
IPR 118 2* 7+8 5+10 IB,'IR 7 318
IPR 128 17+1~ 5+10 10 282
lPR 130 2* 7+9 5+10 9 303
IPR 136 2* 13+10 5+10 10 360
rPR 144 17+1 S 5+10 10 279
IPR 85 17+1S 5+10 10 374

De acordo com a Instrução Normativa nOJS, de JO de novembro de 2010. entre os progenitores analisados
neste trabalho, :;::,9% são classificados como Triuo vlelhorador (W < JOO) e 41,::% como Trigo Pão (W > 220).

Comparando-se a combinação d.: subunidades de gluteninas de alto peso molecular das cultivares com a
classificação comercial cio trigo, veriicou-se qi.e entre os Trigos Melhoradores (W > JOO): no genoma A, a
subunidade I esra presente em JJ,3% t' a subunidade 2* em 66,7% dos gcnótipos: no genoma B as combinações
predominantes foram 17+18 (44,4%). seguido do par de subunidades ~~9 (JJ,3%) e 7+8 (11,1%) e 13+16
(11,1%); e no genorna O a combinação 5+10 foi a predominante em 66,':'% das cultivares, além da presença da
combinação 2+ 12 em JJ,3% das amostras.

Entre as culi.vares classificada, como Trigo Pão (W > 2::0), 110 genoma A, a subunidade 1 foi a
predominante em 57, I% das amostras, e a subun.dade 2* em 42,9% dos ~enótipos, No genoma B a combinação
7+9 foi predom inarue em 42,9% das amostras, seguido ele 7+8 (28.6%) e :7+ 18 (::8,6%). Por fim, no genoma D
a combinação 5~lO obteve maior percentual de aparição (71,4%). seguido da subunidade 2+12 em 28,6% dos
genótipos.

A cultivar lPR 111 apresentou bundas COI11 escore fraco (N/6-1-8/7+:-:;,T2), Esse resultado era esperado por
se tratar de um triticale. que é proveniente ele um cruzamento entre trigo ',' centeio, o que afeta negativamente a
qualielade do grão.

Na análise do gel de gliadina (Figura2), constatou-se que a translocação ele centeio (IA/lR) estava
presente em 2J,5% das amostras, e a t.anslocação (1 S/I R) em 5.9% elas cultivares. A presença da translocação
1B/I R constitui fator positivo no que se refere 3 resistência a doenças e :1 insetos, porém negativo em relação à
qualidade de panificação. principalmente por aumentar a viscosidade c!a massa (Zheng et ai, 2009).

Considerando o conjunto total .le amostras, o índice 10 foi predominante em 41,2% das amostras, o
índice 9 esteve presente em 17,6% elas am ostras, 11,8% elas amostras apresentou o índice 8, 17,6% das amostras
apresentou índice -: e apenas 5.9% apresentou ínelice 4. Aparenremen:e o escore acumulado, com base na
presença de alclos determinados pelo método SDS-PAGE está sendo alvo de seleção nos programas de
melhoramento de cultivares de trigo. observando nesse a predominância de ínc!ices altos, que representam alta
força de glúten associadas à qualielade nara panii.cação.
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