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INTRODUCAO

A videira destaca-se entre as mais importantes espécies vegetais, e é a
terceira arvore fruteira de maior importancia econémica. A producdo de uvas
no Brasil tem apresentado uma tendéncia crescente, com certa estabilidade
nos ultimos anos. Os principais estados produtores sdao Rio Grande do Sul
(776.027 t), Sdo Paulo (184.930 t), Pernambuco (166.280 t) e Bahia (101.766 t)
(AGRIANUAL, 2009). A cultura da videira destaca-se pela sua importancia
econdbmica e social para o Vale do Submédio Sdo Francisco, envolvendo um
grande volume anual de negdcios e sendo responsavel pela maior geragdo
de empregos diretos e indiretos, entre as culturas irrigadas dessa regido. As
areas de producdo estdo concentradas nos municipios de Petrolina, no Estado
de Pernambuco, e Juazeiro, no Estado da Bahia, com superficies plantadas de
5.111 ha e 4.063 ha, respectivamente (AGRIANUAL, 2009). Segundo o Instituto
Brasileiro de Frutas (IBRAF) (2009), o volume das exportagdes brasileiras de
uvas frescas foi de 82.242 toneladas em 2008, rendendo 171,5 milhdes de
dodlares para a balanga comercial brasileira. A regido do Vale do Submédio Sao
Francisco responde por 99% da exportagdo de uvas de mesa do pais.

O éxito da viticultura mundial encontra fatores limitantes em problemas
regionais, relacionados a estresses abidticos, tais como geadas, seca em dreas
ndo irrigadas, ventos, clorose, salinidade, e estresses bidticos a exemplo de
pragas e doengas. O melhoramento genético para obtencdo de cultivares mais
adaptadas e o uso da extensa variabilidade genética disponivel no género
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Vitis tém sido, desde o século 19, um dos meios mais eficientes para superar
esses problemas e desenvolver a viticultura em regides onde as condi¢cdes
ambientais ndo sao favoraveis ao seu cultivo.

A morte de plantas, em 1860, em vinhedos franceses, devido a um
pulgdo subterrdneo que ataca as raizes da planta (GIOVANNINI, 2001),
denominado Filoxera, modificou a histéria da viticultura mundial. Fontes de
resisténcia foram identificadas nos EUA, onde o inseto vivia em simbiose com
os tipos americanos, e o governo francés passou a importa-las para realizar
selecdo local. V. riparia e V. rupestris mostraram-se as mais tolerantes e foram
largamente propagadas. A utilizacdo de hibridacdo interespecifica passou a
ocorrer ainda na metade do século 19, com o objetivo de obter hibridos de
porta-enxertos resistentes a Filoxera e manter intactas as qualidades das
cultivares-copa. Na Europa, a partir do século 20, com a justificativa do
surgimento de fungicidas para o controle das doencas fungicas e da baixa
qualidade dos vinhos produzidos pelas cultivares hibridas, passou-se a dar
grande énfase a criacdo de cultivares tradicionais para a produc¢do de vinhos
por meio da selegdo clonal (CAMARGO; RITSCHEL, 2008).

De acordo com Reisch e Pratt (1996), as mais importantes introduges
de cultivares de uvas de mesa realizadas no século 20 foram resultado de
programas de melhoramento, sdo elas: ‘Itdlia” (Pirovano 65), ‘Cardinal’,
‘Perlette’ e ‘Flame Seedless’. Além delas, deve-se destacar ainda outras
cultivares mais recentes, como a cv. Red Globe, que é uma das mais
importantes uvas de mesa de cor vermelha cultivadas no mundo.

ORIGEM, TAXONOMIA E CITOGENETICA DA VIDEIRA

O género Vitis compreende mais de 70 espécies que estdo agrupadas
em trés centros de origem distintos de acordo com a classificagdo de Vavilov
(1926): Sul da Europa e Asia Menor, Leste da Asia e Américas do Norte e
Central (Tabela 1). Duas espécies s3o originarias da Europa e Asia ocidental,
Vitis vinifera Linnaeus e Vitis sylvestris Gmel (GALET, 1988). Alguns botanicos
classificam a videira silvestre em duas subespécies. A subespécie sylvestris,
originaria do sul e centro da Europa, noroeste da Africa e oeste da Turquia
e Israel, é considerada o ancestral das cultivares atuais, podendo ainda ser
encontrada em seu habitat natural, crescendo sob a copa das arvores. A
segunda, subespécie caucasia Vav., é encontrada na Bessarabia, sul da Russia,
Arménia, Caucasia, Anatdlia, Ird, Turquestdo e Kashmir (DE LATTIN, 1939). A
videira cultivada é denominada de ssp. sativa D.C. O grupo asiatico inclui até
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30 espécies nativas de uma vasta drea que abrange China, Japdo e regides do
leste da Asia, até o sul na ilha de Java, destacando-se a espécie Vitis amurensis
Rupr. como a mais conhecida, também por possuir frutos comestiveis (REISCH;
PRATT, 1996). A classificagdo de Galet (1993) compreende 33 espécies
americanas. A se¢cdao Muscadinia, nativa do Sudeste dos Estados Unidos e
México, é constituida por trés espécies conhecidas, Vitis rotundifolia Michaux,
Vitis munsoniana Simpson e Vitis popenoi Fennell (GALET, 1998), que possuem
2n = 40. Em tal secdo, Vitis rotundifolia Michaux é considerada a mais
importante.

Tabela 1. Espécies e origem do género Vitis.

Espécie Origem

Secao Muscadinia
Vitis rotundifolia Michx. Sudoeste dos Estados Unidos e nordeste do México
V. munsoniana Simpson ex Munson Sudoeste dos Estados Unidos e nordeste do México
Sudoeste dos Estados Unidos e nordeste do México
Secdo Euvitis

V. popenoei Fennell

Série 1 - Candicansae

V. candicans Engelm. Ex A. Gray
V. doaniana Munson

V. longii W. R. Prince & Prince
V. coriacea Miq.

V. simpsonii Munson

V. champinii Carriere

Série 2 — Labruscae
V. labrusca L.
V. coignetiae Pulliat ex Planch.

Série 3 — Caribaea
V. caribaea DC.
V. lanata Roxb.
V. blancoii Munson

Série 4 — Arizonae

V. arizonica Engelm.

V. californica Benth

V. Girdiana Munson

V. treleasei Munson ex L. H. Bailey

Texas e estados vizinhos, nordeste do México
Oklahoma, Texas

Noroeste do Texas

Flérida e nordeste do Estado da Louisiana
Flérida

Texas central

Nordeste dos EUA
Japao

Antilhas, México e Venezuela
india, Nepal, Sri Lanka, sul da China
México

Arizona, México

Califérnia, sul do Estado de Oregon

Sul da Califérnia e México

México, Arizona, oeste do Texas, sul de Utah

Continua...
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Tabela 1. Continuagdo

Espécie Origem

Série 5 — Cinereae

V. cinérea Missouri, Texas, Louisiana, México

V. berlandieri Texas e México

V. baileyana Virginia, norte e sul do Estado da Carolina
V. bourgeana México

Série 6 — Aestivalae
V. aestivalis Michx Nordeste dos EUA
V. lincecumii Buckley Sudeste dos EUA
V. bicolor Raf. Nordeste dos EUA
V. bourquiniana Munson Sudeste dos EUA
V. gigas Fennell Florida

V. rufotomentosa Small Flérida, Louisiana, Gedrgia

Série 7 — Cordifoliae

V. cordifolia Michx. Nordeste dos EUA

V. helleri (L. H. Bailey) Small Sul do Texas

V. illex L. H. Bailey Flérida, Virginia

V. monticola Buckley Texas central

V. rubra Michx. ex Planch Arkansas, Mississipi, Missouri, lllinois

Série 8 — Flexuosae

V. flexuosa Thunb China, Japdo, Coreia do Sul, Vietna, Indonésia
V. balansaeana Planch. india, Nepal

V. chunganensis Hu China, Vietnd, Tailandia

V. pilosonerva F. P. Metcalf. China

V. thunbergii (Siebold & Zucc.) Druce China

V. tsoii Merr. Japdo, Taiwan, China

V. chungii F. P. Metcalf Sudeste da China

V. pentagona Diels & Gilg Sudeste da China, Taiwan, Vietna
V. betulifolia Diels & Gilg China central

V. amurensis Rupr. Sibéria, Manchuria, China

V. piaseskii Maxim China, Coreia do Sul

V. reticulata Gagnep China central
V. embergeri Galet China central
V. retordii Rom. Caill. Ex Planch China, Laos, Vietna

V. pedicellata Lawson Regido do Himalaia

V. silvestrii Pamp. China

Continua...

Tabela 1. Continuagdo
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Espécie Origem

V. seguinii H. Lév.

China

V. chrysobotrys H. Lév. & Vaniot China

V. bryoniifolia Bunge

China

V. ficifolioides W. T. Wang China

V. hancockii Hance
V. hexamera Gagnep

China meridional
China

V. pseudoreticulata W. T. Wang China
V. wenchowensis C. Ling China

Série 9 — Spinosae

V. armata (Diels & Gilg) China
V. davidii (Rom. Caill) China
V. romanetti (Rom. Caill China

Série 10 — Ripariae
V. riparia Michx.
V. rupestris Scheele

Nordeste dos EUA
Sudeste dos EUA

Série 11 - Viniferae

V. vinifera Arménia e Mar Caspio
V. silvestris Arménia e Mar Caspio
Fonte: Galet (1993); Radmann e Bianchi (2008)

Os hibridos entre Muscadinia e Euvitis, em geral, ndo sdo vidveis.
Entretanto, o sucesso obtido pela hibridagdo entre Muscadinia rotundifolia e
inUmeras espécies de Vitis torna esse género uma importante fonte de genes
para resisténcia a doengas. Por outro lado, a qualidade dos frutos de videiras
domesticadas de Muscadinia rotundifolia tem sido melhorada pelo seu
cruzamento com V. vinifera L.

A espécie Vitis vinifera L. destaca-se pela sua importancia econdmica
e elevada diversidade morfoldgica e genética. A facilidade de propagacao
assexual deu origem a um numero estimado em 14.000 cultivares, com
diferentes finalidades: consumo in natura, passas, sucos e vinhos (ALLEWELDT
et al,, 1990).

Hibridos entre espécies de Vitis vinifera sdo férteis; entretanto, os
hibridos intergenéricos sdo altamente estéreis. Na meiose, sdo formados 13
bivalentes e diversos univalentes, com a formula gendmica 13R'R* + 7A + 6B,
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com 13 cromossomos homologos de Vitis vinifera (R¥) e Vitis rotundifolia (R")
que se pareiam normalmente. Portanto, os nimeros basicos de cromossomos
do genoma haploide da familia possivelmente seriam 5, 6 e 7. As espécies
da segdo Vitis seriam poliploides ancestrais secundarios, envolvendo trés
conjuntos basicos: (6 + 7) + 6 = 19, e, por outro lado, as espécies da sec¢3o
Muscadinia teriam (6 + 7) + 7 = 20. As espécies, de alguma forma, teriam
passado por uma diploidizagdo para obter pareamento regular (OLMO, 1995).

BIOLOGIA DA REPRODUGAO

As flores de videira surgem em inflorescéncias do tipo umbela
(CHALFUN et al, 1998). Geralmente apresentam-se na colorac¢do verde, mas no
momento da brotagdo podem se tornar rosadas (ALBUQUERQUE, 2003).

Plantas do género Vitis sdo descritas como dioicas, poligamodioicas
ou monoicas, e suas flores podem ser diclinas ou mondclinas (perfeitas ou
hermafroditas) ou hipdginas. Elas apresentam cinco estames (inseridos na
base da flor pelos filamentos), ovario, estilo e estigma cobertos pela corola de
cinco pétalas unidas entre si no dpice (Figura 1) (POMMER et al., 2003).
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Figura 1. Fases de abertura da flor: (A) caliptra fechada; (B) desprendimento da caliptra;
(C) flor ap6s o desprendimento da caliptra; (D) flor pés-antese, a cor vermelha nos
estigmas e anteras indica que eles ndo sdo mais funcionais.

Fonte: May (2004).

Na antese, a corola se solta pela base, mantendo-se intacta e com as
extremidades das pétalas recurvadas para fora, constituindo a caliptra, que se
assemelha a um pequeno chapéu, expondo o androceu e o gineceu (POMMER
et al., 2003). Os estames se distendem com um filete reto, com uma antera
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na extremidade, posicionada acima do estigma. O gineceu é composto por um
ovario subgloboso, com dois Iéculos, contendo dois évulos cada um deles. O
estilete é curto, com um estigma desenvolvido na extremidade. Ao redor do
ovario, estdo cinco glandulas de néctar, em alterndncia com os estames.

Muitas dessas flores chamadas perfeitas possuem um dos sexos
rudimentar ou incompletamente desenvolvido, sendo, neste caso,
denominadas flores estaminadas ou pistiladas (DORSEY, 1912). Essas flores,
provavelmente, resultaram de hibridagdes interespecificas.

Nos vinhedos ocorre fecundacdo cruzada, favorecida pela agdo dos
ventos, insetos, chuvas, ou artificialmente pela polinizagdo manual. Portanto,
a videira é uma planta aldgama, sendo esta forma de reproducdo indispensavel
para a producdo em cultivares que apresentam estames curtos e recurvados
para baixo, como por exemplo ‘Moscatel de Alexandria’, ‘Bicane’, ‘Ohanez’ e
outras. A propagacdo sexuada em videiras é utilizada apenas em programas de
melhoramento, por meio de polinizagdo controlada.

A forma mais comum de propagacdo em videira é a vegetativa, feita por
estacas lenhosas ou semilenhosas (ALBUQUERQUE, 2003).

DIVERSIDADE GENETICA

A propagacdo vegetativa da videira pela utilizagdo de estacas resulta
na formacdo de populacGes onde os individuos sdao clones geneticamente
idénticos entre si e a planta-mde que lhes deu origem. A facilidade de
propagacdo aliada a longa histdéria, desde a domesticagdo da videira
cultivada, promoveu a sua dissemina¢do em diregdo as mais diversas regides
no mundo, resultando no aparecimento de milhares de sinonimias (casos
em que gendtipos idénticos recebem diferentes denominagdes, de acordo
com o seu local de cultivo). Algumas cultivares possuem até cem sinonimias.
Também s3o comuns os casos de homonimias (quando plantas consideradas
fenotipicamente idénticas, sdo, na verdade, plantas geneticamente
relacionadas ou aparentadas). Além disso, a origem da maioria das cultivares
de V. vinifera L. é antiga e desconhecida, e sua variabilidade genética é o
resultado de cruzamentos espontdneos que podem ter ocorrido ao longo dos
séculos de domesticacdo e cultivo dessa espécie (DANGL et al., 2001; VIGNANI
et al.,, 2002). Esses fatos dificultam a identificacdo correta das cultivares,
a qual é um requisito bdsico para o uso racional e manejo do germoplasma.
Galet (1993) descreve 259 cultivares de uvas para vinho, com mais de 1.500
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sinonimias, sendo que, dessas, 45% ocupam mais de 20.000 ha em
mundo e compreendem 55% das dreas cultivadas com vinhed 1
PRATT, 1996). s

Espécies heterozigotas como a videira s3o conservadas apen 3
colegbes de plantas vivas no campo ou in vitro, sendo o estabelecimea:
colegBes e bancos de germoplasma o método mais usual. A manutenn"o :
duplicatas das coleg¢des vivas é recomendada utilizando estratégias alterria(:i
clor"no a conservagdo in vitro (criopreservagdo) e a conservagio in situa Esta
dltima parece ser uma boa estratégia para espécies silvestres, aliandc;-se ‘
manutencdo do germoplasma a um custo baixo, enquanto preserva a s ]
evolugdo natural (BOURSIQUOT, 2000). A criopreservacdo é uma alternati\:}:
mas ndo substitui as colegbes vivas no campo, pois a manutencdo de grande;
colegbes in vitro sdo caras e trabalhosas, além de existir o risco de propagér
plantas com alteragdes genotipicas ou variantes somaclonais (RIAZ et al
2007). Além disso, uma das principais desvantagens do método, é que a;
plantas ndo se encontram prontamente disponiveis para caracterizagio do
germoplasma e uso pelo melhoramento genético.

No Brasil, a conservacdo do germoplasma de videira estd sob a
responsabilidade da Embrapa Uva e Vinho, onde se localiza o Banco Ativo de
Germoplasma de Videira (BAG) com 1.298 acessos, introduzidos de diversas
Partes do mundo, incluindo mais de 40 espécies de Vitis, cultivares, hibridos
interespecificos e espécies silvestres. Esses acessos foram avaliados de 1984
a 1998, por um periodo de, no minimo, 6 e, no maximo, 10 anos. As plantas
estdo enxertadas sobre o porta-enxerto 101-14 Mgt, em espacamento 2,5 m
x 1,5 m, conduzidas em espaldeira simples e sistema de poda em Guyot duplo
arqueado’. Outras colegdes com menor nimero de acessos estdo presentes
em diversos institutos de pesquisa e universidades (IAC, lapar, Epagri, Epamig,
Uenf).

O Banco de Germoplasma de Vitis spp. da Embrapa Semiarido merece
destaque por ser o Unico presente na regido Nordeste do Pais, constituindo um
recurso estratégico para a sustentabilidade da vitivinicultura tropical. Ele foi
implantado em 1965 pela Sudene, constituido por acessos coletados na regido
Nordeste, e posteriormente em 1968, ampliado com cultivares importadas da
FAO, Itdlia e do Instituto Agronémico de Campinas (IAC). A partir de 1979, ja
sob a responsabilidade da Embrapa Semiarido, esse banco de germoplasma

1 - %
ac@s |r;formagoes sobre caracteristicas morfoagronémicas dos acessos desse BAG podem ser
ssadas em <http://www.cnpuv.embrapa.br/prodserv/germoplasma/>.
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foi ampliado com cultivares para vinho e passa (ALBUQUERQUE, 1988).
Atualmente, € composto por 227 acessos: 53,7% correspondem a cultivares
de uvas de mesa e passa, 30% s3o cultivares de uvas para vinho e suco, 7,5%
tém origem desconhecida, 5,3% sdo porta-enxertos e 3,5% sdo espécies
americanas silvestres. Em relacao 3 classificacdo boténica, eles incluem 134
cultivares de Vitis vinifera L., 4 cultivares de Vitis labrusca L., 64 hibridos
interespecificos e 8 espécies americanas (Vitis rupestris, Vitis riparia, Vitis
champinni, Vitis cinerea, Vitis gigas Fennel, Vitis candicans Engelmann, Vitis
doaniana Munson, Vitis shutleworthi House), além de 17 acessos para 0s
quais nenhuma informacdo sobre origem, espécie ou pedigree foi encontrada
na literatura. Portanto, a maior parte dos acessos ou 59% pertence a espécie
Vitis vinifera L., sendo os hibridos interespecificos o segundo grupo com maior
numero de acessos (28,2%).

O Banco de Germoplasma de Vitis spp. da Embrapa Semiarido estd
localizado no Campo Experimental de Mandacaru, Juazeiro, BA, cujas
coordenadas geograficas sdo 9°24’S, 40°26'0 e 365,5 m de altitude. As
plantas estdo conduzidas em espaldeira com trés fios de arame, irrigacao
localizada por gotejamento e espagcamento de 3 m x 2 m. Cada acesso €
composto por quatro plantas que estio conduzidas em corddo bilateral,
realizando-se duas podas anuais alternadas em podas curtas, que consistem
em espordes com duas gemas e podas longas onde sdo mantidas varas com 6
a 8 gemas.

Desde a década de 1980, foram iniciados os trabalhos de avaliacao
morfoagrondmica dos acessos, destacando-se cultivares com caracteristicas
desejaveis para serem recomendadas para 0 cultivo comercial ou utilizadas
pelos programas de melhoramento. Borges et al. (2008) e Ledo (2008)
analisaram a diversidade genética entre 0S acessos desse Banco de
Germoplasma por meio de diferentes métodos multivariados, resultando
na recomendacdo de cruzamentos com base nas suas distancias genéticas.
Os resultados obtidos demonstraram a presenca de variabilidade satisfatoria
entre os acessos de uvas de mesa; entretanto, essa variabilidade foi inferior
entre os acessos de uvas para vinho.

A selecdo de fontes de resisténcia as doencgas mais importantes, que
afetam a viticultura no Vale do Submédio Sdo Francisco, também tem sido
objetivo de trabalhos de pesquisa nesse banco de germoplasma (LOPES et al.,
2005; TAVARES et al., 1996; 1998).

A caracterizagdo molecular de 81% dos acessos dessa colegdo foi
realizada por Ledo et al. (2009), utilizando sete marcadores microssatélites.
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Esse foi o primeiro trabalho de Caracterizacdo molecular
germoplasma de videira no Brasil com orect
microssatélites. Os perfis alélicos obtidos foram com arad

de dados internacionais, permitindo a identificacdo dz ia'QS 3
duplicados, sinonimias e erros de denominagio, gerando un?u':eros -
robusta para a identificacio de cultivares de videira. -

base em marcadores molecy|;

METODOS DE MELHORAMENTO EM VIDEIRA

Embora seja uma planta perene com Caracteristicas  biolggica:
complexas, como ciclo longo, cultivo dificil e estrutura citogenética 3 08@&
-con? f:r?mossomos pequenos (POMMER et al., 2003) exister:’mele@
msfntungoes no mundo que se dedicam ao melhoramento ge’nético da V";afi“
Seja por métodos classicos ou por ferramentas biotecnoldgicas buls -
sempre o desenvolvimento de cultivares adaptadas as regides par'a as ca-s‘e
foram desenvolvidas e que venham a atender aos requisitos de aumentqui;Is
produtividade, bem como de qualidade dos frutos. Em termos de quali: d:‘l
dos frutos destinados ao consumo in natura, caracteristicas como a ireanie
(auséncia de sementes), aparéncia do cacho, sabor da baga (neutro mgscatal
e foxado), baixo desgrane, consisténcia e textura da polpa e l:esisté 'e
pos-colheita s3o as de maior interesse. Soma-se a al
a doengas, que é um dos principais fatores
baseada na espécie Vitis vinifera L.

Em condicées de clima tropical semiarido, o idedtipo de videira deve
aprese.ntar reduzida dominancia apical e brotag¢do uniforme de gemas sem a
nAece.SSIdade de aplicacio de reguladores de crescimento; resisténcia ou tole-
rancia a doencas, como mildio, cancro bacteriano e oidio; resisténcia ao exces-
5(? d.e chuvas durante a maturacdo e tolerancia & salinidade do solo, estresse
h.ldrl'CO e altas temperaturas. O enriquecimento do Banco de Germop;lasma de
vndelAra, .para aumentar a variabilidade para tais Caracteristicas, é de grande im-
portancia para o programa de melhoramento da Embrapa Semliérido.

esses atributos a resisténcia
limitantes da vitivinicultura

Selecdo clonal

. [\las Castas tradicionais domesticadas e utilizadas na Europa para a
Sy . ) . .

p'ant ¢ao de Ymhos finos, foram feitas as primeiras sele¢des das melhores
plantas (as mais produtivas, com maiores teores de aguicar e que preservassem
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as caracteristicas do vinho desejado), caracterizando o processo de selegdo
clonal, até hoje utilizado em uvas para vinho. Assim, a sele¢do clonal parte do
principio de que plantas oriundas de propagacao vegetativa podem apresentar
certa heterogeneidade, com as caracteristicas desejaveis da cultivar em
questdo. Contudo, durante o processo de selecdo de plantas, com vistas ao
lancamento de cultivares, é importante que se tenha certeza da superioridade
genética dos individuos e espera-se que seu desempenho inicial persista

durante toda a sua vida.

Hibridagao

Além da selegdo clonal, processos que envolvem hibridacdo em
videiras vém proporcionando a obtencdo de cultivares que combinam varias
caracteristicas como adaptacdo a ambientes especificos, produtividade,
resisténcia a pragas e doengas e a qualidade compativel com as diferentes
exigéncias de mercado (CAMARGO; RITSCHEL, 2008). A realizagdo da
hibridagdo tem por finalidade combinar, em um mesmo individuo, dois
ou mais fendtipos desejaveis que se encontram em individuos diferentes.
Por meio do cruzamento entre esses individuos, € gerada uma popu-
lagdo com variabilidade genética, na qual poderd ser praticada a selegdo
visando a obteng¢do de um ou mais individuos que reunam os caracteres de
interesse. As hibridacGes podem ser do tipo biparental ou cruzamentos
interespecificos.

O genitor escolhido para ser o receptor de pdlen, ou seja, o genitor
feminino, deverad ser emasculado quando as inflorescéncias estiverem bem
desenvolvidas e se observarem as primeiras flores abertas (antese), as
quais devem ser eliminadas (Figura 2A). Cada flor deverd sofrer a remocao
cuidadosa da corola e dos estames, com o auxilio de pinga metdlica, reta
e de ponta fina, evitando-se danificar o estigma. Apds essa operagao, a
inflorescéncia devera ser devidamente protegida com saco de papel vegetal
impermeavel, contendo a data e a identificacdo da cultivar (Figura 2B). A
polinizacdo devera ser feita um dia apds a emasculagdo, com pdlen do genitor
masculino. Para a coleta do pdlen, as inflorescéncias sdo colhidas e passam por
secagem natural, em placas de Petri, por 12 horas.

Apods a secagem, realiza-se a separacdo dos botdes florais, que devem
novamente retornar a secagem. A liberagdo dos grdos de pdlen das anteras
¢ obtida por ligeira maceracdo. Apds a retirada do pdlen, ele devera ser
devidamente armazenado em pequenos frascos de vidro, com a identificagao
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do gendtipo e data da colheita e retirada (Figura 2C). A conservagio pode s
feita em dessecador contendo silica gel, mantida num refrigerador, oy e
congelador a -18 °C por varios meses, hermeticamente fechado e armazeng

A aplicagdo do polen deve ser feita com um pincel de cerda
macias (Figura 2D), isolando novamente os cachos para maior aderén
a inflorescéncia. Apds 7 dias, os sacos devem ser retirados e os cachos
devidamente identificados (Figuras 2E e F) com a data da polinizagdo e :
genitores do cruzamento.

Os cruzamentos biparentais sdo os mais utilizados em Vitis viniferaq,
O sucesso dos cruzamentos biparentais depende a escolha dos genitores, aq
bom indice de pegamento durante a polinizagdo controlada, bem como da
consequente taxa de aproveitamento obtida no nimero de plantas levadas a
campo. Em relagdo a escolha dos genitores, quando o cardter a ser melhorado
é controlado por poucos genes e pouco influenciado pelo ambiente, oﬁ
caracteres qualitativos, normalmente se utiliza uma linhagem portadora
do gene de interesse, com outra com boas caracteristicas agrondmicas.
Para caracteres quantitativos, como a produtividade, técnicas de andlise
multivariada sdo mais eficientes e possibilitam a escolha de pais tomando-se
como referéncia um conjunto de caracteres (MIRANDA FILHO; NASS, 2001),
aumentando a variabilidade genética nas popula¢des segregantes.

Os cruzamentos interespecificos sdo utilizados para incorporar genes
de interesse (MIRANDA FILHO; NASS, 2001) que se encontram geralmente
em espécies silvestres. Normalmente esses genes estdo associados a
resisténcia a fatores abidticos ou a moléstias. No caso do género Vitis, as
espécies americanas V. riparia e V. rupestris podem ser citadas como fontes de
resisténcia a filoxera. Normalmente, em cruzamentos interespecificos, apds a
introducgdo do gene (ou genes) de interesse, utiliza-se o retrocruzamento como
forma de reintroduzir as caracteristicas comerciais de Vitis vinifera. Para isso,
um ou mais hibridos sdo retrocruzados com o genitor comercial.

Selecdo massal e recorrente

O método de selecdo fenotipica individual, ou selecio massal,
consiste na escolha das melhores progénies, avaliagdo em experimentos com
repeticdes, selecdo das progénies superiores e recombinacdo delas ou de
outros tipos de progénies ou gendtipos relacionados aqueles selecionados
(MIRANDA FILHO; NASS, 2001).
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Fotos: Patricia Coelho de Souza Ledo

Figura 2. Polinizagdo controlada em Vitis spp.:d(A) erpasculzzﬁ\(l)i;dr(g)(lljn)ﬂsgﬁz?;ancc;i
; 5 ao; 5 em frasco 2

tegida apos emasculagdo; (C) poélen armazena o . L linizage

E::nugal' (E)pcacho ap6s pegamento; (F) cacho ja em desenvolvimento, apds polinizacao,

protegido com saco plastico, devidamente identificado.
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A selecdo recorrente geralmente é utilizada para contor
nar

problemas de base genética restrita e de perda da variabilidade na se|
de clones superiores em espécie de propagagao assexuada que s3o “ber::;jﬁq,
o8

como cultivares comerciais. O método consiste em melhorar a perfor

de populagdes, sejam elas de base genética restrita ou ampla, por mzance
aumento das frequéncias dos alelos favoraveis dos caractere; sob seI'o :’0
fazendo com que os alelos possam ser utilizados como fontes de -
hibridos ou de clones. A variabilidade genética deve ser mantid:::ovos
niveis adequados para permitir o melhoramento nos ciclos subsequentes Elew’l
empregada visando resultados em longo prazo (MIRANDA FILHO; NASS, 2'00;’)3

Mutagao e poliploidia

Métodos que ndo envolvem a realizagdo de cruzamentos ou selec¢do, ou
a.mbos, também contribuem para a descoberta e lancamento de cultivare; de
videira. A mutagdo que ocorre em tecidos da planta (mutagdo somatica) pode
promover variacdao no formato ou na cor da baga. Como exemplo, no Brasil
as cultivares Italia Muscat, Benitaka e Brasil sdo mutagdes da uva ‘Italia’ e da;
‘Benitaka’, respectivamente.

- Outro método ndo convencionalmente utilizado é a indugdo da
poliploidia por meio de indutores como a colchicina, utilizada sobre gemas
e meristemas da planta (POMMER et al., 2003). A ocorréncia de mutacoes
espontaneas, originando poliploides com maior tamanho de folhas, bagas e
cachos, sempre chamou a atengdo de viticultores e melhoristas. Entretanto,
poucas cultivares tetraploides tém importancia comercial, tais como ‘Kyoho’
cultivada no Japdo e no Brasil e ‘Niabell’, cultivada nos Estados Unidos. Os:
primeiros tetraploides foram identificados no Brasil por Inglés de Souza, a
partir de muta¢do espontanea de ‘Niagara’ e foram denominados de ’Niage'lra
Branca Gigante’ e ‘Niagara Rosada Gigante’ (POMMER et al., 2003).

Cultura de tecidos

N Técnicas de cultura de tecido em plantas vém sendo empregadas desde
o inicio do século passado e, a partir da década de 1970, tém sido utilizadas
com diferentes enfoques, visando, principalmente, ao melhoramento genético.
A utilizagdo dessas técnicas tornou-se uma importante ferramenta para o
melhoramento de videira, apresentando vantagens em relagdo aos métodos
tradicionais de propagacdo vegetativa, dentre as quais se destacam a rapidez
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do processo e a manutencdo de plantas livres de virus. As mais utilizadas sdo

descritas abaixo.
Resgate de embrides

O resgate de embrides em cruzamentos entre genitores apirénicos
vem sendo adotado em programas de melhoramento de videira, visando
agilizar a obtencdo de resultados. A técnica é utilizada pela maioria dos
grupos de pesquisa na area de melhoramento com enfoque para a obtengao
de cultivares apirénicas, realizando cruzamentos diretos entre genitores
apirénicos por apresentar alta eficiéncia e aumentar a frequéncia de individuos
sem sementes na progénie. Essa técnica consiste na coleta e cultivo in vitro
de sementes-traco, 6 a 8 semanas apos a polinizagdo, e posterior resgate do
embrido e germinagdo em meio de cultura especifico, gerando plantulas de
individuos com novas combinagdes genéticas (EMERSHAD; RAMMING, 1984).

Organogénese

£ uma via de desenvolvimento na qual 4rgdos vegetais sdo induzidos
3 diferenciacdo a partir de uma ou vérias células. A organogénese pode ser
direta ou indireta. Na direta, ou adventicia, o érgio vegetal é induzido e se
desenvolve diretamente de um explante, sem passar por uma fase inicial de
calo. Na indireta, ha proliferagdo e crescimento do calo, seguido por indugdo
de brotos ou raizes e desenvolvimento desses tecidos (MANTELL et al., 1994).
0O sucesso depende de varios fatores, destacando-se os fitorreguladores como
os principais controladores da morfogénese in vitro, a exemplo de benzilami-
nopurina (BAP), citocinina muito eficaz na multiplicagdo da parte aérea e
inducdo de gemas adventicias (GRATTAPLAGIA; MACHADO, 1998) e a gibereli-
na, utilizada no alongamento das pequenas brotacdes obtidas na multiplicagao
e que ndo se encontram em condicdes de ser individualizadas para o enraiza-
mento (GRATTAPLAGIA; MACHADO, 1998). Por organogénese, foram produ-
zidos, com sucesso, genotipos a partir de calos obtidos do cultivo de anteras
em ‘Gloryvine’ - V. vinifera x V. rupestris (RAJASEKARAN; MULLINS, 1983).

Embriogénese somatica

£ definida como o processo de desenvolvimento de embrides, a
partir de células somaticas. Pode-se distinguir duas maneiras: direta, na
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qual os embrides se originam diretamente dos tecidos, sem a proliferacy

do calo; e indireta, na qual o calo é formado, mantido e proliferado antescdo
desenvolvimento dos embrides. Em ambos 0s casos, os embriges passar:
pelo estado globular, cordiforme e torpedo seguindo pela formacso da planta
(COLLIN; GROSSER, 1984). E uma técnica bem estabelecida em varias espécies
de videira, mas a resposta entre os gendtipos cultivados varia muito. A taxa
de inicia¢do de culturas embriogénicas normalmente é baixa (REISCH; PRATT
1996). :

TECNOLOGIAS DO DNA RECOMBINANTE
Transformacgdo genética

Nas udltimas décadas, a transformacgdo genética da videira alcancou
progressos significativos, que resultaram em protocolos de transformacgdo
para porta-enxertos e cultivares-copa. O método comum nesses projetos
de pesquisa utiliza a introducdo de transgenes mediado por Agrobacterium
tumefasciens ou bombardeio de microprojéteis (biolistica) e a regeneragdo das
plantas a partir de culturas embriogénicas.

A regeneracdo de videiras transgénicas envolvem quatro etapas
principais: a) obtencdo de tecidos embriogénicos; b) introdugdo de
transgenes em células ou grupos de células embriogénicas; c) indugao
seletiva de embriGes; d) germinacdo das estruturas em plantulas nado
quiméricas. Informacdes detalhadas sobre o processo de regeneragdo de
plantas transgénicas de videira s3o obtidas em trabalhos recentes (VIDAL et al.,
2003).

O florescimento e desenvolvimento da baga sdo fendmenos bioldgicos
complexos regulados por uma série de fatores genéticos. Em videira, um
nimero de genes supostamente envolvidos no desenvolvimento do 6rgao
reprodutivo foram identificados e isolados (CARMONA et al.,, 2008) e
alguns deles j& foram estudados por meio de transformacdo genética. A
superexpressao de um gene envolvido na sintese de auxina (DefH9-iaaM) em
plantas transgénicas das cultivares Thompson Seedless e Silcora aumentou
0 numero de inflorescéncias por vara e bagas por cacho (COSTANTINI et al.,

2007), sugerindo um papel da auxina no desenvolvimento reprodutivo da
videira.

Capitulo 8 | Melhoramento genético da.yideilfga - ) 253

Diversos estudos funcionais tém sido realizados em videira para
compreender e identificar os genes envolvidos na via de sintese dos
flavonoides, representados  principalmente pelas antocianinas, pro-
_antocianidinas e flavondis. A utilizagdo de plantas transgénicas foi essencial
para determinar a funcdo dos genes VWmybAl, VvmybA2, e VvmybA3 na
pigmentagdo das bagas (KOBAYASHI et al., 2002).

A maioria das pesquisas para obtencdo de videiras transgénicas
tem como principal objetivo a resisténcia a doencas causadas por fungos e
bactérias em cultivares-copa, enquanto, em porta-enxertos, a resisténcia
viral tem sido o foco principal. O desenvolvimento de videiras transgénicas
resistentes a bactérias foi obtido nas cultivares Thompson Seedless (SCORZA
et al., 1996), no porta-enxerto 110R (HOLDEN et al., 2003) e Chardonnay
(VIDAL et al., 2003). Alguns genes associados a resisténcia a Botritis cinerea
(AGUERO et al., 2005), oidio e antracnose (YAMAMOTO et al., 2000) ja foram
identificados.

A utilizacdo de plantas transgénicas de videira para os estudos da
interacdo patégeno-hospedeiro e dos mecanismos de resisténcia das plantas
tem como foco principal o conceito de resisténcia derivada do patégeno
(SANFORD; JOHNSTON, 1985), por meio da expressdo de uma sequéncia
viral como o gene da capa proteica ou uma proteina de movimento. O
primeiro relato de sucesso foi a introdugdo do gene da capa proteica do virus
do mosaico da uva (GCMV) no porta-enxerto R 110 (LE GALL et al., 1994).
Desde entdo, diversos trabalhos mencionam a utilizacdo da transgenia para
introducdo dos genes da capa proteica do virus dos entrends curtos (GAMBINO
et al., 2005; KRASTANOVA et al., 1995; MAGHULY et al., 2006) e do virus do
enrolamento da folha (BOUQUET et al., 2008). A maioria desses estudos teve
como objetivo avaliar o nivel de tolerancia de plantas transgénicas a infec¢do
pelo virus, mas também forneceu informacgBes valiosas sobre a interagdo entre
o virus e as plantas de videira.

A transferéncia de genes é até o momento o Unico método para estudar
e confirmar a fun¢do de genes em nivel espacial, temporal, celular ou em
plantas inteiras, uma vez que cole¢des de mutantes ainda ndo se encontram
disponiveis em videira. Embora cultivares melhoradas tenham sido obtidas,
diversos aspectos devem ser considerados para a sua efetiva utilizacao:
propriedade intelectual e patente; questdes legais, regulatorias, politicas,
econdmicas, marketing e tradi¢des e cultura, estes Gltimos, muito relacionados
ao habito de consumo do vinho.
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Mapeamento, deteccdo de QTLs e selecdo assistida por
marcadores

A videira (Vitis vinifera L.)

€ uma espécie atraente para a realizacy
de estudos na drea gendmica e ¥

molecular devido as Caracteristicas que
apresenta: e uma espécie diploide e o seu genoma é pequeno, 475 Mb‘
2 /|

quando comparado ao de outras plantas (1/6 do tamanho do genom
do milho), possui 19 cromossomos, os seus gendtipos s3o altament:
heterozigotos e a maioria das cultivares apresentam plantas com flores
hermafroditas, autoférteis e que facilmente podem ser cruzadas entre si (THIS
etal., 2006).
Em 1998, foi criado, pela comunidade internacional de pesquisa em
genética da videira, um consércio internacional — O International Grape
Genome Program (IGGP) — que foi dividido em cinco grupos de trabalho:
a) marcadores e mapeamento genético; b) mapeamento fisico e construgdo
de bibliotecas bacterial artificial chromosome (BAC); ) geracdo de
Express Sequence Tags (ESTs) e perfil transcricional; d) analise funcional;
e) bioinformatica. Nos ultimos anos, os resultados obtidos por esse consdrcio
produziram mais de 316.000 ESTs e centenas de marcadores single nucleotide
polymorphism (SNPs), depositados em bases de dados internacionais.

Um consorcio franco-italiano publicou em 2007 o genoma de Vitis
vinifera, sendo este o quarto genoma de plantas e o primeiro de uma espécie
frutifera a ser publicado, evidenciando a participacdo de trés genomas
ancestrais comuns as espécies dicotileddneas na formagdo do contetdo
diploide do genoma da videira, a partir de eventos remotos de hexaploidizagdo
ou duplicagdes do genoma. Foram identificados 30.434 genes funcionais, valor
significativamente mais baixo do que os 45.555 genes relatados em Populus
trichocarpa (485 Mb) (TUSKAN, 2006) e os 37.544 genes identificados no arroz
(389 Mb) (INTERNATIONAL RICE GENOME SEQUENCE PROJECT, 2005).

i Na maioria das espécies vegetais, os mapas de ligagdo genéticos
sdo obtidos a partir de populagbes segregantes derivados de cruzamentos
entre linhas puras homozigotas. A condi¢do heterozigota da videira requer
a utilizagdo de populaces F1 aliando-se a estratégia de pseudotestcross
baseada na construcio de mapas genéticos de ambos os parentais, integrados
€m um mapa consenso, utilizando marcadores codominantes em alelos
que segregam em ambos os parentais (GRATTAPAGLIA; SEDEROFF, 1994).

Diversos mapas genéticos foram desenvolvidos em videira na Gltima década
(Tabela 2).

Tabela 2. Lista de mapas genéticos de videira publicados

Fonte

Distancia média do
marcador (cM)

@«
(=}
3

8

=

T

=

Marcador

Populagdo

Lodhi et al. (1995)
Dalbo et al. (2000)

61

60
58
139

RAPD, RFLP, isoenzima

'Cayuga White' x 'Aurora'®

7,8
6,2

RAPD, SSR,CAPS, AFLP
AFLP, SSR, RAPD, SCAR

isoenzimas

'Horizon' x 'lllinois 547-1'®
MTP2223-2 x MTP212130%

Doligez et al. (2002)

Grando et al. (2003)
Riaz et al. (2004)

8,1
11
10,2

81

SSR, AFLP, SSCP

SSR, EST

'Moscato Bianco' x V. riparia®

153
116
96

'Riesling' x 'Cabernet Sauvignon'®

Doucleff et al. (2004)

AFLP, SSR, RAPD, ISSR

SSR

V. rupestris x V. arizonica

Adam-Blondon et al. (2004)
Fischer et al. (2004)

6,4
5,9

6,4

'Syrah' x 'Grenache'®

153
96

92

AFLP, RAPD, SSR, SCARs, CAPS

SSR

'Regent' x 'Lemberger'”

Adam-Blondon et al. (2004)

Mandl et al. (2006)

Riesling autofecundagdo

SSR, RAPD

SSR

'Welschriesling' x 'Sirius'®

Doligez et al. (2006)

Welter et al. (2007)
Xu et al. (2007)

174
129
188
89

'MTP2687-85' x 'Muscat Hamburg'®

'Regent' x 'Lemberger'”

4,7
5,7
5,4
4,2
6,7
37
8,6

SSR, SCAR
SSR, CAPS
SNPs, SSR

'D8909-15' x 'F8909-17'®

Salmaso et al. (2008)

'Merzling' x 'Teroldego'®®
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Constantini et al. (2008)
Marguerit et al. (2009)
Welter et al. (2009)

SSRs, AFLPs, ESTs, SCAR

SSR, SSCPs

'Italia’ x 'Big Perlon'(*?

138
144
119

'Cabernet Sauvignon' x V. riparia*?

SSR, RGAs, EST

SSR, EST

‘Regent’ x ‘Lemberger’?”)

Garris et al. (2009)

'Vitis riparia’ x 'Seyval'

W (Hibrido de V. vinifera, V. labrusca, V. rupestris e V. aestivalis) x (Hibrido de V. vinifera, V. rupestris) e V. aestivalis. ? (‘Seyval’ x ‘Schuyler’) x (V. rupestris x V.

cinerea). ®'V. vinifera x V. vinifera. ' V. vinifera x V. riparia. ® V. vinifera x V. vinifera; V. vinifera x V. vinifera. 6 Vitis vinifera. ) (Hibrido de espécies silvestres
de Vitis e V. vinifera) x V. vinifera. ® (Hibrido V. rupestris, V. arizonica b42-26) x (Hibrido V. Rupestris, V. arizonica b43-170). ® Hibrido complexo de espécies

silvestris x V. vinifera. "9 V. vinifera x V. vinifera. "V V. vinifera x V. riparia.

Fonte: Ledo e Borges (2009)
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' O primeiro mapa de ligacdo em videira foi obtido de uma pe
fjerlvada do cruzamento ‘Cayuga White’ x ‘Aurora’, ambos par i p
interespecificos, e foi composto por 422 marcadores ran;ntals -
polymorphic DNA (RAPD) e 16 marcadores restriction fraom .
polimorphism (RFLP) e isoenzimas (LODHI et al., 1995). I
Riaz et al. (2004), utilizando uma populagdo de mapeam e
153 individuos, resultante do cruzamento ‘Riesling” (V. vinifera) x ?gt
Sauvignon’ (V. vinifera), desenvolveram o primeiro mapa de re:eb
baseado apenas em marcadores moleculares co-dominantes microssaté
Foram empregados 152 marcadores simple sequence repeats (SSR) e
expressed sequence tag (EST) para mapear 20 grupos de ligacdo, cobrir
1.728 cM, a uma distancia média de 11,0 cM entre marcadores. : b
Uma das principais aplicagdes dos mapas de ligacdo genéticos é
o mapeNamento de Quantitative Trait Loci (QTL) ou loci que controlam g‘
expres;sao de caracteristicas quantitativas, como a resisténcia a doencas,
apirenia e tamanho das bagas. O objetivo principal dos estudos d;
mapeamento genético e identificacio de QTLs na videira é a resisténcia
a doengas como mildio (Plasmopora viticola), oidio (Uncinula necator)
nematoide (Xiphinema index) e a bactéria Xyllela fastidiosa (mal de Pierce) ' 7
. Dalbo et al. (1997) estudaram a heranca da resisténcia ao ou’di(.) na
progénie ‘Horizon ’ X ‘lllinois 547-1’, identificando um QTL principal no mapa
parental ‘lllinois 547-1’, onde um UGnico marcador explicou 44% da variagéo,
e estava também presente em Vitis cinerea, um dos parentais de 'Illinois:
547-1' e possivel fonte de resisténcia. Dalbé et al. (2001) detectaram QTLs
?ara resisténcia ao oidio e podriddo escura das bagas. Dois marcadores
ligados a um QTL responsavel pela producdo da fitoalexina resveratrol foram
obtidos por meio da metodologia Bulk Segregant Analysis (BSA) e convertidos
em marcadores Cleaved Amplified Polymorphic Sequence (CAPS). Eles foram
testados em quatro diferentes populacdes e demonstraram-se fortemente
associados com a resisténcia ao oidio na videira. QTLs associados a resisténcia
ao oidio também foram detectados nos grupos de ligagdo 9 e 12, explicando,
respectivamente, 26,0% a 34,4% e 28,9% a 31,5% da varidncia total, em
um mapa genético obtido a partir de uma progénie de 138 individuo’s do
cruzamento ‘Cabernet Sauvi i jitis ripari i i
ety uvignon’ x Vitis riparia Gloire de Montpellier
1 Foram utilizados 144 individuos F1 resultantes do cruzamento ‘Regent’
X ‘Lemberger’ (V. vinifera) para mapear 430 marcadores que foram distribuidos
em 19 grupos de ligagdo com cobertura total de 1.585 cM e distancia média
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entre marcadores de 3,67 cM. Foram detectados um QTL principal para
resisténcia ao oidio e quatro QTLs (um maior e trés menores) para mildio.
Alguns genes funcionais derivados dos marcadores foram colocalizados com os
pais QTLs para resisténcia ao oidio e mildio (WELTER et al., 2009).

O controle genético da resisténcia ao mildio foi estudada em uma
populagdo de 116 individuos do cruzamento ‘Chardonnay’ X ‘Bianca’
0 parental ‘Bianca’ e 59% de sua prole foram heterozigotos para um
gene dominante, localizado em um intervalo de 2,9 cM do locus Rpv3
no cromossomo 18, responsavel pelo aparecimento de uma resposta de
hipersensibilidade (HR) nos sitios de infecgdo dois dias apds a inoculagdo. QTLs
de efeito maior foram colocalizados no lécus Rpv3 e associados as seguintes
respostas fenotipicas: extensdo da colonizagio do mesofilo (variancia
explicada 16,2%), densidade de esporulacdo (variancia explicada 74,3%) e
gravidade dos sintomas (variancia explicada 74,6%).

Uma forte correlacdo foi observada entre a capacidade de uma muda
para mostrar uma resposta de hipersensibilidade sob condi¢des experimentais
controladas e resisténcia quantitativa da planta adulta exposta as infecgoes
naturais no campo (BELLIN et al., 2009). Estudos de piramidagdo de genes
de resisténcia ao mildio e oidio foi investigado por Eibach et al. (2009) na
descendéncia do cruzamento ‘VRH3082-1-42" x ‘Regent’, obtendo-se que o
gene Run1 foi totalmente ligado a resisténcia ao oidio e ligado em alto grau
3 resisténcia ao mildio. Os marcadores VMC_4d9.23, UDV_015b, VVIV67 e
A7-32-760 foram correlacionados com a resisténcia ao oidio, enquanto 0s
marcadores UDV_130, VMCNG2_f12 e UDV_108 foram correlacionados a
resisténcia ao mildio, podendo ser utilizados para sele¢do assistida a fim de
alcancar resisténcia a essas doengas.

Um QTL de maior efeito, explicando 59,9% da variancia total para
a resisténcia ao nematoide Xiphinema index (XiR1), foi identificado no
cromossomo 19, utilizando-se uma populagdo de 188 individuos resultante
do cruzamento ‘D8909-15’ x ‘F8909-17’ (XU et al., 2007). Um mapa genético
saturado do cromossomo 14, que contém o l6cus de resisténcia ao mal de
Pierce, foi obtido a partir de trés populagdes de mapeamento, cuja fonte de
resisténcia foi B43-17, uma selegdo de Vitis arizonica homozigoto resistente.
Um unico gene dominante foi mapeado como PdRla na selecdo F1-17 da
populagdo 9621, e como PdR1b na selecdo F1-08 da populagdo 04.190. O
gene PdRl1a foi mapeado entre os marcadores VvCh14-56/VvCh14-02 e
UDV095 dentro de um intervalo de 0,6 cM de distancia genética. O gene
PdR1b, por sua vez, foi mapeado entre os marcadores VvCh14-02 e UDV095/

princi
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VvCh14-10, dentro de uma distancia de 0,4 ctM. Os mapas genéticos sat |
desenvolvidos podem ser utilizados para identificar e clonar os gen:rados ‘
conferem resisténcia a essa doenca (RIAZ et al., 2008). T

_Diversos mapas também foram obtidos para identificacio de QTLs
envolvidos no controle genético de caracteristicas de qualidade da uva co
apirenia, tamanho de bagas e sabor. 3

Doligez et al. (2002) mencionaram a detecgdo de QTLs envolvidos n
expressdo de caracteristicas relacionadas a apirenia (nimero de semente:
massa seca e fresca de sementes, percentual de matéria seca de sementes)’
Eles utilizaram uma progénie F1 resultante do cruzamento de dois genétipos:
parcialmente apirénicos e obtida por meio da técnica de resgate de embrides
e identificaram um QTL de efeito maior (R? até 51%) no grupo de ligagdo 10'
Também estudando a segregacdo do cardter apirenia, Cabezas et al. (20065
identificaram trés QTLs que explicaram 35% da variancia total da caracteristica
numero de sementes e sementes-traco por baga e outros seis QTLs
responsaveis por 90% da variancia total da massa fresca de sementes, sendo
que o lécus SSR associado a esse QTL revelou-se um marcador molecular Gtil
para a sele¢do para tal caracteristica.

QTLs associados com tamanho de bagas foram relatados por Riaz
(2001), Doligez et al. (2002) e Fischer et al. (2004), e mapeados em diferentes
grupos de ligacado.

O conteldo dos principais monoterpenos envolvidos no sabor moscatel
(linalol, nerol e geraniol) foi estudado em um mapa genético integrado dos
pais e da populacdo descendente MTP2687 ((Olivette x Ribol) x Moscatel de
Hamburgo). QTLs envolvidos no sabor moscatel foram encontrados nos grupos
de ligagdo 1, 5 e 7. QTLs associados ao contelido de monoterpenos, explicando
17% a 55% da variancia fenotipica total, foram encontrados também no
grupo de ligagdo 5. Outros QTLs de efeitos menores (9% a 25%) associados ao
conteudo de linalol, geraniol e nerol, foram encontrados respectivamente nos
grupos de ligacdo 12 e 13 (DOLIGEZ et al., 2006b).

Um QTL unico foi responsavel por até 62% da variagdo no teor
de .antocianinas em bagas de videira mapeado em uma populagdo F1
derivada do cruzamento ‘Grenache’ x ‘Syrah’. Usando um método de
regressdo multivariada, foi demonstrado que 84% da variacdo observada foi
representada por cinco polimorfismos em genes VvMybA (exceto VvMybA4):
um retrotransposon, trés polimorfismos de nucleotideo tnico e uma inser¢do/
delegdo de 2 pb (FOURNIER-LEVEL et al., 2009).
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0O desenvolvimento de mapas fisicos e a sua integragdo com 0sS
mapas genéticos sdo necessarios para o isolamento e a clonagem de genes
de interesse. A estratégia utilizada tem sido a utilizagdo de biblioteca BAC,
integrando com mapas genéticos previamente publicados (BARKER et al.,
2005; VELASCO et al., 2007; MOROLDO et al., 2008).

Os mapas genéticos saturados e mapas fisicos desenvolvidos para
a videira na primeira década do século 21 ampliaram as possibilidades da
utilizagdo de selegdo assistida por marcadores (SAM) nos programas de
melhoramento.

A selecdo assistida por marcadores moleculares ja é realidade em
varios programas de melhoramento no mundo. Como exemplo, pode-se citar
o mapeamento do lécus PdR1, responsavel pela resisténcia ao mal de Pierce,
causado pela bactéria Xyllela fastidiosa; essa doenca é uma das que mais
afetam a cultura da videira na California. A equipe do laboratério de genética
e melhoramento da videira na Universidade da Califérnia em Davis realizou
a introgressdo desse gene em cultivares elite de uvas de mesa e uvas para
vinho e a selecdo assistida por marcadores para acelerar o melhoramento para
resisténcia ao mal de Pierce (RIAZ et al., 2009).

Caracterizagdo e identificagdo de cultivares

Os métodos baseados na andlise de DNA tém sido utilizados desde o
inicio da década de 1990 para superar as dificuldades da caracterizagdo de
gendtipos baseada apenas nas caracteristicas fenotipicas ou na ampelografia,
apresentando muitas vantagens: o DNA pode ser obtido dos mais diversos
tecidos vegetais, em qualquer ambiente e época do ano (RIAZ et al., 2007).

RELP foi utilizado com sucesso por diversos autores para a identificacdo
de cultivares e porta-enxertos de videira. Entretanto, a técnica apresentou
limitacdes relacionadas ao padrdo complexo de bandas, baixo nivel de
polimorfismo nas regides codantes do genoma e tempo e custo associados
ao desenvolvimento das sondas. Com o advento das técnicas baseadas em
polymerase chain reaction (PCR), observou-se a ampla disseminagdo de
RAPD e amplified fragment length polymorphism (AFLP) com os objetivos de
caracterizacdo e fingerprinting de cultivares de videira.

Marcadores codominantes microssatélites (SSR), uma vez que
apresentam alta reprodutibilidade e padronizagdo, permitem a transferéncia
e comparagio dos resultados entre diferentes laboratérios, sendo os
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marcadores mais recomendados para izaca i
marcadores mek p a caracterizacdo e genotipagem de

Thomas et al. (1993) foram os primeiros a investigar o uso d
sequéncias de DNA repetitivas para a identificacdo de cultivares, observandz
que ess§s sequéncias eram abundantes no genoma da videira e conservadas
entre diferentes espécies de Vitis e Muscadinia (THOMAS; SCOTT, 1993)
Eles demonstraram, por meio da analise de pedigree, que os al’elos de:
microssatélite eram herdados em um padrdo mendeliano e codominante
confirmando o seu potencial para estudos de mapeamento e diversidade;
genética (THOMAS et al., 1994).

Outros marcaddres foram desenvolvidos posteriormente (BOWERS
et al., 1996; 1999a; SEFC et al., 1999), culminando com a formacg3o, em
1997, do Vitis Microsatellite Consorcium (VMC), composto por 21 gr,upos
de pesquisa em 12 paises, e que resultou na identificacdo de 333 novos
marcadores microssatélites obtidos a partir de bibliotecas genémicas
enriquecidas (SEFC et al., 2001; RIAZ et al.,, 2007). Adicionalmente, 118
novos marcadores microssatélites foram isolados a partir de biblioteca
gendmica de V. vinifera L. enriquecida para repeticdes (AC) (DI GASPERO et
al., 2005). O desenvolvimento de um conjunto de alelos nmicrossatélite de
referéncia para identificagdo de cultivares foi proposto mediante a utilizagdo
de seis l6cus microssatélites e 13 cultivares de referéncia®. Esse conjunto de
seis locus microssatélites: VVMD5, VVMD7 (BOWERS et al., 1996); VVMD27
(BOWERS et al., 1999a); VrZag62, VrZag79 (SEFC et al., 1999) e VVS2 (THOMAS;
SCOTT, 1993) sdao recomendados ainda pelo Office de la Vigne et du Vin para
elaboragdo de uma base de dados Unica contendo os alelos de todas as
cultivares de videira conhecidos?.

Os marcadores microssatélites tém demonstrado ser uma técnica
valiosa para o manejo racional de colecbes e bancos de germoplasma,
permitindo a identificacgdo de sinonimias e homonimias, fingerprinting,
caracterizacdo molecular de gendtipos, analises de distancias e similaridades
genéticas, como demonstram os resultados obtidos em diferentes colegdes
nacionais, como Espanha (FERNANDEZ-GONZALEZ et al., 2007), Portugal

! lOsz(r)gzL;Itados estdo disponiveis na base de dados <http://www.eu-vitis.de/index.php> (THIS et
al., .

5 )

As bases de 'dados p,u'bhcad~as que fornecem informagdes sobre genotipagem de videira com
marchores microssatélites sdo: Grape Microsatellite Collection (GMC) (http://meteo.iasma.it/
ger?ehcg/‘quelry.html), .Greek Vitis Database (http://gvd.bio!ogy.uoc.gr/gvd/contents/index.htm) e
Swiss Vitis Microsatellite database (SVMD) (http://www1.unine.ch/svmd/).

(ALMADANIM et al., 2007), Italia (CONSTANTINI et al., 2005), Austria (SEFC
et al., 1998), Ird (FATAHI et al., 2003), india (UPADHYAY et al., 2007), Estados
Unidos (DANGL et al., 2001), Peru e Argentina (MARTINEZ et al., 2006), Chile
(NARVAEZ et al., 2001) e Brasil (LEAO et al., 2009).

Marcadores microssatélites também tém sido utilizados para a
diferenciacdo de clones intravarietais, embora, em geral, um maior numero
de primers microssatélites seja necessario ou a sua associagdo com outros
marcadores, sendo AFLP especialmente utilizado com esse objetivo.

Reconstrugdo de pedigrees

A maioria das cultivares de videira existentes atualmente é muito antiga
e foi originada por diferentes processos, tais como diferenciacdo de videiras
silvestres, cruzamentos espontaneos entre videiras silvestres e cultivares ou
cruzamentos entre cultivares. Cultivares antigas envolvidas nos cruzamentos
naturais ndo podem ser identificadas, uma vez que ja ndo existem na natureza,
mas muitas cultivares parentais ainda sdo cultivadas ou est3o preservadas em
colecdes de germoplasma. Utilizando métodos moleculares, essas cultivares
parentais e sua descendéncia podem ser reconhecidas, possibilitando o estudo
de sua origem geografica e historia evolutiva.

Um dos primeiros exemplos de reconstrucdo de pedigree utilizando
marcadores microssatélites foi a surpreendente descoberta de que ‘Cabernet
Sauvignon’ descende de ‘Cabernet Franc e ‘Sauvignon Blanc’ (BOWERS;
MEREDITH, 1997). De acordo com Sefc et al. (1998), ‘Sylvaner’ é descendente
de cruzamento entre ‘Traminer’ e ‘Osterrechisch Weif’, uma vez que O
cultivo desse Ultimo esteve restrito ao leste da Austria. Isso indica a origem
geogréfica de ‘Sylvaner’ naquela regido. Importantes cultivares francesas como
‘Chardonnay’, ‘Gamay’ e outras 14 cultivares sdo progénie do cruzamento
entre ‘Pinot’ X ‘Gouais Blanc’ (BOWERS et al., 1999b). Meredith et al. (1999)
concluiram que a cultivar Durif descende do cruzamento entre ‘Peloursin’
X ‘Syrah’. Em um estudo sobre cultivares portuguesas de videira utilizando
doze marcadores microssatélites, Magalhdes et al. (2003) observaram que
o ‘Cruzado Rabo de Ovelha’ e ‘Castelo Branco’ s3o0 a mesma cultivar e que
‘Rabo de Ovelha’ é um dos genitores de ‘Cruzado Rabo de Ovelha’. ‘Cornalin
du Valais', originario da Suica, resultou do cruzamento natural entre ‘Petit
Rogue’ e ‘Mayolet’ sendo um dos possiveis pais de ‘Goram’ e ‘Cornalin d’Aoste’
(VOUILLAMOZ et al., 2003). As cultivares argentinas ‘Moscatel Amarillo’,
“Torrontes Sanjuanino’, ‘Torrontes Riojano’ e ‘Torrontes Mendocino’ foram
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analisadas com 20 I6cus microssatélites, o que permitiu a conclusj

as trés primeiras cultivares sdo progénie de um cruzamento entrea'(|)\/|de "
de Alexandria’ e ‘Criolla Chica’, enquanto ‘Torrontes Mendocino’ de o
‘Moscatel de Alexandria’ com outro genitor ainda ndo identiﬁcadosz:zgqe A
.et al., 2003). Segundo Crespan (2003), a utilizagdo de dois marc LJERQ
isoenzimaticos, trinta microssatélites nucleares e cinco microssaat ‘?res
de cloroplastro permitiram identificar a cultivar Muscat de Ha ;ltes
descendente de ‘Moscato de Alexandria’ e ‘Schiava Grossa’. Os f:tul'go
mencionaram ainda que microssatélites de cloroplastro sido r'nais prl;g:es
nas determinacdes de relagdes de pedigree entre cultivares, pois permit v
conhecer a direcdo dos cruzamentos, o que nao é possivel com marcad "
nucleares. S
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