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RESUMO: Este  e-book, intitulado
“Melhoramento de Plantas”, oferece uma
jornada abrangente pelos principios e
métodos fundamentais utilizados para
aprimorar geneticamente as culturas
agricolas. Iniciando pela crucial selecao de
genitores, o texto explora os critérios que
orientam a escolha dos reprodutores, como
desempenho fenotipico, valor genético
(VG) e herdabilidade. Séo abordados os
métodos de selecdo classicos, como a
selecao massal, a selecao por pedigree e a
selecdo baseada em familias, e aprofunda-
se nas modernas abordagens de selecdo
assistida por marcadores (SAM) e selecédo
gendmica (SG), que revolucionaram a
precisao e a velocidade do melhoramento.O
e-book detalha os processos de hibridacéo,
essencial para criar a variabilidade genética
necessaria. Sao apresentados os métodos
de condugdo de populagdes segregantes,
como o método da populagdo (Bulk), o
método genealdgico e o método de uma
Unica semente (SSD), cada um com
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suas vantagens e desvantagens para
diferentes contextos de melhoramento.
Um capitulo dedicado ao método dos
retrocruzamentos explica como uma ou
poucas caracteristicas desejaveis podem
ser transferidas de um genitor doador para
uma cultivar de elite, discutindo as nuances
da transferéncia de alelos dominantes e
recessivos e a otimizacdo desse processo
com SAM.Por fim, o e-book mergulha nas
populacdes alégamas, esclarecendo sua
estrutura, a importancia da heterozigose
e da variabilidade continua. O Equilibrio
de Hardy-Weinberg é apresentado como
uma ferramenta conceitual para entender
a dindmica das frequéncias alélicas e
genotipicas. Arelagao vital entre endogamia
e heterose (vigor hibrido) é detalhada,
explicando como a endogamia, ao aumentar
a homozigose, pode levar a depressao por
endogamia, enquanto a heterose, resultante
do cruzamento de linhagens distintas, é
explorada na producgéo de hibridos de alta
produtividade.
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PLANT BREEDING- A REVIEW

ABSTRACT This e-book, titled “Plant Breeding”, offers a comprehensive journey through
the fundamental principles and methods used for genetically improving agricultural crops.
Starting with the crucial selection of parents, the text explores the criteria guiding the choice
of reproducers, such as phenotypic performance, genetic value (GV), and heritability. It covers
classic selection methods like mass selection, pedigree selection, and family-based selection,
and delves into modern approaches of marker-assisted selection (MAS) and genomic selection
(GS), which have revolutionized breeding precision and speed.The e-book details hybridization
processes, essential for creating the necessary genetic variability. It presents methods for
managing segregating populations, such as the Bulk method, the pedigree method, and the
Single Seed Descent (SSD) method, each with its advantages and disadvantages for different
breeding contexts.A dedicated chapter on the backcross method explains how one or a few
desirable traits can be transferred from a donor parent to an elite cultivar, discussing the
nuances of transferring dominant and recessive alleles and the optimization of this process
with MAS.Finally, the e-book delves into allogamous populations, clarifying their structure,
the importance of heterozygosity, and continuous variability. The Hardy-Weinberg Equilibrium
is presented as a conceptual tool for understanding the dynamics of allele and genotype
frequencies. The vital relationship between inbreeding and heterosis (hybrid vigor) is detailed,
explaining how inbreeding, by increasing homozygosity, can lead to inbreeding depression,
while heterosis, resulting from crossing distinct lines, is exploited in the production of high-
yielding hybrids.

KEYWORDS: plant breeding; genetics; selection

MELHORAMENTO DE PLANTAS E SUA IMPORTANCIA

1. Introducéao ao Melhoramento de Plantas

O melhoramento de plantas é uma area estratégica da agronomia e da biotecnologia,
fundamental para o desenvolvimento de cultivares com caracteristicas agronémicas e
nutricionais superiores, garantindo a sustentabilidade da producdo agricola e a seguranca
alimentar global.

Desde do inicio da civilizagdo, a humanidade tem praticado uma forma rudimentar
de melhoramento, selecionando e propagando as plantas que apresentavam caracteristicas
mais desejaveis, como maior produtividade, sabor aprimorado ou resisténcia a intempéries
(Harlan, 1992). Essa selecao empirica, iniciada ha cerca de 10.000 anos, marcou a transigéo
da coleta para o cultivo e pavimentou o caminho para o estabelecimento de assentamentos
permanentes e o desenvolvimento de sociedades complexas. Contudo, o que antes era um
processo intuitivo e lento, transformou-se, nos ultimos séculos, em uma disciplina cientifica
sofisticada, impulsionada pelos avangos na genética, biologia molecular e biotecnologia.
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O objetivo primordial do melhoramento moderno é desenvolver cultivares (variedades
cultivadas) com caracteristicas aprimoradas para atender as crescentes demandas
humanas e ambientais (Fehr, 1987). O escopo do melhoramento é vasto, abrangendo
desde a criacdo de variedades com maior rendimento de gréaos, frutos ou biomassa, até a
incorporacao de resisténcia a doencgas e pragas, toleréncia a estresses ambientais (como
seca ou salinidade), melhoria da qualidade nutricional (biofortificacdo), e adaptacéo a
diferentes sistemas de cultivo e condi¢cGes climaticas.

E uma area dinamica que se adapta continuamente aos novos desafios e as
necessidades emergentes da agricultura global. O século XX testemunhou a ascensao
do melhoramento de plantas como uma ciéncia aplicada de grande impacto, culminando
na Revolucao Verde. A partir da década de 1960, essa iniciativa utilizou intensivamente
o melhoramento genético para desenvolver variedades de trigo, arroz e milho de alta
produtividade, elevando significativamente a producdo de alimentos em diversas partes
do mundo e evitando fomes catastréficas (Borlaug, 2007). Essa revolugdo demonstrou o
potencial transformador da ciéncia aplicada a agricultura para o enfrentamento de desafios
globais de seguranca alimentar.

2. A Importancia do Melhoramento de Plantas

A importancia do melhoramento de plantas € ampla e estende-se por dimensdes
que vao desde a segurancga alimentar e nutricional até a sustentabilidade ambiental e a
resiliéncia dos sistemas agricolas em um mundo em constante mudanca. Atualmente, a
demanda por alimentos continua a crescer exponencialmente, impulsionada pelo aumento
populacional global, pela urbanizagéo e pela mudancga nos padrdes de consumo. Nesse
cenario, o melhoramento de plantas assume um papel ainda mais critico. Ele permite o
desenvolvimento de variedades com maior produtividade, o que € vital para produzir mais
alimentos com menos recursos naturais, otimizando o uso da terra, da agua e da energia
(Godfray et al., 2010). Além disso, a pesquisa em melhoramento busca incessantemente
aprimorar a eficiéncia no uso de nutrientes, como nitrogénio e fosforo. Isso reduz a
necessidade de fertilizantes quimicos, minimizando o impacto ambiental da agricultura,
como a eutrofizagdo de corpos d’agua e as emissdes de gases de efeito estufa associadas
a producao e aplicacao de fertilizantes. A resisténcia a estresses bidticos e abiodticos é outra
vertente fundamental.

O desenvolvimento de cultivares geneticamente resistentes a pragas (como insetos-
praga e nematodides) e doencas (causadas por fungos, bactérias, virus e oomicetos) diminui
drasticamente a dependéncia de defensivos agricolas. Essa redu¢éo no uso de agrotédxicos
promove uma agricultura mais sustentavel, com menor impacto ambiental na biodiversidade
e na saude humana. Da mesma forma, a tolerancia a estresses abibticos, como a seca
prolongada, a salinidade do solo, temperaturas extremas (tanto altas quanto baixas) e a
acidez do solo, € indispensavel para garantir a estabilidade da produ¢éo em regides com

condi¢des desfavoraveis e para enfrentar os desafios das alteracdes climaticas globais.
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Além da quantidade produzida, a qualidade nutricional dos alimentos é uma
preocupacdo crescente para a saude publica. O melhoramento de plantas tem sido
aplicado ativamente no desenvolvimento de culturas biofortificadas, ou seja, variedades
com teores elevados de vitaminas, minerais e outros compostos bioativos essenciais para a
salde humana. Exemplos notaveis incluem o arroz dourado, enriquecido com provitamina
A (beta-caroteno), essencial para a visao e o sistema imunoldgico, e variedades de milho
com maior teor de lisina e triptofano, aminoacidos essenciais frequentemente limitantes em
dietas baseadas em cereais. Essa abordagem visa combater a “fome oculta”, uma forma
de desnutricéo que afeta bilh6es de pessoas globalmente, caracterizada pela deficiéncia de
micronutrientes, mesmo que a ingestao caldrica seja adequada.

As mudangas climaticas representam um dos maiores desafios para a agricultura do
século XXI. O melhoramento de plantas € uma ferramenta indispensavel para a adaptacéao
das culturas a novos regimes de temperatura, padrdes de chuva irregulares e aumento
da concentracdo de CO2 na atmosfera. Isso inclui o desenvolvimento de variedades com
ciclos de vida mais curtos para escapar de periodos de seca, maior plasticidade fenotipica
para se adaptar a ambientes variaveis, e maior eficiéncia fotossintética sob condi¢cdes de
estresse. O melhoramento trabalha para construir a resiliéncia dos sistemas agricolas,
garantindo que as culturas possam prosperar em um clima em evolucéo.

Além dos beneficios agrondmicos e ambientais, o melhoramento de plantas tem
um impacto econdmico e social significativo. Novas variedades com maior produtividade e
resisténcia reduzem os custos de produgéo para os agricultores, aumentam a rentabilidade
e melhoram a seguranga econémica das familias rurais. A disponibilidade de alimentos mais
nutritivos e acessiveis contribui para a satde publica e o bem-estar social, especialmente
em paises em desenvolvimento. O melhoramento também impulsiona a inovagéo e a
criagcdo de empregos em pesquisa, desenvolvimento, produ¢do de sementes e industrias
relacionadas, contribuindo para o desenvolvimento econémico de nagdes.

3. Metodologias e Avancos Tecnoldgicos no Melhoramento

O melhoramento de plantas tem evoluido de métodos empiricos para abordagens
altamente sofisticadas, integrando diversas tecnologias. O melhoramento classico,
ou convencional, baseia-se nos principios da genética mendeliana e utiliza técnicas de
cruzamento e selecdo para combinar e fixar caracteristicas desejaveis (Allard, 1999). A
selecé@o é o processo de identificar e propagar individuos com caracteristicas superiores,
enquanto os cruzamentos dirigidos s@o realizados entre parentais com caracteristicas
complementares, visando combinar os melhores atributos de cada um em umanova progénie.
A hibridagéo e o fendmeno da heterose (vigor hibrido), onde o desempenho do hibrido F1
€ superior ao de seus parentais, tém sido um dos maiores sucessos do melhoramento
convencional em muitas culturas, como o milho (Duvick, 2001). A biotecnologia vegetal

trouxe ferramentas que complementam e aceleram o melhoramento classico.
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A cultura de tecidos permite a regeneracéo de plantas a partir de células ou tecidos,
sendo util para a propagacéao rapida de genétipos elite. A técnica de duplos haploides (DH)
€ particularmente revolucionaria, pois permite obter linhagens completamente homozigotas
em apenas uma ou duas geracgdes, acelerando drasticamente o tempo necessério para
desenvolver novas variedades. A selecdo assistida por marcadores moleculares (MAS)
utiliza marcadores de DNA para identificar plantas que possuem genes de interesse em
estagios iniciais de desenvolvimento, independentemente da manifestacéo fenotipica,
tornando a selecao mais eficiente, precisa e rapida (Collard & Mackill, 2008). A MAS
tem sido amplamente aplicada no melhoramento de resisténcia a doengas e tolerancia a
estresses.

A engenharia genética, ou transgenia, permite a introducéo de genes de outras
espécies (ou genes modificados da mesma espécie) em uma planta, conferindo-lhe novas
caracteristicas que nao poderiam ser obtidas por cruzamentos convencionais (James,
2018). Exemplos notéaveis incluem a resisténcia a herbicidas e a resisténcia a insetos,
que transformaram a produtividade e o manejo de pragas em diversas culturas. Mais
recentemente, a edicdo génica, especialmente com o advento do sistema CRISPR-Cas9,
representa um avanco revolucionario no melhoramento de plantas (Doudna & Charpentier,
2014). Diferente da transgenia, que insere genes de outras espécies, a edicdo génica
permite modificagbes precisas no genoma da prépria planta, como a insergcdo, delegcédo
ou substituicdo de nucleotideos especificos. Isso possibilita a criacdo de caracteristicas
desejaveis de forma mais direcionada e sem a introducdo de DNA exdgeno, o que tem
implicagbes importantes para a regulamentacéo e a aceitagé@o publica.

A edicdo génica esta sendo utilizada para desenvolver resisténcia a doengas,
tolerancia a estresses, e para melhorar a qualidade nutricional e caracteristicas
agrondmicas com uma precisdo sem precedentes. Além disso, a fenotipagem de alta
performance utiliza tecnologias avangadas, como sensores, robética e inteligéncia artificial,
para medir caracteristicas das plantas de forma rapida e ndo destrutiva em grande escala.
Combinada com a analise de “big data” gerada por sequenciamento gendmico e dados de
campo, a fenotipagem de alta performance permite aos melhoristas identificar genétipos
superiores com maior eficiéncia, acelerando o ciclo de selecdo e o desenvolvimento de
novas variedades.

4. Desafios Atuais e Perspectivas Futuras

Apesardosavancos notaveis, o melhoramento de plantas enfrenta desafios complexos
e possui perspectivas futuras promissoras. A complexidade genética e fenotipica de muitas
caracteristicas agronémicas importantes, como rendimento e tolerancia a estresses, que
séo controladas por multiplos genes e interagem complexamente com o ambiente, continua
sendo um desafio para os melhoristas (Bernardo, 2010). Desvendar essa complexidade
exige a integracao de abordagens genémicas, fendmicas e de bioinformatica.
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A aceitagdo publica e as questdes regulatérias em torno das novas tecnologias,
como a engenharia genética e, em menor grau, a edicdo génica, continuam sendo um
desafio em algumas regides, devido a preocupagbes com seguranga alimentar e impactos
ambientais (Wesseler, 2020). As questdes regulatorias também variam significativamente
entre os paises, criando barreiras para a adog¢do e comercializacdo de novas variedades.
A conservagao da biodiversidade e dos recursos genéticos vegetais (germoplasma) em
bancos de genes é fundamental para garantir a disponibilidade de variabilidade genética
para o melhoramento futuro, visto que a base genética da agricultura global tem se estreitado
com a adocéo de poucas variedades de alta produtividade (Fowler & Mooney, 1990).

O futuro do melhoramento de plantas reside na integragédo sinérgica de todas as
metodologias disponiveis como o melhoramento classico as mais avangadas ferramentas
biotecnoldgicas, genémicas e de inteligéncia artificial. O melhoramento de preciséo visa
utilizar todas essas informacdes para realizar selegcbes mais direcionadas e eficientes,
acelerando o desenvolvimento de variedades sob medida para ambientes especificos e
demandas de mercado.

CONSIDERAGCOES FINAIS

Finalmente, o melhoramento serd um pilar fundamental da Agricultura 4.0, que integra
tecnologias digitais, automacao, inteligéncia artificial e analise de dados para otimizar
a producdo. Variedades melhoradas serdo projetadas para interagir de forma otimizada
com sistemas de agricultura de precisédo, sensores inteligentes e robética, maximizando
a eficiéncia e a sustentabilidade. Em sintese, o melhoramento de plantas ndo é apenas
uma disciplina académica, mas uma forca motriz para a segurancga alimentar global, a
sustentabilidade ambiental, a adaptacdo as mudancas climéaticas e o desenvolvimento
socioecondmico. Sua importancia reside na capacidade continua de adaptar as culturas as
crescentes demandas da populagdo mundial, aos desafios impostos por um ambiente em
constante mudanca e a imperativa necessidade de uma agricultura mais eficiente, resiliente
e benéfica para o planeta e para a humanidade. O investimento continuo e estratégico
em pesquisa e desenvolvimento nesta area é crucial para assegurar um futuro alimentar
seguro, nutritivo e préspero para toda a humanidade, enfrentando os desafios do século
XXI com solugdes baseadas na ciéncia e na inovagao.

PLANEJAMENTO DO PROGRAMA DE MELHORAMENTO

O planejamento de um programa de melhoramento de plantas é uma etapa crucial
e intrinsecamente complexa, que precede e direciona todas as atividades subsequentes
de selecé@o e cruzamento. Longe de ser um processo linear, o planejamento exige uma
abordagem estratégica, iterativa e variada, considerando uma vasta gama de fatores que
vao desde os objetivos agrondmicos e as demandas de mercado até a disponibilidade de
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recursos, as tecnologias mais recentes e as implicagdes ambientais e sociais (Cobb et al.,
2019). Um planejamento deficiente pode resultar em um desperdicio significativo de tempo,
investimentos e recursos, enquanto um plano bem elaborado maximiza a probabilidade de
desenvolver cultivares superiores que ndo apenas atendam as necessidades imediatas
dos agricultores e consumidores, mas que também contribuam para a seguranca alimentar
sustentavel a longo prazo.

A primeira e mais critica fase no planejamento de um programa de melhoramento
€ a definicao clara, concisa e precisa dos objetivos de melhoramento. Esses objetivos
nédo podem ser genéricos ou vagos; eles devem ser especificos, mensuraveis, atingiveis,
relevantes e com prazo definido. E fundamental identificar as caracteristicas desejaveis
que a nova cultivar deve possuir, as quais podem ser diversas e complementares. 1sso
inclui 0 aumento de produtividade (rendimento de graos, frutos, biomassa), a incorporacao
de resisténcia a doencas especificas (causadas por fungos, bactérias, virus) e a pragas
(insetos, nematodides), a tolerancia a estresses abibdticos (como seca, salinidade,
temperaturas extremas, baixa fertilidade do solo), a melhoria da qualidade nutricional
(biofortificagdo com vitaminas, minerais, aminoacidos) ou industrial (teor de 6leo, proteina,
amido), e a adaptagdo a diferentes sistemas de manejo, incluindo agricultura de baixo
impacto ambiental ou orgénica (Ahmad et al., 2020). Essa definicao deve ser baseada em
uma andlise aprofundada das necessidades do mercado global e local, das demandas e
desafios enfrentados pelos agricultores em diversas regides, das tendéncias climaticas
emergentes e das pressdes evolutivas de pragas e doengas. Por exemplo, em regides com
escassez hidrica crescente, a toleréncia a seca se torna um objetivo prioritario, enquanto
em areas com alta incidéncia de ferrugem, a resisténcia a essa doencga € imperativa. A
consulta e o engajamento ativo com diversos stakeholders, como produtores rurais,
associagdes agricolas, a industria de alimentos e racoes, pesquisadores de outras areas
(fitopatologistas, entomologistas), extensionistas e até mesmo consumidores, séo vitais
para assegurar que os objetivos do programa reflitam as prioridades reais do sistema
de producéo e da cadeia de valor agroalimentar. A priorizagdo de tracos € um exercicio
complexo que muitas vezes envolve ponderar ganhos genéticos potenciais, custo-beneficio
e impacto social.

Uma vez que os objetivos estdo claramente delineados, o proximo passo essencial
envolve a selecéo, aquisicdo e gestdo de germoplasma adequado, que constitui a base
genética e a fonte de variacéo sobre a qual o melhorista ira trabalhar. A diversidade genética
€ o motor primordial do melhoramento; sem ela, néo ha possibilidade de progresso genético
sustentavel. O programa deve identificar e acessar fontes de genes para as caracteristicas
desejadas. Essas fontes podem ser variadas, incluindo variedades comerciais existentes
(para utilizar caracteristicas de desempenho ja comprovadas), linhagens experimentais
avancadas de outros programas (para incorporar traits especificos), acessos de bancos

de germoplasma (que conservam a diversidade genética de espécies cultivadas e seus

A Genética e a evolugéo dos paradigmas nas Ciéncias da Vida Capitulo 6

66



parentes selvagens), e até mesmo populagdes selvagens relacionadas a espécie cultivada,
para resgatar genes de resisténcia ou toleréncia perdidos durante a domesticacéo)
(Dwivedi et al., 2016). A estratégia de germoplasma deve equilibrar a necessidade de
introduzir nova variabilidade genética para alcangar os objetivos desejados com a de
manter e preservar as caracteristicas agrondmicas desejaveis ja presentes em materiais
adaptados as condicdes locais. A conservagao ex situ em bancos de germoplasma e in
situ em campos de agricultores e areas selvagens, bem como a legislag@o sobre acesso e
reparticdo de beneficios, sdo aspectos criticos para a sustentabilidade de longo prazo de
qualquer programa de melhoramento e para a seguranca alimentar global.

A escolha da metodologia de melhoramento é outro pilar fundamental do
planejamento. Esta decisdo é influenciada diretamente pelos objetivos especificos do
programa, pela biologia reprodutiva da cultura (por exemplo, espécies autbgamas,
albgamas, ou com propagacado vegetativa), pelos recursos tecnoldgicos e financeiros
disponiveis, e pela escala do programa. O melhoramento pode empregar técnicas
classicas, que tém sido a base do progresso agricola por décadas, como a selecdo massal,
selecdo genealdgica, selecdo recorrente ou a formacdo de hibridos. A hibridagédo e o
fendbmeno da heterose (vigor hibrido), onde o desempenho do hibrido F1 é superior ao
de seus parentais, tém sido um dos maiores sucessos do melhoramento convencional em
muitas culturas importantes, como o milho (Duvick, 2001). Complementarmente, ou em
combinacao, métodos mais modernos e avancados podem ser incorporados. A selecéo
assistida por marcadores moleculares (MAS) utiliza marcadores de DNA — sequéncias
especificas de DNA associadas a genes de interesse — para identificar e selecionar
rapidamente plantas que possuem essas caracteristicas desejaveis em estagios iniciais
de desenvolvimento, independentemente da manifestacao fenotipica no campo (Collard &
Mackill, 2008; Varshney et al., 2005). Isso acelera o ciclo de sele¢cao e aumenta a preciséo,
especialmente para caracteristicas complexas ou aquelas que se manifestam tardiamente
na vida da planta. A engenharia genética (transgenia), que envolve a introdugédo de genes
de outras espécies, e a edicao génica (CRISPR-Cas), que permite modificacdes precisas
no genoma da propria planta, oferecem ferramentas poderosas para introduzir ou aprimorar
caracteristicas especificas, como resisténcia a pragas, tolerancia a herbicidas, ou para
modificar a qualidade nutricional e caracteristicas agronémicas (Jaganathan et al., 2018;
Xu et al., 2017; Doudna & Charpentier, 2014). O planejamento deve avaliar cuidadosamente
a viabilidade técnica, as implicagdes regulatérias e a aceitagdo social da adogcéo dessas
tecnologias. A escolha da metodologia € uma deciséo estratégica que deve otimizar o
progresso genético por unidade de tempo e custo.

A estratégia de selecdo e avaliacdo deve ser meticulosamente delineada para
garantir a identificacao eficaz dos individuos e linhagens superiores. Isso inclui a definicédo
do tamanho das populacdes a serem avaliadas em cada geragéo, o numero de geracgbes
de sele¢ao, os critérios para descarte e selecdo de individuos, e a organiza¢do dos ensaios
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de campo. A fenotipagem de alta performance (high-throughput phenotyping), que emprega
tecnologias avangadas como sensores, robética, veiculos aéreos néo tripulados (drones) e
inteligéncia artificial para medir caracteristicas das plantas de forma rapida, ndo destrutiva
e em grande escala, é crucial para otimizar o processo de selecdo em programas modernos
(Furbank & Tester, 2011). A combinacado da fenotipagem de alta performance com dados
gendmicos e ferramentas de bioinformatica permite a aplicacéo de estratégias avancadas
como a selecdo gendmica. A selecdo gendmica utiliza modelos preditivos baseados
em informagbes gendmicas de populacdes de referéncia e dados fenotipicos historicos
para prever o valor genético de individuos ainda néo fenotipados, permitindo a selecéo
em estagios muito precoces e acelerando significativamente os ciclos de melhoramento
(Crossa et al., 2017).

O planejamento deve também considerar a complexa interagcdo genétipo-ambiente
(GxE), projetando ensaios multi-locais e multi-anuais em uma gama de ambientes-alvo
para identificar gen6tipos que apresentem desempenho estavel e superior em diversas
condi¢bes, o0 que € fundamental para a ampla adaptabilidade de uma cultivar.

A alocagdo de recursos € um componente pratico, mas absolutamente essencial
para o sucesso de qualquer programa de melhoramento. Isso inclui a estimativa
precisa e a garantia de recursos financeiros para pesquisa e desenvolvimento, recursos
humanos (melhoristas, geneticistas, estatisticos, bioinformacionistas, técnicos de
campo), infraestrutura (laboratorios, casas de vegetacéo, areas de campo experimentais,
equipamentos de alta tecnologia) e, crucialmente, o tempo. Um programa de melhoramento
é, por natureza, um investimento de longo prazo, e o planejamento deve prever as fases de
pesquisa, desenvolvimento e avaliagdo, que podem se estender por anos ou até décadas.
A otimizacao do uso dos recursos disponiveis, priorizando as atividades de maior impacto
no progresso genético e buscando colaboragbes estratégicas com outras instituicées de
pesquisa, universidades ou empresas do setor, € fundamental para a eficiéncia e o sucesso.

Finalmente, o planejamento deve contemplar a disseminacdo e o langamento
de cultivares. Nao basta apenas desenvolver uma cultivar geneticamente superior; é
imperativo que ela chegue efetivamente as méaos dos agricultores e seja adotada em
larga escala para que seus beneficios se concretizem. Isso envolve estratégias para a
producdo de sementes ou material propagativo em escala comercial, o estabelecimento
de canais de distribuicédo eficientes, e a comunicacéo clara dos beneficios e do manejo
agrondémico adequado da nova variedade para os produtores. Aspectos regulatorios,
como o registro da cultivar, a protecéo da propriedade intelectual (via leis de protecéo de
cultivares ou patentes) e a conformidade com as normas de biosseguranca (especialmente
para variedades geneticamente modificadas ou editadas), também fazem parte integrante
do planejamento e devem ser antecipados. Um programa de melhoramento eficaz ndo é
um fim em si mesmo, mas um meio poderoso para promover o desenvolvimento agricola,
a seguranca alimentar e a resiliéncia dos sistemas de producdo em um cenario global

dinamico.
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CONSIDERAGCOES FINAIS

O planejamento do programa de melhoramento de plantas é um processo dinamico,
estratégico e multifacetado, que envolve a definicdo clara e ambiciosa de objetivos, a
gestao eficiente da diversidade genética e do germoplasma, a escolha e a integragéo de
metodologias apropriadas (do melhoramento classico as mais avangadas ferramentas
biotecnoldgicas e genémicas), a implementacdo de estratégias robustas de selecéo e
avaliacéo, a alocacao inteligente e otimizada de recursos, e a formulagdo de um plano
eficaz para a liberacéo e disseminagéo das cultivares. E um ciclo continuo de aprendizado,
refinamento e adaptacédo, onde a integracdo de novas tecnologias, a analise de dados
complexos (Big Data, inteligéncia artificial) e a colaboracgéo interdisciplinar sdo cada vez
mais importantes para acelerar o progresso genético e enfrentar os desafios complexos da
agricultura moderna e futura (Cobb et al., 2019; Dwivedi et al., 2016; Tester & Langridge,
2010). A capacidade de prever tendéncias, adaptar-se a novas ferramentas e responder
rapidamente as necessidades do campo definird os programas de melhoramento bem-
sucedidos do século XXI.

ORIGEM DAS ESPECIES CULTIVADAS

A jornada da humanidade esta intrinsecamente ligada a histéria das espécies
cultivadas, uma narrativa que se desenrola desde os tempos imemoriais, quando a
humanidade ainda dependia da coleta e da caga para sobreviver. A transformacgéo de
plantas selvagens em culturas domesticadas nédo foi um evento singular, mas um processo
complexo, gradual e muitas vezes multifocal, que moldou civiliza¢des e redefiniu a relacéo
do Homo sapiens com a natureza.

A alvorada da agricultura, que remonta a aproximadamente 10.000, marcou uma
das mais profundas revolugdes na histéria humana, o Neolitico. Em vez de simplesmente
buscar o alimento em seu ambiente natural, grupos humanos comecgaram a intervir no
ciclo de vida das plantas, selecionando aquelas que mostravam caracteristicas desejaveis
e reproduzindo-as intencionalmente. Essa intervencéo, embora inicialmente inconsciente,
foi a forga motriz por tras do processo de domesticagéo (Harlan, 1992). Diferentemente de
uma invengéo instantanea, a domesticacao foi um processo co-evolutivo, uma dancga lenta
e persistente entre humanos e plantas, onde cada parte influenciava a outra. Os humanos
selecionavam as plantas mais produtivas ou mais faceis de colher, e as plantas, por sua
vez, respondiam a essa pressao seletiva, tornando-se mais dependentes da intervencéao
humana para sua sobrevivéncia e reproducéo.

Os tragos mais marcantes da domesticacédo das plantas séo as chamadas “sindromes
de domesticagdo”. Estas incluem um conjunto de caracteristicas fenotipicas que distinguem
as plantas cultivadas de seus ancestrais selvagens. Entre as mais notaveis estdo a nao-
deiscéncia, ou seja, a perda da capacidade de dispersao natural das sementes, o que
facilita a colheita pelo agricultor, mas inviabiliza a sobrevivéncia da planta sem intervencéao
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humana. Outras sindromes frequentemente observadas incluem o aumento do tamanho dos
frutos, sementes ou 6rgédos de armazenamento (como tubérculos), a redugéo ou eliminagéo
de dorméncia das sementes para germinagao uniforme e rapida, a perda de toxicidade ou
de espinhos e defesas fisicas, e a sincronizagdo da maturagcao (Meyer & Purugganan,
2013). Essas alteracbes sdo o resultado de mutagdes genéticas espontaneas que foram
favorecidas e fixadas pela sele¢éo artificial humana ao longo de inUmeras geragdes. O fato
de muitas culturas terem desenvolvido sindromes de domesticagdo semelhantes, mesmo
em diferentes continentes e com ancestrais distintos, sugere um processo de evolugédo
paralela ou convergente impulsionado por pressdes seletivas humanas consistentes (Fuller
et al., 2014).

A compreensao dos centros de origem da domesticacéo é crucial para entender a
distribuicdo e diversidade das culturas. Geograficamente, a agricultura ndo surgiu em um
Unico ponto, mas em multiplas regiées do globo, de forma independente e em diferentes
momentos. Os principais centros de origem, ou “centros de diversidade” (termo cunhado
por Vavilov, um dos pioneiros no estudo da origem das culturas), incluem o Crescente Fértil
no Oriente Médio (trigo, cevada, ervilha, lentilha), o Extremo Oriente (arroz, soja, milheto),
a Mesoamérica (milho, feijdo, abobora), os Andes (batata, quinua, feijdo), a Africa (sorgo,
milheto, inhame) e o Leste da América do Norte (girassol, chenopddio) (Purugganan & Fuller,
2009). Cada um desses centros foi um berco de domesticagédo de diversas culturas, e a
dispersao dessas plantas para outras regides do mundo, através de migragées humanas e
comércio, disseminou a pratica agricola e os alimentos que hoje sé@o a base da dieta global.
A complexidade dessas origens é fascinante, revelando uma teia intrincada de interagcbes
entre genomas, ambientes e culturas humanas.

Em um nivel molecular, a domesticacdo de plantas envolveu mudancas genéticas
substanciais, muitas vezes resultado da selecdo em genes especificos que controlam os
tracos da sindrome de domesticagdo. A pesquisa gendmica e molecular moderna tem
permitido identificar os “genes de domesticacao”, loci genéticos especificos que foram alvo
de selecéo intensa durante o processo. Por exemplo, em culturas como o milho (Zea mays),
a transicéo do teosinto selvagem para o milho cultivado envolveu mudangcas em apenas
alguns genes-chave, como o teosinte branched1 (tb1), que controla a arquitetura da planta,
e o tgal, associado a casca do gréo (Doebley et al., 2006). Similarmente, no arroz (Oryza
sativa), genes como o sh4 (para nao-deiscéncia) e o Rc (para a cor do pericarpo) foram
identificados como cruciais no processo de domesticagdo (Gross & Olsen, 2010). Essas
descobertas revelam a notavel eficiéncia da selecdo artificial, que, ao atuar sobre um
numero relativamente pequeno de genes, conseguiu transformar drasticamente as plantas
selvagens em suas formas cultivadas. A compreensao desses mecanismos moleculares
é fundamental para o melhoramento moderno, pois permite aos melhoristas replicar e
acelerar processos que levaram milénios para ocorrer naturalmente.
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A domesticacéo nao foi um evento Unico e uniforme, mas um processo continuo que,
em alguns casos, ainda estd em andamento. Muitas culturas passaram por mdultiplas ondas
de selecéo e melhoramento, incluindo a diversificagdo em ecétipos locais, a selegdo para
caracteristicas especificas em diferentes regides e, mais recentemente, o melhoramento
cientifico intensivo. O feijoeiro comum (Phaseolus vulgaris), por exemplo, apresenta evidéncias
de mdltiplos eventos de domesticacdo independentes na Mesoamérica e nos Andes, com a
formacédo de diferentes pools genéticos que se adaptaram a distintas condi¢cbes ambientais
e preferéncias culturais (Gepts et al., 2008). Essas historias de domesticacdo complexas
ressaltam a profunda interconexao entre a evolugao da planta, a cultura humana e o ambiente.

TEOSINTO MILHO

Figura 1. Ancestral selvagem do milho (teosinto), a esquerda e pé milho, a direita.

Os avancos na genética molecular e na bioinformatica tém revolucionado o estudo da
origem das espécies cultivadas. Técnicas de sequenciamento de DNA de alto rendimento
permitem comparar 0os genomas de espécies cultivadas com seus ancestrais selvagens e
parentes proximos em uma escala sem precedentes. Essa abordagem “paleogenémica” e
“arqueogendmica” tem fornecido insights sobre a cronologia da domesticacdo, o numero
de eventos de domesticacdo, as rotas de dispersdo das culturas e os genes que foram
alterados durante o processo (Allaby et al., 2017). A capacidade de decifrar o “codigo
genético” da domesticacdo ndo apenas aprofunda nossa compreensdo da histéria da
agricultura, mas também oferece ferramentas valiosas para o melhoramento moderno.
Ao identificar os genes responsaveis por caracteristicas agronémicas desejaveis nas
populagdes ancestrais, os melhoristas podem reintroduzir a variabilidade genética perdida
durante os “gargalos de domesticacdo” (periodos de intensa selegcdo que reduzem a
diversidade genética), revitalizando pools genéticos e acelerando o progresso genético
(Meyer & Purugganan, 2013).
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CONSIDERAGCOES FINAIS

A origem das espécies cultivadas €, portanto, uma historia de transformacéo e
adaptacéo. E a histéria de como a engenhosidade humana, aliada & plasticidade genética
das plantas, convergiu para criar os sistemas agricolas que sustentam a vida moderna.
Compreender essa origem ndo € apenas uma questdo de curiosidade histérica, mas uma
base essencial para o futuro do melhoramento de plantas, permitindo que os melhoristas
utilizem a sabedoria da evolugéo natural e da selecdo milenar para enfrentar os desafios
da segurancga alimentar e da sustentabilidade em um mundo em constante mudanca. O
vasto reservatorio de diversidade genética ainda presente em espécies selvagens e em
variedades tradicionais de cultivares € um tesouro inestimavel, um legado dos nossos

ancestrais, e a chave para desbloquear novas solugdes para as geracdes futuras.

SISTEMAS REPRODUTIVOS EM PLANTAS

A diversidade nos sistemas reprodutivos das plantas € uma das caracteristicas mais
fascinantes e determinantes para o sucesso do melhoramento genético. A maneira como
uma planta se reproduz, seja por meio de gametas e fertilizacao ou por processos assexuais
que geram clones, influencia diretamente a variabilidade genética disponivel, a heranca de
caracteristicas, a estrutura populacional e, consequentemente, as estratégias e a eficacia
de um programa de melhoramento (Richards, 1997). Compreender esses mecanismos &
fundamental para qualquer melhorista que aspire a manipular o genoma vegetal em prol da
produtividade e da adaptacéo.

1. Reproducao Sexual

A reproducgao sexual em plantas € um processo notavel de combinacdo genética,
que envolve a formacdo e a fusdo de gametas para produzir uma nova prole com uma
constituicdo genética tnica, diferente de seus parentais. E o principal motor da variabilidade
genética dentro das espécies, essencial para a adaptacdo e evolugdo em ambientes
dindmicos. Essa modalidade é caracterizada pela meiose, que gera células haploides
(gametas masculinos nos grdos de poélen e gametas femininos nos oOvulos), e pela
fertilizacdo, a fusdo dessas células para formar um zigoto diploide, que se desenvolvera
em um embrido e, eventualmente, em uma nova planta (Barrett, 2002; Acquaah, 2012).
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Figura 2. Reprodugéo Sexuada em Angiospermas.

Dentro da reproducédo sexual, as plantas exibem uma rica tapecgaria de estratégias
que determinam o grau de endogamia (autopolinizagao) ou exogamia (polinizagéo cruzada).
A alogamia, ou polinizagéo cruzada, ocorre quando o polen de uma planta fertiliza o 6vulo
de outra. Isso pode ser promovido por diversos mecanismos, como a dioicia (plantas com
flores masculinas e femininas em individuos separados, como o0 mamao e o espinafre), a
monoicia (flores masculinas e femininas separadas, mas no mesmo individuo, como o milho),
a autoincompatibilidade (incapacidade de uma planta de ser fertilizada pelo seu proprio pélen,
comum em muitas espécies frutiferas e forrageiras), e a heterostilia (diferencas morfologicas
nas flores que promovem a polinizagéo cruzada). Culturas albgamas, como o milho, o girassol
e muitas forrageiras, caracterizam-se por populacdes geneticamente mais heterogéneas e
heterozigotas. Essa heterozigosidade favorece a expressao de vigor hibrido (heterose), que
€ o desempenho superior de um hibrido F1 em relag@o aos seus parentais (Duvick, 2001). A
continua recombinacéo genética em populacbes alébgamas € uma fonte inesgotavel de novas
combinagdes de genes, um tesouro para o melhorista que busca variabilidade para a selegéo.

Em contraste, a autogamia, ou autopoliniza¢éo, € o processo pelo qual uma planta
¢ fertilizada pelo seu proprio polen. Isso € comum em culturas como o trigo, a cevada, o
arroz e o feijdo. Mecanismos que promovem a autogamia incluem a cleistogamia (flores
que permanecem fechadas e se autopolinizam, como algumas variedades de cevada) e a
homogamia (maturacéo simultdnea de estames e pistilos). A autogamia leva a um aumento
rapido da homozigose e a formagdo de populagdes geneticamente mais uniformes e
homozigotas, conhecidas como linhagens puras. A variabilidade, nessas espécies, é
gerada principalmente por cruzamentos controlados entre linhagens distintas, seguidos
de sucessivas gerag¢des de autopolinizacdo para fixar as novas combina¢des de genes
(Sleper & Poehlman, 2006). A estabilidade genética das linhagens autégamas facilita a
manutengéo das caracteristicas selecionadas ao longo das geracoes.
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2. Reproducéo Assexual

Areprodugao assexual, por outro lado, € um processo pelo qual as plantas produzem
descendentes geneticamente idénticos ao parental, sem a fusdo de gametas ou meiose,
resultando na formagéo de clones. Essa modalidade é fundamental para a manutencao
da uniformidade genética e para a propagacédo de genétipos de elite que ndo podem ser
facilmente reproduzidos por sementes ou que precisam manter uma exata combinacao de
caracteristicas.

Existem diversas formas de reprodugédo assexual. A propagagéo vegetativa natural
ocorre por meio de estruturas especializadas como estolées (morangueiro), rizomas
(gramas, gengibre), tubérculos (batata), bulbos (cebola) e cormos. Essas estruturas
permitem que a planta se espalhe e forme novas plantas independentes que sao clones
da planta-mée. A propagacao vegetativa artificial € amplamente utilizada em programas
de melhoramento e na horticultura comercial, incluindo técnicas como estaquia (corte de
ramos que enraizam), enxertia (unido de duas partes de plantas para crescerem como uma
s6, comum em frutiferas), e a micropropagacéo (cultura de tecidos in vitro), que permite a
producdo em massa de clones a partir de pequenas partes da planta, como meristemas ou
calos (Acquaah, 2012). A micropropagacéo € particularmente Gtil para a eliminagéo de virus
e para a conservacdo de germoplasma em culturas de propagacéo vegetativa.

Figura 2. Reproducgéo Assexuada em plantas

Uma forma especializada e de grande interesse no melhoramento é a apomixia. A
apomixia € umareproducao assexual que ocorre via semente, onde o embrido se desenvolve sem
a fertilizagé@o do 6vulo e sem a reducdo meiética do nimero de cromossomos (partenogénese).
Em outras palavras, a semente produz uma planta que € um clone genético da planta-mae
(Hojsgaard & Hoérandl, 2019; Gustafsson, 1946). A apomixia pode ser gametofitica (com a
formacgéo de um saco embrionario diploide) ou adventicia (com o desenvolvimento do embrido
diretamente de uma célula somatica da nucela). A capacidade de fixar permanentemente a
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heterose em hibridos de primeira gera¢éao seria um avanco revolucionario para o melhoramento,
especialmente em culturas alégamas, pois eliminaria a necessidade de produgédo anual
de sementes hibridas, reduzindo custos e simplificando o manejo (Ortiz & Ruane, 2017). A
transferéncia de genes de apomixia de espécies selvagens para culturas cultivadas é um dos
grandes desafios e oportunidades da biotecnologia vegetal.

3. Os Métodos de Melhoramento e os Sistemas Reprodutivos

Aescolha e a eficacia dos métodos de melhoramento genético estéo intrinsecamente
ligadas ao sistema reprodutivo da espécie-alvo. Cada sistema impde restricoes e oferece
oportunidades Unicas.

Em espécies autbgamas, o objetivo primordial € obter linhagens puras,
homozigotas e uniformes. Métodos como a selecdo genealdgica (onde a progénie de
cada planta selecionada € mantida e avaliada individualmente através de geracdes de
autofecundacgéo), a descendéncia de uma unica semente (SSD) (que acelera a homozigose
permitindo o avancgo de geracoes em condigbes de alta densidade sem selecéo rigida nas
primeiras geracdes), e o método Bulk (onde as sementes de uma populagédo segregante
sdo semeadas em massa e a selecdo ocorre apenas em geragdes mais avancadas) sao
comumente empregados. O sucesso nesses sistemas reside na capacidade de identificar e
fixar combinacdes genéticas superiores em estado homozigoto (Sleper & Poehiman, 2006).

Para espécies alégamas, a manutencéo da heterozigosidade e o aproveitamento
da heterose sao cruciais. Métodos como a selegdo massal (selegcao de plantas superiores
com base no feno6tipo, e suas sementes sao misturadas para a proxima geragao), a selecao
recorrente (um ciclo repetitivo de selecdo e intercruzamento para aumentar a frequéncia
de genes favoraveis), e o melhoramento de hibridos sdo dominantes. No melhoramento
de hibridos, linhagens puras sdo desenvolvidas e, entdo, combinadas em cruzamentos
especificos para maximizar o vigor hibrido na progénie F1. A comercializagdo de sementes
F1 em culturas como o milho e o girassol € um exemplo bem-sucedido dessa abordagem,
mas exige a produgéo anual de sementes hibridas (Acquaah, 2012).

Em espécies de propagacéo assexual ou clonal, o desafio e a oportunidade residem
na capacidade de fixar genotipos heterozigotos de alto desempenho. Uma vez que um
gendtipo superior é identificado (geralmente por meio de cruzamentos sexuais e selecéo
inicial), ele pode ser propagado indefinidamente como um clone, mantendo todas as suas
caracteristicas. Métodos como a selecéo clonal sdo amplamente aplicados em culturas
como batata, cana-de-agucar, mandioca, arvores frutiferas e videiras. O melhoramento para
essas espécies envolve a criagdo de variabilidade via reproducéo sexual (quando possivel)
ou mutagénese, seguida de selegcado rigorosa de individuos e posterior multiplicagéo
vegetativa dos gendtipos elite. A micropropagacao, como mencionado, é uma ferramenta
inestimavel para a rapida multiplicagcdo desses clones e para a produgdo de material
fitossanitério, livre de doencas (George et al., 2008).
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A integracdo de tecnologias modernas, como marcadores moleculares e edi¢cao
génica, tem um impacto profundo na otimizacédo do melhoramento em todos os sistemas
reprodutivos. Para espécies autébgamas, a selecdo assistida por marcadores pode
acelerar a obtengéo de homozigose em geracdes mais precoces. Em alébgamas, a selecéo
gendmica permite uma predicao mais precisa do valor de combinacéao dos genitores e uma
selecdo mais eficiente de individuos dentro das populagcbes heterogéneas (Crossa et al.,
2017). Para espécies clonais, a capacidade de caracterizar genétipos em nivel molecular
e aprimorar caracteristicas especificas via edicdo génica, sem alterar o resto do genoma

elite, abre novas fronteiras.

CONSIDERAGCOES FINAIS

Os sistemas reprodutivos das plantas sdo a espinha dorsal do melhoramento
genético. A escolha do método de melhoramento, o desenho das populagdes, a estratégia
de selecao e a velocidade do progresso genético séo todos ditados por como as plantas
geram suas proximas geragdes. Uma compreensao profunda dessas interagbes permite
aos melhoristas desenvolver estratégias mais eficazes para criar as cultivares do futuro,
capazes de atender as crescentes demandas por alimentos, fibras e energia em um cenario
de mudancas climaticas e restricbes de recursos (Dwivedi et al., 2016; Tester & Langridge,
2010). O manejo inteligente da diversidade genética e a aplicagéo das ferramentas corretas,
adaptadas ao sistema reprodutivo, sao a chave para o sucesso continuo do melhoramento
de plantas.

RECURSOS GENETICOS E A BASE DA INOVACAO AGRICOLA

A agricultura moderna, em sua busca incessante por produtividade e resiliéncia,
repousa sobre um fundamento biolégico muitas vezes subestimado, os recursos genéticos
vegetais. Esses recursos representam a totalidade da diversidade genética presente
nas plantas, englobando desde as espécies selvagens, seus parentes mais proximos
e as variedades tradicionais cultivadas por comunidades locais ao longo de milénios,
até as linhagens avancadas e cultivares comerciais desenvolvidas por programas de
melhoramento. A vasta variedades de genes contida nessa diversidade é a matéria-prima
essencial para a adaptacdo das culturas as mudangas ambientais, as novas pragas e
doencgas, e as exigéncias nutricionais e econdmicas da sociedade (Esquinas-Alcazar,
2005). Sem uma base genética rica e acessivel, o melhoramento de plantas seria um
esforgo estéril, incapaz de gerar o progresso necessario para a seguranca alimentar global.

A compreensdo da origem e distribuicdo da diversidade genética das espécies
cultivadas € um pilar fundamental para a gestéo e o uso eficaz dos recursos genéticos. O
botanico e geneticista russo, Nikolai Vavilov, foi um dos primeiros a conceber a existéncia
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de centros de diversidade (ou centros de origem), regides geograficas especificas onde
as espécies cultivadas e seus parentes selvagens exibem a maior variabilidade genética
(Vavilov, 1992). Esses centros sédo considerados bercos da domesticacdo e da evolucao
das culturas, locais onde os processos de selecéo natural e artificial operaram por milénios,
resultando na riqgueza genética que hoje conhecemos. Ele identificou, por exemplo, o centro
de origem do trigo e da cevada no Crescente Fértil, o do arroz e da soja no Extremo
Oriente, e 0 do milho e feijdo na Mesoamérica. Cada um desses centros é um laboratério
natural de evolugdo, abrigando uma gama impressionante de alelos e combinagdes
genéticas, incluindo aqueles que conferem resisténcia a estresses e adaptabilidade a
nichos especificos.

A importancia desses centros transcende a curiosidade histérica; eles séo
reservatérios vivos de variabilidade que se tornaram cruciais para 0 melhoramento moderno.
Enquanto as variedades comerciais de alta produtividade muitas vezes derivam de uma
base genética relativamente estreita, a busca por genes que confiram novas resisténcias,
maior toleréncia a estresses ou qualidades nutricionais aprimoradas frequentemente leva
os melhoristas de volta a esses centros de diversidade. As variedades tradicionais e 0s
parentes selvagens dessas regides guardam “segredos” genéticos inestimaveis, capazes
de impulsionar a proxima onda de ganhos de produtividade e resiliéncia nas culturas. No
entanto, esses centros estdo sob ameaca crescente, seja pela substituicdo de variedades
locais por monoculturas modernas, pela urbanizacdo, pela desflorestacdo ou pelas
mudancas climaticas. A perda de habitats naturais e a desvalorizagéo das praticas agricolas
tradicionais levam a eroséo genética, um processo irreversivel que diminui a diversidade de
culturas e seus parentes selvagens, comprometendo a capacidade futura de adaptacéo da
agricultura (Fowler & Mooney, 1990; Perz & Souza, 2018).

Para combater essa eroséo e garantir a disponibilidade de recursos genéticos para
as geracOes futuras, foram desenvolvidas estratégias de conservacdo de germoplasma. A
conservacao pode ser realizada de duas formas principais: ex situ e in situ. A conservacao
ex situ envolve a manutencgéo de material genético fora de seu habitat natural. A forma mais
comum e econdmica é o armazenamento de sementes em bancos de germoplasma, também
conhecidos como bancos de sementes. Nesses locais, as sementes sdo desidratadas e
armazenadas em baixas temperaturas (geralmente entre -18°C e -20°C) para prolongar
sua viabilidade por décadas ou até séculos. Exemplos notaveis incluem o Svalbard Global
Seed Vault, na Noruega, que atua como uma “arca de Noé” para a diversidade de sementes
do mundo, e inumeros bancos nacionais e internacionais (Engels & Visser, 2003).
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Figura 4. Svalbard Global Seed Vault

Para culturas que ndo produzem sementes vidveis ou que possuem sementes
recalcitrantes (que nado toleram a desidratagdo e o frio), outras estratégias ex situ sao
empregadas, como as cole¢cdes de campo (para culturas propagadas vegetativamente
como batata, cana-de-acUcar, banana), cole¢bes in vitro (cultura de tecidos em ambiente
controlado) e a criopreservagdo (armazenamento em nitrogénio liquido a -196°C, que
pode manter o material viavel indefinidamente) (Frankel et al., 1995). Essas abordagens
garantem a seguranca fisica dos recursos genéticos.

Em paralelo, a conservacao in situ envolve a manutengéo da diversidade genéticaem
seu ambiente natural ou nos locais onde ela evoluiu, sob as condi¢ées que a moldaram. Isso
inclui a conservag@o em ecossistemas naturais (para parentes selvagens) e a conservacgao
on-farm (em fazendas, onde os agricultores continuam a cultivar e evoluir variedades
tradicionais ou locais). A conservacgao in situ € crucial porque permite que 0s processos
evolutivos (selecdo natural, mutacao, fluxo génico) continuem a atuar sobre as populacgoes,
gerando nova variabilidade e adaptando-as continuamente aos desafios ambientais
(Esquinas-Alcazar, 2005). Além disso, ela reconhece e valoriza o papel fundamental dos
agricultores e comunidades tradicionais ha manuteng¢édo e na evolucéo da diversidade de
culturas. Politicas e acordos internacionais, como o Tratado Internacional sobre Recursos
Fitogenéticos para a Alimentacédo e a Agricultura (TIRFAA), buscam promover o acesso e
a reparticéo de beneficios decorrentes do uso desses recursos, fomentando a colaboragéo
global na conservagéo e utilizagdo da biodiversidade agricola.
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A mera existéncia de germoplasma conservado, no entanto, ndo garante sua
utilidade. O uso e a manutencéo eficazes de germoplasma exigem uma série de atividades.
A caracterizacé@o é a primeira etapa, onde os tracos béasicos (morfolégicos, agronémicos)
de cada acesso séao registrados, permitindo que os melhoristas identifiquem rapidamente
0s materiais com potencial. A avaliacdo aprofunda essa caracterizacdo, testando os
acessos sob condi¢cbes especificas (por exemplo, sob estresse hidrico, ataque de pragas)
para identificar aqueles que possuem caracteristicas desejaveis de forma mais detalhada
(Narayanan et al., 2020). Essa informacao é vital para que os melhoristas ndo precisem
testar milhares de acessos aleatoriamente, mas possam focar nos mais promissores.

O pré-melhoramento, como discutido no capitulo anterior, atua como uma ponte
entre a conservagédo de germoplasma e os programas de melhoramento (Dwivedi et al.,
2016). Ele envolve o processo de introduzir genes de interesse de acessos selvagens
ou exoticos (que podem ter baixo desempenho agronémico) em materiais geneticamente
mais adaptados e produtivos, tornando esses genes mais utilizaveis pelos melhoristas sem
comprometer os tragos de elite ja existentes. Isso é crucial para combater o “gargalo de
domesticac&o”, que reduziu a diversidade em muitas culturas. Aidentificacédo de populagdes
com alta capacidade de combinagéo e a realizacdo de cruzamentos estratégicos sao parte
essencial dessa fase.

O desafio final na utilizagdo do germoplasma reside em superar os “pescocos de
garrafa” que impedem o fluxo de genes dos bancos de germoplasma para os campos dos
agricultores. Isso inclui a falta de caracterizagéo aprofundada, dificuldades de acesso legal,
a necessidade de ferramentas mais eficientes para a selegdo de tragos complexos, e a
gestao de grandes volumes de dados (fenotipicos e gendmicos). Aintegracao de tecnologias
gendmicas avangadas, como 0 sequenciamento de nova geracao e a genotipagem de alta
densidade, tem o potencial de revolucionar a utilizacdo de germoplasma, permitindo a
identificacdo de genes e alelos de interesse com maior precisao e eficiéncia. Abioinformatica
desempenha um papel crescente na andlise desses dados complexos, facilitando a
identificacdo de padrdes e a sele¢do de genoétipos (Cobb et al., 2019).

CONSIDERAGCOES FINAIS

Os recursos genéticos vegetais sdo o patrim6nio biol6gico sobre o qual toda a
agricultura se constréi e evolui. Os centros de diversidade sédo os tesouros onde essa
riqueza foi forjada, e a conservacao (tanto ex situ quanto in situ) € a guardia dessa heranca. A
utilizacao eficiente do germoplasma, apoiada por uma caracteriza¢do e avaliagdo rigorosas
e impulsionada por tecnologias de melhoramento de ponta, € o caminho para garantir
que a diversidade genética continue a alimentar a inovagéo e a adaptagéo das culturas.
Preservar e utilizar essa diversidade é um imperativo nao apenas cientifico, mas também
ético e econdémico, essencial para a seguranca alimentar global e a sustentabilidade de
nossos sistemas agricolas no futuro.
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HERDABILIDADE - A METRICA DO POTENCIAL GENETICO

A herdabilidade € um dos conceitos mais fundamentais e, ao mesmo tempo,
frequentemente mal compreendidos em genética quantitativa e melhoramento de plantas.
Ela representa a propor¢éo da variagdo fenotipica observada em uma populagéo que é
atribuivel a diferengas genéticas entre os individuos, e ndo a fatores ambientais. Em sua
esséncia, a herdabilidade nos informa o grau em que as caracteristicas de uma planta podem
ser transmitidas da geracao parental para a progénie, servindo como uma estimativa crucial
para prever a resposta a selecdo e orientar as estratégias de melhoramento (Falconer &
Mackay, 1996; Lynch & Walsh, 1998). Sem uma estimativa razoavel da herdabilidade, a
selecdo em um programa de melhoramento seria em grande parte um exercicio de tentativa

e erro, com resultados imprevisiveis.

1. Componentes da Herdabilidade

Para compreender a herdabilidade, € essencial primeiro desmembrar a variagao
fenotipica total (VP) de um trago em seus componentes constituintes. A variacdo que
observamos em uma caracteristica (como o rendimento de gréos ou a altura da planta) é o
resultado da interagdo complexa entre o gendtipo do individuo e o ambiente em que ele se
desenvolve. Assim, a variacéo fenotipica total pode ser expressa como a soma da variagéo
genética (VG) e da variagdo ambiental (VE), ou seja, VP=VG+VE. Em alguns contextos, a
interacédo gen6tipo-ambiente (VGE) também é considerada, pois o efeito do genétipo pode
variar dependendo do ambiente.

A variagado genética (VG), que € o cerne da herdabilidade, pode ser subdividida em
trés componentes principais, que refletem as diferentes formas como os genes contribuem
para a variabilidade:

 Variacdo Genética Aditiva (VA): Este € o componente mais importante para o
melhoramento. Reflete a média dos efeitos dos alelos e a soma dos efeitos dos genes,
sendo, portanto, a parte da variacdo genética que é transmitida de forma previsivel dos
pais para os filhos. E a base para a resposta a selecéo, pois a selecdo baseada nos valores
fenotipicos dos individuos atua principalmente sobre os efeitos aditivos dos genes.

+ Variacdao Genética de Dominancia (VD): Esta variagdo resulta das interagbes
alélicas dentro de um mesmo loco genético, onde um alelo pode dominar a expresséo do
outro. Os efeitos de dominancia contribuem para o fen6tipo, mas néo séo transmitidos de
forma completa de pais para filhos (a menos que o individuo seja homozigoto). Portanto, a
variacéo de dominancia nao é totalmente exploravel pela selecdo em linhagens puras, mas
€ crucial para o vigor hibrido (heterose).
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« Variacao Genética Epistatica (VI): Também conhecida como variagdo de interagéo
nao-alélica, esta componente resulta das interagdes entre genes localizados em diferentes
locus. A epistasia pode ser complexa e contribui para a variagéo total, mas, assim como a
dominancia, nédo é facilmente fixada ou manipulada pela selecéo individual em populacbes
segregantes.

Com base nessas componentes, a herdabilidade é expressa em dois sentidos:

+ Herdabilidade em Sentido Amplo (H2): E a proporcéo da variacdo fenotipica
total (VP) que é devida a todos os tipos de variagcdo genética (VG). Matematicamente,
H2=VG/VP. Ela reflete o grau em que a variagéo observada € de origem genética, mas nédo
distingue entre os tipos de acdo génica. E Gtil em sistemas de propagacéo clonal, onde todo
0 gendtipo (incluindo efeitos de dominéncia e epistasia) pode ser reproduzido.

- Herdabilidade em Sentido Restrito (h?): Esta é a medida mais relevante para o
melhoramento em populagdes de reproducéo sexual (onde a selegéo visa acumular efeitos
aditivos). Ela representa a propor¢éo da variag¢ao fenotipica total (VP) que é devida apenas
a variacao genética aditiva (VA). Matematicamente, h2=VA/VP. A herdabilidade em sentido
restrito prediz com mais precisdo a resposta a selecdo, pois a selecdo dos melhores
individuos de uma geragéo resultara no aumento da frequéncia de alelos com efeitos aditivos
favoraveis na proxima geragdo (Acquaah, 2012; Bernardo, 2010). Valores elevados de h?
indicam uma forte correspondéncia entre o fenétipo observado e o valor genético aditivo
do individuo, maximizando a eficacia da selecéo na identificagcdo de genoétipos superiores
(Ali et al., 2023). Contudo, a herdabilidade & um parametro especifico da populagdo e do
ambiente, podendo variar em diferentes condi¢des ou fases de desenvolvimento da planta
(Ali et al., 2023).

A herdabilidade ndo é uma propriedade intrinseca e constante de uma caracteristica;
ela € uma estimativa populacional que pode variar significativamente dependendo de varios
fatores. A sua magnitude ¢ influenciada pela populagéo estudada, pelo ambiente em que a

medicao é feita, pela natureza do traco em questéo e pela preciséo das medicoes.

+ Populacao Estudada: A herdabilidade é especifica para a populagdo na qual foi
estimada. Uma popula¢ao com alta diversidade genética para um determinado traco tendera
a ter uma herdabilidade maior para esse tra¢co do que uma populacdo geneticamente mais
homogénea. A selecdo prévia também pode reduzir a variagdo genética aditiva, diminuindo
a herdabilidade para esse trago nas geragoes subsequentes (Falconer & Mackay, 1996).
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- Ambiente: A variagdo ambiental (VE) € um componente da variacdo fenotipica
total. Quanto maior a variagdo ambiental, menor serd a propor¢céo da variacéo total que
pode ser atribuida a genética, resultando em uma estimativa de herdabilidade mais baixa.
Em outras palavras, se as plantas séo cultivadas em um ambiente muito heterogéneo (com
variacdes de solo, umidade, luz, etc.), € mais dificil discernir os efeitos genéticos dos efeitos
ambientais. A interagcdo gendtipo-ambiente (GxA) também afeta a herdabilidade, pois
gendtipos podem ter desempenho relativo diferente em distintos ambientes, obscurecendo
o efeito genético geral.

- Natureza do Traco: Caracteristicas qualitativas (geralmente controladas
por poucos genes e com pouca influéncia ambiental, como a cor da flor) tendem a ter
herdabilidades muito altas. Em contraste, caracteristicas quantitativas (como o rendimento
de gréos, que é controlado por muitos genes com pequenos efeitos individuais e fortemente
influenciado pelo ambiente) geralmente possuem herdabilidades baixas a moderadas.
Caracteristicas de resisténcia a doengas ou estresses abibticos podem ter herdabilidades
variaveis, dependendo da complexidade do controle genético e da pressao do patdgeno ou
estressor (Sharma et al., 2017; Tester & Langridge, 2010).

+ Precisao da Mensuracao e Desenho Experimental: A precisdo com que as
caracteristicas sdo medidas e a adequagao do desenho experimental impactam diretamente
a estimativa da herdabilidade. Erros de medi¢do ou um desenho experimental inadequado
(que nao controle a variagdo ambiental de forma eficiente) aumentam o componente
de variacdo ambiental (VE), inflacionando-o e, consequentemente, subestimando a
herdabilidade. Ensaios bem delineados, com repeticbes e blocagens, minimizam o erro
experimental e fornecem estimativas mais precisas (Sleper & Poehlman, 2006).

2. Métodos para Estimacao da Herdabilidade

A estimativa da herdabilidade é uma etapa critica em programas de melhoramento,
fornecendo informacdes valiosas para a tomada de decisdo. Diversos métodos foram
desenvolvidos, cada um com suas proprias premissas, vantagens e limitagoes.

- Regressao de Prole sobre Parental (Parent-Offspring Regression): Este é um
dos métodos mais simples e diretos para estimar a herdabilidade em sentido restrito (h?). Ele
envolve a medi¢cdo de uma caracteristica em parentais e em sua progénie. A herdabilidade
€ estimada a partir da inclinacao da reta de regresséo do fen6tipo da prole sobre o fenétipo
do parental (geralmente o parental médio ou um parental especifico). Por exemplo, se a
regressao € da média da progénie sobre o parental médio, o coeficiente de regresséo é
igual a herdabilidade em sentido restrito (b=h?). Se a regressdo € da média da progénie
sobre um Unico parental (ex: pai), o coeficiente é b=h?/2. Este método é conceitualmente
intuitivo e relativamente facil de aplicar (Falconer & Mackay, 1996).
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- Componentes de Variancia a partir de Analise de Varidancia (ANOVA): Este
método &€ amplamente utilizado, especialmente em experimentos com estruturas de familia
ou linhagens (como familias de meios-irméaos, irméos-completos, ou testes de progénie).
A ANOVA permite decompor a variagéo fenotipica total em componentes atribuiveis a
diferencas genéticas (entre familias, entre linhagens) e a diferengas ambientais (dentro
de familias, erro experimental). A herdabilidade em sentido amplo (H?) pode ser estimada
a partir da proporcao da variancia genética total em relacao a variancia fenotipica total,
enquanto a herdabilidade em sentido restrito (h?) pode ser estimada a partir da variancia
aditiva, muitas vezes inferida de designs como o de meios-irmaos (Bernardo, 2010; Isik et
al., 2018). Este método é robusto e amplamente aplicavel em varios designs experimentais.

- Estudos com Gémeos ou Ensaios Clonais: Em plantas que se propagam
vegetativamente (clones), & possivel ter genoétipos idénticos crescendo em diferentes
ambientes. Ao comparar a variagédo entre clones com a variagdo dentro dos clones (que
seria puramente ambiental), a herdabilidade em sentido amplo (H? pode ser estimada
de forma bastante precisa. Similarmente, estudos com gémeos em humanos (gémeos
idénticos vs. fraternos) usam légica analoga. Este método é poderoso para estimar H?2
porque o componente genético total é completamente replicado (Lynch & Walsh, 1998).

- Herdabilidade Realizada: Este método estima a herdabilidade a posteriori, com
base na resposta observada a selecdo em um programa de melhoramento. A herdabilidade
realizada é calculada como a razé@o entre o ganho genético observado (diferenca na média
da caracteristica entre a prole selecionada e a populacao original) e o diferencial de selecéo
(diferenca na média da caracteristica entre os individuos selecionados e a populag¢ao
original). E uma medida pratica da eficacia da selecdo em um ciclo de melhoramento
(Acquaah, 2012).

+ Métodos Baseados em Marcadores Moleculares / Gendmicos: Com o avanco
das tecnologias de genotipagem de alto rendimento, novos métodos para estimar a
herdabilidade surgiram. A selecdo gendmica, por exemplo, utiliza modelos que consideram
a relacdo de parentesco genémico entre todos os individuos de uma populacéo (estimada a
partir de milhares de marcadores de DNA) para estimar a herdabilidade em sentido restrito
(Crossa et al., 2017). Como o GBLUP (Genomic Best Linear Unbiased Prediction) estimam
a herdabilidade gendmica (hg2), que se refere a proporgao da variacao fenotipica explicada
pelos marcadores genémicos. Este método é particularmente valioso para caracteristicas
complexas e para a estimativa de herdabilidade em populagdes nédo estruturadas, onde os
métodos tradicionais poderiam ser menos eficientes.

O GBLUP permite uma predicdo mais acurada dos valores genéticos, mesmo
para individuos que néo foram fenotipados, otimizando a selecdo precoce e a redugéo
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do intervalo de geracdes (Resende et al., 2021). Sua capacidade de capturar a variacéo
genética de forma abrangente, ao utilizar informag¢des de marcadores distribuidos por
todo o genoma, torna-o particularmente eficaz para tragcos complexos e poligénicos, como
produtividade e resisténcia a doencas (Gianola, 2022).

Este modelo tem sido amplamente aplicado no melhoramento de diversas culturas
e espécies animais, contribuindo significativamente para o aumento do ganho genético
e a eficiéncia dos programas de melhoramento (Yim et al., 2023). A adocao do GBLUP e
de outros métodos de predicdo genOmica é fundamental para a agricultura de preciséo,
permitindo uma selecéo mais informada e direcionada para enfrentar os desafios globais
de seguranca alimentar e sustentabilidade (Yim et al., 2023).

CONSIDERAGCOES FINAIS

A escolha do método de estimacgédo da herdabilidade depende do tipo de populagéo,
da estrutura do experimento, da natureza da caracteristica e dos recursos disponiveis.
Independentemente do método, uma estimativa precisa da herdabilidade é um farol para o
melhorista, indicando o potencial de sucesso da selecéo e permitindo a alocacéo eficiente
de recursos em busca do progresso genético desejado para as culturas. Compreender
que a herdabilidade ndo é uma constante, mas uma propriedade da interacdo genotipo-
ambiente-populacao, é crucial para sua aplicacao correta e para a maximiza¢ao dos ganhos
genéticos no melhoramento de plantas.

SELEGCAO DE GENITORES

Aselecao de genitores é a base fundamental de qualquer programa de melhoramento
genético. Essa etapa inicial € crucial para otimizar caracteristicas em plantas agricolas,
aprimorar ragas animais ou manipular microrganismos para fins biotecnolégicos. A escolha
criteriosa dos parentais define a amplitude e a natureza da variabilidade genética disponivel
para a selecao nas geragoes futuras e, consequentemente, a magnitude do ganho genético
alcancavel (Acquaah, 2012; Bernardo, 2010). Uma decisdo equivocada nesta fase pode
comprometer anos de pesquisa e investimento, impactando diretamente o sucesso e a
sustentabilidade a longo prazo de qualquer iniciativa de melhoramento.

Os cruzamentos sé&o ferramentas essenciais em programas de melhoramento genético,
promovendo a recombinagéo de genes e a geracao de variabilidade genética, que é a matéria-
prima para a selecéo. A escolha do tipo de cruzamento depende dos objetivos do programa,
do sistema reprodutivo da espécie e da natureza dos genitores disponiveis. Em espécies
autdbgamas, a autofecundagéo (selfing) é fundamental para fixar alelos e criar linhagens puras,
essenciais na producéo de hibridos com alto vigor (Fehr, 1987). Ja o cruzamento aberto
(polinizagao livre) é vital em populagdes alogamas para preservar a diversidade genética e
permitir a recombinacdo continua de alelos, sendo usado, por exemplo, em populacées
sintéticas de milho para melhoramento recorrente (Hallauer et al., 2010).
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Os cruzamentos controlados, ou hibridagcéo dirigida, séo realizados manualmente
para combinar caracteristicas de genitores especificos. Incluem o cruzamento simples
(P1xP2), que combina atributos de duas linhagens; o cruzamento duplo [(P1xP2) x(P3
xP4)], comum na produc¢éo de hibridos de milho para maior adaptabilidade e estabilidade
(Hallauer et al., 2010); e o cruzamento triplo [(P1xP2) xP3]. Os cruzamentos multilinhares
envolvem varias linhagens para maior estabilidade de producéo e resisténcia a doencas.

O retrocruzamento (backcrossing) é uma estratégia eficaz para transferir um ou
poucos genes desejaveis (e.g., genes de resisténcia) de um genitor doador para uma
linhagem de elite (genitor recorrente), minimizando alteragbes nas demais caracteristicas.
Envolve cruzamentos sucessivos do hibrido com o genitor recorrente, seguido de selecao
para o gene de interesse, sendo a eficiéncia otimizada com o uso de marcadores moleculares
(Hospital, 2005; Collard & Mackill, 2008).

Os cruzamentos dialélicos envolvem o cruzamento de genitores em todas as
combinacgdes possiveis para estimar a Capacidade Geral de Combinacao (CGC), que reflete
efeitos genéticos aditivos, e a Capacidade Especifica de Combinagéo (CEC), que indica
efeitos ndo aditivos (dominéncia e epistasia). Sdo cruciais para a selecdo de genitores
em programas de hibridos (Gardner & Eberhart, 1966; Hallauer et al., 2010). Para avaliar
um grande nimero de linhagens de forma mais eficiente, empregam-se os cruzamentos
Linha x Testador, onde testadores especificos avaliam a capacidade de combinacéo de
diversas linhas, otimizando a triagem de genitores (Kempthorne, 1957). Os cruzamentos
recorrentes, ou melhoramento recorrente, séo ciclos repetidos de sele¢do e recombinacao
em uma populacdo para acumular alelos favoraveis e melhorar a frequéncia de genes
desejaveis, sendo eficazes para caracteristicas quantitativas e para o aumento gradual do
potencial genético (Bernardo, 2010).

A selecao de genitores é a etapa mais critica e decisiva no planejamento de qualquer
programa de melhoramento genético, influenciando diretamente seu sucesso e velocidade.
Ela é a determinante da variabilidade genética na progénie, pois os genitores escolhidos
s&0 a Unica fonte de diversidade genética a ser explorada. Um conjunto bem selecionado
fornece uma base genética ampla para a recombinacéo de alelos favoraveis e a geracéao
de novos arranjos genéticos (Acquaah, 2012; Bernardo, 2010). A auséncia de variabilidade
limita severamente o ganho genético futuro.

Em segundo lugar, a selecdo de genitores afeta a eficiéncia do programa de
melhoramento. Genitores inadequados levam ao desperdicio de recursos. Em contraste, a
selecéo criteriosa de genitores com alta capacidade de combinacéo e alelos complementares
otimiza a eficiéncia, reduzindo geragcbes e o tamanho das populagbes necessarias para
identificar individuos superiores (Lynch & Walsh, 1998). O objetivo final & o acimulo de
alelos favoraveis, onde genitores que contribuem com diferentes alelos complementares
para caracteristicas desejaveis sao ideais, com alta probabilidade de gerar progénies com
combinacdes 6timas de alelos (Bernardo, 2010).
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Adicionalmente, a selecdo visa a minimizagcdo de caracteristicas indesejaveis.
A analise rigorosa dos genitores potenciais € crucial para evitar a introdugéo de tracos
prejudiciais, como suscetibilidade a doengas ou baixa qualidade (Acquaah, 2012).
Finalmente, a selecdo de genitores impacta diretamente a resposta a selecéo. A
herdabilidade em sentido restrito (h?), que representa a proporgédo da variacao fenotipica
total devida a variagdo genética aditiva (VA), é um preditor chave. Genitores com alta h?
para caracteristicas de interesse garantem um progresso genético substancial e previsivel
nas geragdes seguintes (Ali et al., 2023). Atualmente, a estimativa de h? & aprimorada por
metodologias que incorporam marcadores moleculares, como a selecdo genémica (GS)
(Ankamah-Yeboah et al., 2020; Yim et al., 2023), que permite predicdes mais precisas dos
valores genéticos, acelerando o progresso do melhoramento (Meuwissen et al., 2001).

Aidentificacdo de genitores potenciais € um processo intrincado que explora diversas
fontes de material genético, sendo a diversidade genética a chave para o sucesso a longo
prazo. Linhagens/Variedades de Elite sdo materiais de alto desempenho, amplamente
usados como genitores por ja possuirem muitos alelos favoraveis. Contudo, seu uso
excessivo pode reduzir a base genética, aumentando a vulnerabilidade (Tester & Langridge,
2010). Em espécies hibridas, Linhagens Endogamicas e Hibridos Comerciais séo centrais;
a selecao aqui foca na capacidade de combinagéo das linhagens para produzir hibridos de
alto vigor e desempenho (Hallauer et al., 2010).

O Germoplasma Exotico, incluindo variedades locais (landraces) e parentes
silvestres, é uma fonte inestimavel de diversidade genética e de alelos para caracteristicas
nao presentes em materiais de elite, como resisténcia a estresses bibticos e abioticos
ou qualidades nutricionais Unicas (Dwivedi et al., 2016; Hajjar & Hodgkin, 2007). Sua
introgress@o é uma estratégia vital. Populagdes Sintéticas e Composites sdo populagdes
criadas artificialmente, mantidas em polinizagdo aberta, servindo como reservatérios
de diversidade genética para o melhoramento recorrente (Hallauer et al.,, 2010). Em
retrocruzamentos, o Genitor Doador (com o gene de interesse) e o Genitor Recorrente (a
linhagem de elite a ser melhorada) sdo essenciais, pois as caracteristicas do recorrente
sdo em grande parte mantidas na nova linhagem (Collard & Mackill, 2008).

A selecédo de genitores € um processo complexo que combina informagdes de
diferentes fontes e metodologias. A Analise de Pedigree (estudo da ancestralidade) fornece
informacdes sobre a variabilidade genética esperada e o parentesco, ajudando a evitar a
endogamia e a depressado por endogamia (Lynch & Walsh, 1998). A Avaliacdo Fenotipica
(testes de performance) envolve a observagéo direta do desempenho dos genitores em
diferentes ambientes, fornecendo dados cruciais sobre caracteristicas agrondémicas, de
qualidade e resisténcia a estresses (Acquaah, 2012).

A Capacidade Geral de Combinagédo (CGC) indica a média do desempenho de um
genitor em cruzamentos (efeitos aditivos), fundamental para a sele¢cdo de genitores em
programas de hibridos (Gardner & Eberhart, 1966). A Capacidade Especifica de Combinagéo
(CEC) reflete o desempenho de um cruzamento especifico (efeitos néo aditivos), crucial
para identificar combinacdes parentais de alto desempenho (Hallauer et al., 2010). A
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estimativa da Herdabilidade (h? e hg?) é vital, pois genitores com alta herdabilidade para
uma caracteristica sdo mais propensos a transmiti-la previsivelmente a progénie (Ali et al.,
2023).

A revolugéo gendémica impulsionou o uso de Marcadores Moleculares. A Selecao
Assistida por Marcadores (MAS) utiliza marcadores de DNA ligados a genes de interesse
para selecionar genitores de forma mais eficiente e precoce, Util para caracteristicas de
dificil fenotipagem ou genes de resisténcia (Collard & Mackill, 2008). A Selecdo Genbémica
(GS) prediz o valor genético de individuos usando marcadores moleculares distribuidos por
todo o genoma, sem fenotipa-los todos. Modelos como o GBLUP estimam a herdabilidade
gendmica (hg?) (Meuwissen et al., 2001). A GS permite predicdes mais acuradas dos valores
genéticos e acelera o progresso do melhoramento, sendo fundamental para a agricultura
de precisao (Resende et al., 2021; Yim et al., 2023).

A Andlise de Diversidade Genética, baseada em marcadores moleculares, avalia a
distancia genética entre genitores potenciais para identificar complementares e maximizar
a heterose e a variabilidade genética. Métodos como anélise de agrupamento e PCA séo
comuns (Mohammadi & Prasanna, 2003).

CONSIDERAGCOES FINAIS

A crescente quantidade de dados tem impulsionado o uso de Ferramentas de
Bioinformatica e Algoritmos de Machine Learning. Essas ferramentas processam e integram
grandes volumes de dados, identificam padrdes, preveem o desempenho de cruzamentos
e otimizam estratégias de selecdo. A integragcédo de todas essas abordagens € crucial para
a selecao eficaz de genitores, garantindo que os programas de melhoramento alcancem

seus objetivos de forma sustentavel e eficiente.

SELEGCAO NO MELHORAMENTO DE PLANTAS

A selecao € o processo central em qualquer programa de melhoramento de plantas,
consistindo na identificacdo e escolha de individuos com caracteristicas desejaveis
para serem propagados e utilizados nas geragbes seguintes. O objetivo final é alterar a
composicao genética de uma populagéo para aumentar a frequéncia de alelos favoraveis
e, consequentemente, aprimorar o desempenho das culturas. A eficacia dos métodos de
selecdo varia significativamente em fungéo do modo de reprodugéo da espécie (autbgama
ou alégama), da natureza da caracteristica a ser melhorada (qualitativa ou quantitativa) e
da variabilidade genética disponivel. Este capitulo se aprofundara em métodos classicos
e fundamentais para o melhoramento de plantas, como a Teoria das Linhas Puras, a
Selecdo Genealdgica e a Selecao Massal, que formaram a base para o desenvolvimento
de cultivares mais produtivas e adaptadas ao longo da historia da agricultura.
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1. A Teoria das Linhas Puras: Um Pilar para Autégamas

O conceito de linha pura é um dos pilares do melhoramento de plantas autbgamas
(que se autofecundam), como trigo, arroz, cevada, soja e feijao. Uma linha pura é definida
como uma populagéo geneticamente homogénea e homozigotica, resultante de sucessivas
geragdes de autofecundagé@o de um Unico individuo heterozigoto original (George, 1999).
Essencialmente, ap6s varias geracdes de autofecundacdo, a homozigose se estabelece
progressivamente, resultando em individuos geneticamente idénticos dentro da linha.

A Teoria das Linhas Puras foi formulada e demonstrada experimentalmente
por Wilhelm Johannsen no inicio do século XX, com seus estudos classicos em feijao
(Johannsen, 1903). Johannsen observou que, dentro de uma linha pura, a selecdo nao
era eficaz para aumentar o desempenho de caracteristicas quantitativas. Isso ocorria
porque toda a variabilidade fenotipica observada dentro de uma linha pura era de natureza
ambiental, uma vez que nado havia variabilidade genética. A selegdo, nesse contexto,
apenas conseguia identificar individuos mais favorecidos pelo ambiente, mas que néo
transmitiam essa “melhoria” para a proxima geracao.

A principal implicagcdo pratica da Teoria das Linhas Puras para o melhoramento é
que, em espécies autbgamas, a variabilidade genética necessaria para o progresso da
selecédo deve ser criada antes da selecéo intensiva, geralmente por meio de cruzamentos
controlados entre individuos geneticamente distintos (Fehr, 1987). Uma vez que uma linha
pura promissora € desenvolvida e selecionada, ela pode ser propagada em grande escala,
mantendo suas caracteristicas de forma estavel, o que é uma grande vantagem para a
producdo agricola. A estabilidade genética de uma linha pura garante uniformidade e
previsibilidade no campo.

2. Selecao Genealdgica: Rastreando a Linha de Sucessao

A selecdo genealdgica, também conhecida como método Pedigree, € um dos
métodos de selecdo mais antigos e ainda amplamente utilizados no melhoramento
genético de plantas autdgamas (Allard, 1999; Acquaah, 2020). Esse método baseia-se no
acompanhamento minucioso do parentesco das plantas selecionadas, desde o cruzamento
inicial até as geracbes avancadas. O objetivo central &€ o desenvolvimento de cultivares de
linha pura a partir de populacdes segregantes, maximizando a expressao de caracteres
desejaveis por meio de selecéo individual.

O processo comega com o cruzamento entre dois genitores (P1 e P2), escolhidos
com base na complementaridade de seus tragcos agronémicos e adaptativos. A geracéo F1,
homogénea e heterozig6tica, da origem a F2, na qual ocorre a maior segregacao genética.
A partir dessa geracdo, os melhoristas passam a selecionar plantas individuais com base
em seu fen6tipo e origem genealdgica. Nas geragdes F2 e F3, as plantas selecionadas séo
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colhidas separadamente, e suas progénies (ou fileiras) sdo cultivadas individualmente nas
geracgOes seguintes.

A selecédo entre e dentro das fileiras torna-se mais eficaz a partir da F4 ou F5,
quando os niveis de homozigose ja sao elevados. A uniformidade fenotipica entre plantas
de uma mesma fileira torna-se um indicativo de pureza genética, e apenas as mais estaveis
e produtivas s&o mantidas. A partir da F6, realizam-se ensaios de valor agrondémico e testes
de desempenho em multiplos ambientes, buscando identificar as linhas mais promissoras
para recomendagdo como cultivares comerciais (Sleper & Poehiman, 2006; Bernardo,
2023). Apesar de ser um processo longo e trabalhoso, o método Pedigree é valorizado pela
alta eficiéncia na fixacdo de caracteristicas complexas e pela possibilidade de rastrear a
origem de cada linha desenvolvida, o que facilita sua posterior utilizagcdo em programas de
melhoramento avancados

A selecdo genealdgica oferece vantagens significativas para o melhoramento
genético, destacando-se o rastreamento do parentesco genético, que permite acompanhar
a origem e o historico genético de cada planta selecionada, facilitando a identificacéo e
manutencéo de linhagens promissoras. Além disso, este método apresenta alta eficiéncia
na selecdo de caracteristicas complexas, como produtividade e resisténcia a estresses,
devido ao controle mais rigoroso sobre tracos poligénicos por meio da selecéao individual
planta por planta ao longo de vérias geragdes. Consequentemente, a selegdo genealdgica
promove a fixacao rapida de caracteristicas desejaveis, acelerando o progresso genético
e a obtengao de linhagens puras com as caracteristicas-alvo desde as primeiras geragoes.

3. Selecao Massal: Simplicidade e Aplicacao

A selegcdo massal é o método de selecdo mais antigo e mais simples, aplicavel
tanto em espécies albgamas (polinizagdo cruzada) quanto, com algumas ressalvas, em
autégamas. Consiste na selecéo de individuos com base unicamente em seu desempenho
fenotipico (caracteristicas observaveis) em uma populagdo, independentemente de seu
parentesco (Hallauer et al., 2010). Todos os individuos selecionados sdo misturados para
formar a proxima geracao, sem manter registros individuais de suas progénies.

Em espécies aldbgamas, como o milho, a selecdo massal é utilizada para melhorar
caracteristicas de alta herdabilidade. O processo envolve a selecdo das melhores plantas
de uma populagdo e a mistura de suas sementes para semeadura na proxima estacdo. As
vantagens incluem a simplicidade e o baixo custo, além da capacidade de lidar com um grande
numero de individuos. No entanto, a selecao massal em alégamas pode ser menos eficiente
para caracteristicas de baixa herdabilidade e pode ser influenciada por fatores ambientais e por
polinizagdo de plantas n&o selecionadas, o que reduz a precisdo da sele¢éo (Gardner, 1961).
Para mitigar essas limitagdes, técnicas como a selecdo massal com controle de polinizagéo
(Earto Row no milho, onde a progénie de cada espiga selecionada é plantada em uma linha
separada para avaliacao) foram desenvolvidas para aumentar a acurécia da selecéo ao fornecer
informacdes sobre a capacidade de transmisséo do genitor (Sprague & Gardner, 1978).
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Em espécies autbgamas, a selegcdo massal também pode ser aplicada, mas com
um objetivo diferente. Ela é utilizada principalmente para a purificacdo ou manutencéo
de cultivares de linha pura ja estabelecidas, ou para a eliminagdo de tipos indesejaveis
em populag¢des segregantes. Nesses casos, a selecdo massal visa remover plantas “fora
de tipo” ou “doentes”, mantendo a uniformidade da cultivar. Para o desenvolvimento de
novas linhagens a partir de cruzamentos, a selecdo massal néo é tao eficaz quanto a
genealbgica, pois ndo permite o rastreamento do parentesco e a identificacdo de linhagens
homozigotas promissoras de forma controlada (Acquaah, 2007). A principal desvantagem
da selecdo massal é que ela nao distingue entre variacao genética e variagdo ambiental, o
que a torna menos eficiente para caracteristicas com baixa herdabilidade e em ambientes
heterogéneos.

4. Comparativo e Complementaridade dos Métodos

Cada método de selegdo possui suas peculiaridades e é mais adequado para
determinadas situacbes. A Teoria das Linhas Puras é um conceito fundamental que explica
o0 comportamento de populagbes autbgamas e a ineficacia da sele¢éo dentro de uma linha
pura. Ela justifica a necessidade de criar variabilidade por cruzamentos em autdgamas.

A Selecao Genealbdgica € um método refinado e preciso para autégamas, ideal para
o desenvolvimento de novas cultivares de linha pura a partir de cruzamentos, permitindo
controle detalhado do parentesco e selecéo eficiente para caracteristicas complexas, mas
€ demorada e intensiva em trabalho.

A Selecdo Massal € simples, rapida e barata, sendo til para o melhoramento de
caracteristicas de alta herdabilidade em alégamas ou para a purificagdo e manutencao de
cultivares em autégamas, mas carece de precisao e controle de parentesco.

CONSIDERAGCOES FINAIS

No melhoramento moderno, esses métodos classicos frequentemente séo
combinados ou complementados com abordagens mais avancadas, como a selecao
recorrente para albgamas, a selec¢éo assistida por marcadores (SAM) e a sele¢éo gendmica
(SG), conforme discutido no Capitulo 7. A escolha do método depende da espécie, do
objetivo de melhoramento e dos recursos disponiveis. A compreensao dos fundamentos
de cada abordagem é crucial para o planejamento estratégico de um programa de
melhoramento de plantas bem-sucedido (Bernardo, 2010).
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HIBRIDAGCAO NO MELHORAMENTO DE PLANTAS

A hibridagé@o é uma ferramenta fundamental no melhoramento genético de plantas,
representando a unido de gametas provenientes de genitores geneticamente distintos. Esse
processo visa criar novas combinagdes de genes e, consequentemente, gerar variabilidade
genética sobre a qual a sele¢édo pode atuar. Em esséncia, a hibridagdo permite ao melhorista
combinar caracteristicas desejaveis de diferentes variedades ou espécies em uma unica
progénie, superando as limitagbes da variabilidade existente em populagbes naturais ou
linhas puras. A geragéo de uma populagao segregante € o primeiro passo para 0 sucesso
de um programa de melhoramento baseado em hibridacdo, e a escolha do método de
conducgao dessas populagdes segregantes impactara diretamente a eficiéncia da selecao
subsequente. Este capitulo aborda trés métodos principais de conducdo de populagbes
hibridas: o Método da Populagéo (Bulk), o Método Genealdgico e o Método de Uma Unica

Semente.

1. A Importéncia da Hibridacao

A hibridacao é crucial porque a variabilidade natural dentro de uma Unica populagcéo
raramente contém todas as caracteristicas desejaveis em combinagbes ideais. Ao cruzar
dois ou mais genitores com qualidades complementares, por exemplo, um com alta
produtividade e outro com resisténcia a doencas, o melhorista cria uma populagéo F2
(segunda geracéao filial), onde ocorre a segregacao e a recombinagéo de alelos. Essa
recombinagéo resulta em uma vasta gama de gendtipos, muitos dos quais podem ser
superiores a ambos os genitores. A hibridacéo €, portanto, a fase criativa do melhoramento,
enquanto a selecéo ¢ a fase de identificacao e fixacao desses genoétipos superiores (Allard,
1999).

A escolha dos genitores para o cruzamento € um passo critico. Eles devem ser
geneticamente diversos, mas compativeis, e possuir as caracteristicas desejadas que se
pretende combinar na progénie. Acompreenséao da heranca das caracteristicas de interesse
(qualitativa ou quantitativa) e a avaliagédo da capacidade combinatéria dos genitores sdo
aspectos importantes a serem considerados antes da hibridacdo (Borém et al., 2018).

2. Métodos de Conducao de Populac6es Segregantes

ApO6s o cruzamento inicial e a obteng¢éo da geracdo F1, que geralmente é uniforme e
heterozigdtica, as sementes da F1 sdo colhidas e semeadas para produzir a geragéo F2. E
na F2 e nas geragdes subsequentes (F3, F4, etc.) que a variabilidade genética se manifesta
devido a segregacéo e recombinacdo. A maneira como essas populacdes segregantes séo
manejadas e selecionadas define os métodos de conducéo.
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METODO DA POPULACAO (BULK)

O Método da Populacgédo (Bulk), ou simplesmente “Método Bulk”, € uma abordagem
de conduc¢do de populacdes segregantes que se caracteriza pela manutengdo das geragées
avancadas (F2, F3, F4...) como uma populacdo mista, sem a selecéo de plantas individuais
ou o registro de pedigree nas primeiras geracdes de segregacdo. As sementes de todas
as plantas da geracéo F2 sdo misturadas e uma amostra € usada para semear a F3. Esse
processo de semeadura e colheita em massa continua por varias geracoes, geralmente
até a F5 ou F6, quando um alto grau de homozigose é alcangado devido a autofecundacgéo
natural em espécies autogamas (Fehr, 1987).

Durante as primeiras geracoes (F2 a F4/F5), a selecao natural pode atuar, eliminando
gendtipos menos adaptados ao ambiente de cultivo. Apos algumas geragdes de condugéo
em massa, quando a populacgéo atingiu um nivel elevado de homozigose e uniformidade,
as plantas individuais sdo selecionadas, e suas progénies sdo avaliadas em linhas ou
parcelas segregadas. Essa avaliacéo individual ou por progénie permite a identificagcéo de
linhagens promissoras que podem entdo ser submetidas a testes de rendimento e outras
avaliagcdes (Sleper & Poehlman, 2006).

Vantagens do Método Bulk

« Simplicidade e baixo custo: Requer menos trabalho e registro de dados nas
primeiras geragdes, pois nao ha manejo individual de plantas.

+ Selecdo natural: Permite que a selegcdo natural atue, eliminando genétipos
indesejaveis ou pouco adaptados as condicdes ambientais prevalecentes, o que pode ser
benéfico para a adaptacao em longo prazo.

- Adequado para ambientes desfavoraveis: E particularmente (til quando o ambiente
de cultivo € muito heterogéneo ou quando a sele¢éo individual € dificultada por fatores
ambientais.

Desvantagens do Método Bulk:

» Perda de genotipos desejaveis raros: A selecao natural pode eliminar gendtipos
com genes favoraveis que, por acaso, expressaram-se mal devido a condicoes ambientais
adversas em uma determinada geracao.

» Demorado: O método pode ser lento, pois requer varias geragdes de condugdao em

massa antes que a selecao individual possa ser efetivamente iniciada.
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+ Pouca informacgéo sobre o pedigree: A auséncia de registros de parentesco dificulta
o rastreamento da origem genética de linhagens promissoras.

2. METODO GENEALOGICO (PEDIGREE)

O Meétodo Genealdgico, ou método Pedigree, € um dos mais tradicionais e
amplamente utilizados no melhoramento de plantas autégamas (Allard, 1999). Diferente
do método Bulk, a sele¢éo e o registro do parentesco sdo rigorosamente mantidos desde
a geracao F2. Ap6s o cruzamento entre os genitores (P1 x P2) e a obtencédo das sementes
F1, as plantas F1 sdo semeadas para produzir a F2.

A partir da geracdo F2, os melhoristas selecionam plantas individuais com base
em suas caracteristicas fenotipicas desejaveis. As sementes de cada planta selecionada
sdo colhidas separadamente, e suas progénies sdo semeadas em linhas individuais na
geracédo F3. Mantém-se um registro detalhado do parentesco (pedigree) de cada linha e
planta selecionada. A sele¢do continua nas geragdes F3, F4 e F5, com a avaliagdo sendo
feita tanto dentro quanto entre as fileiras. A medida que as geragbes avangam, as linhas
tornam-se mais homozigéticas e uniformes. A partir da F5 ou F6, quando as linhas atingem
um alto grau de homozigose, elas sao avaliadas em ensaios de rendimento em multiplos
locais e anos para identificar as linhagens superiores que podem ser liberadas como novas
cultivares (Fehr, 1987).

Vantagens do Método Genealdgico:

+ Controle rigoroso do parentesco: Permite ao melhorista um conhecimento
detalhado da ancestralidade de cada linhagem, facilitando a identificagdo de combinagbes
genéticas promissoras.

-Selegcédo precoce e continua: A selegdo é realizada desde a F2, permitindo a
eliminag@o de genoétipos indesejaveis em estagios iniciais.

- Eficiéncia para caracteristicas de baixa herdabilidade: A avaliacdo da familia (linha)
oferece uma estimativa mais acurada do valor genético do que a selecéo individual para
caracteristicas complexas.

Desvantagens do Método Genealégico:

« Intensidade de trabalho e custo: Requer um manejo individual de muitas plantas e
um registro detalhado, o que o torna um método trabalhoso e caro.
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» Demorado: O processo de autofecundacgéo e selegcao por geragdes leva tempo até
a liberacéo de uma nova cultivar.

» Pressao de selecao artificial: Pode néo ser ideal para a sele¢cdo de adaptacao
geral, ja que a selecdo é mais focada em caracteristicas especificas e menos na selecéo
natural.

3. METODO DE UMA UNICA SEMENTE (SINGLE SEED DESCENT - SSD)

O Método de Uma Unica Semente (SSD - Single Seed Descent) & uma estratégia
de conducéo de populagbes segregantes que surgiu como uma alternativa mais eficiente
em termos de tempo e trabalho em comparagdo ao método genealdgico, especialmente
para espécies autdgamas. O principal objetivo do SSD é avancar as geragdes 0 mais
rapidamente possivel até que a homozigose seja alcangada, minimizando o esfor¢o de
selecdo nas geragoes iniciais (Brim, 1966).

Nesse método, ap6s a geragéo F1, as plantas da F2 s&o cultivadas. De cada planta
F2, é colhida apenas uma Unica semente (ou algumas poucas sementes) para semear a
proxima geracéo (F3). Esse processo de colher uma unica semente por planta e avangar
as geragoOes continua até que as plantas atinjam um alto grau de homozigose (geralmente
F5 ou F6), com pouca ou nenhuma selecédo fenotipica sendo realizada nas geragdes
intermediarias (F2 a F4/F5). A selegcdo principal ocorre somente apos as populagdes
atingirem a homozigose, quando as linhas puras ja estdo formadas (Acquaah, 2007).

Vantagens do Método SSD:

+ Rapidez: Permite o avanco rapido das geracdes, pois ndo ha selecao fenotipica
intensiva e o manejo individual € minimo até as geracdes avancadas. Pode-se cultivar
varias geracdes por ano em casas de vegetacao ou estacoes em latitudes diferentes.

- Eficiéncia de recursos: Reduz drasticamente o trabalho e o espaco necessarios

nas geragdes iniciais, pois apenas uma semente por planta é colhida.

+ Representatividade genética: Como a selecao fenotipica € evitada nas primeiras
geracgoOes, o método SSD tende a preservar uma propor¢ao maior da variabilidade genética
original, incluindo geno6tipos raros ou com fenoétipos desfavoraveis nas primeiras geragoes,
mas que podem conter genes valiosos.
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Desvantagens do Método SSD:

* Nao ha selegcé@o nas primeiras geracdes: Genétipos obviamente indesejaveis ou
com problemas graves de vigor podem ser carregados até as geragdes homozigotas,
aumentando o volume de material a ser avaliado posteriormente.

+ Grandes populagdes finais: Como muitos genoétipos sao mantidos, o numero de
linhagens a serem avaliadas nas geracfes avancadas pode ser muito grande, exigindo
mais espaco e recursos na fase de avaliac¢éo final.

* Pouca informacgéo de pedigree: Assim como no método Bulk, o pedigree individual

ndo € mantido nas primeiras geragdes.

CONSIDERAGCOES FINAIS

A escolha do método de conducdo de populacdes segregantes é uma decisédo
estratégica no melhoramento de plantas e depende de diversos fatores, incluindo a espécie
(autbgama ou albgama), o numero de caracteristicas a serem melhoradas, 0s recursos
disponiveis (tempo, espaco, mao de obra) e o ambiente de cultivo.

O Método da Populagéo (Bulk) é ideal para quem busca simplicidade, baixo custo
e confia na sele¢do natural para aprimorar a popula¢gdo em ambientes mais desafiadores.

O Método Genealodgico é preferido para quem necessita de controle preciso do
pedigree e deseja realizar selegcdo desde as primeiras geracdes, especialmente para
caracteristicas de baixa herdabilidade ou mdultiplas caracteristicas, aceitando o maior
esforgco e tempo.

O Método de Uma Unica Semente (SSD) é uma excelente opgdo para acelerar o
processo de obtencdo de homozigose e reduzir 0 manejo nas geragdes iniciais, sendo
vantajoso em ambientes controlados onde € possivel avancar varias geragdes por ano.

E importante notar que esses métodos nao sdo mutuamente exclusivos e, em muitos
programas de melhoramento modernos, eles podem ser combinados ou modificados. Por
exemplo, uma fase inicial de condugéao Bulk pode ser seguida por uma selecdo genealdgica
nas geragdes avancadas. A hibridagdo, combinada com métodos de conducgéo eficazes,
continua sendo a forca motriz para a criacdo de cultivares que impulsionam a produtividade
agricola.
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METODO DOS RETROCRUZAMENTOS

O método dos retrocruzamentos é uma das estratégias de melhoramento genético
mais poderosas e precisas, amplamente usada em plantas, especialmente para transferir
uma ou poucas caracteristicas desejaveis de um genitor doador para uma cultivar ou raca
de elite. Sua forca esta na capacidade de recuperar quase totalmente o genoma do genitor
recorrente (aquele que queremos melhorar), enquanto se incorpora um trago especifico do
genitor doador. Este capitulo explora a teoria por tras do método dos retrocruzamentos,
suas etapas, vantagens, desvantagens e consideragdes praticas.

O retrocruzamento (RC) envolve o cruzamento repetido de uma progénie hibrida
com um de seus genitores. No melhoramento, geralmente temos dois genitores: o Genitor
Recorrente (GR), que € a cultivar ou raga de elite com a maioria das caracteristicas desejaveis,
mas que precisa de uma ou poucas caracteristicas especificas (por exemplo, resisténcia a
uma doenca); e o Genitor Doador (GD), que possui a caracteristica desejavel que o GR
nao tem, mas que pode ser inferior ao GR em outras caracteristicas. O objetivo é transferir
apenas essa caracteristica do GD para o GR. O método comeg¢a com um cruzamento inicial
entre 0 GR e o GD, produzindo a geracdo F1. Em seguida, a F1 é repetidamente cruzada
de volta com o Genitor Recorrente (por isso 0 nome “retrocruzamento” ou backcross). Cada
retrocruzamento aumenta a proporcéo do genoma do GR na progénie, enquanto mantém a
segregacéao do gene ou genes da caracteristica transferida do GD. O principal objetivo, entéo,
€ transferir um ou poucos genes (geralmente genes de efeitos maiores e de facil identificagéo)
do genitor doador para o genitor recorrente, minimizando a introdugé@o de genes indesejaveis
do GD. Esse método é especialmente eficaz para caracteristicas controladas por um Unico
gene ou por um pequeno numero de genes com heranga simples (Briggs & Knowles, 1967).

O método dos retrocruzamentos &€ um processo sistematico, geralmente dividido
em varias etapas. Primeiro, o cruzamento inicial (GR x GD) produz a geracdo F1, que é
heterozigota para o gene de interesse. Em seguida, as plantas F1 s&o cruzadas de volta com
o Genitor Recorrente (Primeiro Retrocruzamento - RC1), resultando em uma progénie que
tem, em média, 75% do genoma do GR. Depois, faz-se uma sele¢ao rigorosa na populacao
RC1 para identificar as plantas que possuem a caracteristica desejavel do GD. Esse processo
de retrocruzamento e selecao é repetido por cerca de 4 a 6 geragdes (Retrocruzamentos
Consecutivos - RC2, RC3, RC4, etc.), onde a cada geragéo a propor¢édo do genoma do GR
dobra, enquanto a do GD diminui. Por exemplo, em RC4, a progénie ja tem mais de 96% do
genoma do GR. Ap6s o numero desejado de retrocruzamentos, as plantas da Gltima geracédo
selecionada (por exemplo, RC6) séo autofecundadas para permitir que o gene de interesse do
GD se torne homozigoto. A progénie resultante (RCnF2) segregara para o gene em questéo, e
entdo se faz a selecao e fixagéo de individuos homozigotos. Por fim, as linhagens homozigotas
séo submetidas a testes e avaliagdo em multiplos locais e anos para confirmar a transferéncia
bem-sucedida da caracteristica e que a cultivar recorrente manteve suas qualidades
agron6émicas superiores. Se tudo estiver correto, a nova linhagem pode ser liberada como
uma cultivar (Fehr, 1987; Borém et al., 2018).
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O método dos retrocruzamentos é muito valorizado no melhoramento por varias
razbes. Ele oferece preciséo na transferéncia de genes, incorporando genes especificos
com alta exatiddo e minimizando a introducéo de genes indesejaveis do doador. Além disso,
permite uma recuperacao rapida do genoma recorrente a cada retrocruzamento, garantindo
que as caracteristicas originais do GR sejam mantidas. E eficiente para melhorar cultivares
elite, adicionando apenas uma caracteristica que falta, sem comprometer o desempenho
geral. A previsibilidade do resultado, especialmente para genes de heranca simples, reduz
o risco do programa. Apesar das etapas, a natureza direta do método e a previsibilidade
podem até reduzir o tempo de liberagdo de uma nova cultivar em comparagcédo com métodos
que dependem de criar variabilidade do zero e de muitas geragdes de selecao em grandes
populacdes.

No entanto, o método dos retrocruzamentos também tem suas desvantagens
e limitagbes. Ele ndo cria nova variabilidade, sendo focado apenas em transferir genes
existentes. E ineficiente para caracteristicas poligénicas, controladas por muitos genes,
pois transferir multiplos genes seria muito demorado e complexo (Ramalho et al., 2012).
Ha também o risco de “arrasto génico” (linkage drag), onde pequenos segmentos do
cromossomo doador ao redor do gene de interesse podem ser transferidos junto com ele,
contendo genes indesejaveis. Isso exige mais retrocruzamentos ou a ajuda de marcadores
moleculares para eliminar esses segmentos. A dependéncia da sele¢cdo do gene pode ser
um desafio, especialmente se o gene for recessivo e exigir testes de progénie para ser
identificado. Por fim, mesmo sendo eficiente para certos objetivos, ainda pode ser custoso
e demorado, exigindo varias geragdes e muitos recursos, dependendo do numero de
individuos a serem cruzados.

A biotecnologia tem aprimorado significativamente o método dos retrocruzamentos.
A selecgédo assistida por marcadores (SAM) e a selecdo gendémica (SG) revolucionaram esse
método, tornando-o0 muito mais rapido e eficiente (Ribaut & Hoisington, 1998; Bernardo,
2010). Usando marcadores moleculares, é possivel selecionar plantas com o gene de
interesse com alta precisdo em cada geracéo, sem depender da avaliagao fenotipica. Além
disso, marcadores moleculares espalhados pelo genoma permitem identificar e selecionar
plantas que recuperaram a maior propor¢cédo do genoma do genitor recorrente. Isso acelera
a recuperacao do genoma do GR e ajuda a minimizar o “arrasto génico” (Collard & Mackill,
2008). Ao combinar a selecao do gene de interesse com a recuperagdo do genoma
recorrente, os melhoristas conseguem reduzir o nUmero de geracdes de retrocruzamento
necessarias de 6 para 2 ou 3, diminuindo consideravelmente o tempo de desenvolvimento
de novas cultivares.
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CONSIDERAGCOES FINAIS

O método dos retrocruzamentos € uma ferramenta indispenséavel no arsenal do
melhorista, especialmente para aprimorar cultivares ou ragas elite com uma ou poucas
caracteristicas especificas. Sua sistematicidade e a capacidade de recuperar o genoma do
genitor recorrente o tornam muito eficaz para objetivos de melhoramento bem definidos. A
integracdo com tecnologias moleculares, como a selecdo assistida por marcadores, elevou
sua eficiéncia a um novo patamar, permitindo programas de melhoramento mais rapidos
e precisos. Apesar de suas limitagdes para caracteristicas poligénicas, sua aplicacéo

continua sendo fundamental para o progresso genético e a inovagao na agricultura.

POPULACOES ALOGAMAS - EQUILIBRIO DE HARDY-WEINBERG

As populagdes albgamas sao o foco de grande parte dos programas de melhoramento
genético, especialmente em culturas como o milho, a alfafa e diversas espécies forrageiras.
Elas se caracterizam por apresentarem polinizacdo cruzada predominante, o que significa
que os individuos de uma geragdo resultam do acasalamento entre diferentes genitores
(Acquaah, 2007). Essa caracteristica fundamental leva a uma alta heterozigose na populagao
e a uma vasta variabilidade genética, pois ocorre constante recombinacgéo e redistribuicao
de alelos entre os individuos. Diferente das espécies autbgamas (que se autofecundam),
onde a selecéo busca fixar linhas puras homozigotas, nas al6gamas o objetivo € melhorar o
desempenho da populagdo como um todo, aumentando a frequéncia de alelos favoraveis.

O Principio do Equilibrio de Hardy-Weinberg (EHW) é um modelo te6rico fundamental
na genética de populacdes. Ele descreve as condicdes sob as quais as frequéncias
alélicas (frequéncia de genes) e as frequéncias genotipicas (frequéncia de genotipos)
de uma populacdo permanecerdo constantes de geracdo em geracdo. Formulado
independentemente pelo matematico britanico Godfrey Harold Hardy e pelo médico aleméo
Wilhelm Weinberg em 1908, esse principio serve como um “estado nulo” ou linha de base
para o estudo da evolugdo e do melhoramento genético (Freeman et al., 2020). Para que
uma populagéo esteja em EHW, cinco condicbes ideais devem ser atendidas: a populacéo
deve ser grande (infinita) para minimizar a deriva genética, os cruzamentos devem ocorrer
ao acaso (panmixia), deve haver auséncia de mutacao, auséncia de fluxo génico (migracéo)
e auséncia de selecéo natural.

Quando essas condicdes sdo satisfeitas, as frequéncias alélicas e genotipicas se
relacionam por uma equagao simples para um gene com dois alelos (A e a). Se p é a
frequéncia do alelo A e q é a frequéncia do alelo a, entdo p+g=1. As frequéncias genotipicas
em EHW sdo dadas pela expansdo de (p+q)?%: p*+2pg+g?=1, onde p? é a frequéncia de
AA, 2pg € a frequéncia de Aa e g2 é a frequéncia de aa. Essa equacao permite prever as
frequéncias genotipicas se as frequéncias alélicas forem conhecidas e se a populagédo
estiver em equilibrio. O equilibrio genotipico é atingido em apenas uma geragéo de cruzamento
ao acaso, desde que as frequéncias alélicas permanegam constantes (Pierce, 2020).
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No contexto do melhoramento de plantas alégamas, o EHW é uma referéncia crucial,
mesmo que as populacdes de melhoramento raramente estejam em equilibrio perfeito.
Ele nos ajuda a entender as forgas que alteram as frequéncias alélicas e genotipicas, que
sdo justamente as ferramentas que os melhoristas utilizam para manipular a composi¢ao
genética das populagdes. O EHW serve como linha de base para andlise genética, permitindo
comparar frequéncias observadas com as esperadas para inferir se a populacéo esta sendo
afetada por selegéo, endogamia ou migragéo (Hartl & Clark, 2024).). Também é fundamental
para a quantificagdo da variabilidade genética, pois a frequéncia de heterozigotos (2pq)
indica o potencial para ganho genético e exploragcéo de heterose (Poehiman & Sleper, 1995).

No planejamento da selegdo, o EHW ajuda a estimar o ganho genético esperado,
pois a selecdo intencionalmente altera as frequéncias alélicas para aumentar a presenca de
alelos favoraveis (Resende et al., 2021). Além disso, é vital no estudo da endogamia, que,
em alégamas, pode desviar a populacdo do EHW, aumentando a homozigose e levando a
depressao por endogamia, um fendmeno que os melhoristas buscam evitar (Borém et al.,
2018). Por fim, o EHW permite a previsdo de frequéncias genotipicas em futuras geracodes,
auxiliando em simulagdes e no entendimento do impacto de estratégias de cruzamento e
selecéo.

Na prética, as populacées de melhoramento raramente estdo em perfeito EHW, pois
0 proprio processo de melhoramento as desvia intencionalmente desse equilibrio. Os fatores
que causam esses desvios sdo as ferramentas dos melhoristas: a selecdo, que favorece
certos gendtipos, alterando as frequéncias alélicas; as mutagdes, que introduzem novos
alelos e criam variabilidade; a migracao (fluxo génico), que € a introdu¢éo de individuos de
outras populagdes para aumentar a variabilidade; a deriva genética, que em populacdes
pequenas pode causar flutuagdes aleatérias nas frequéncias alélicas (Falconer & Mackay,
1996).

CONSIDERAGCOES FINAIS

O Equilibrio de Hardy-Weinberg é mais do que uma simples formula matematica; & um
conceito fundamental que ilumina a dindmica genética das populagdes. Para o0 melhoramento
de plantas alégamas, ele serve como um ponto de referéncia essencial para entender como
as forcas de selecéo, mutagdo, migracéo e o proprio manejo de acasalamentos alteram as
frequéncias génicas e genotipicas ao longo das geracgoes.

Embora as populagbes de melhoramento sejam intencionalmente retiradas do EHW
para atingir objetivos especificos, a compreensao de seus principios permite aos melhoristas
planejar estratégias mais eficazes, prever o progresso genético e gerenciar a variabilidade
genética, garantindo a sustentabilidade e o sucesso a longo prazo dos programas de
melhoramento. Ao manipular esses fatores, os melhoristas sdo capazes de “direcionar’ a
evolucdo das populagdes, criando cultivares mais produtivas, adaptadas e resilientes para
a agricultura.
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ENDOGAMIA E HETEROSE

A endogamia e a heterose sé&o dois fendmenos genéticos intrinsecamente ligados
e de suma importancia para o melhoramento de plantas. Enquanto a endogamia se refere
ao acasalamento entre individuos aparentados, resultando num aumento da homozigose
e, frequentemente, na manifestacédo de alelos deletérios, a heterose, também conhecida
como vigor hibrido, € o desempenho superior de um hibrido F1 em comparag¢do com a
média de seus genitores. Entender a dindmica desses dois conceitos é fundamental para o
planejamento eficaz de programas de melhoramento, pois um &, de certa forma, o reverso
do outro em suas consequéncias fenotipicas e genéticas (Falconer & Mackay, 1996; Borém
et al., 2018).

A endogamia é definida como o acasalamento entre individuos que possuem
um ou mais ancestrais em comum, ou seja, sdo geneticamente aparentados. Esse tipo
de acasalamento aumenta a probabilidade de que a progénie receba copias idénticas
do mesmo alelo de um ancestral comum, o que resulta num aumento da proporgcéo de
homozigotos (individuos com dois alelos idénticos para um dado gene) e uma diminuicao da
propor¢éo de heterozigotos na populacao. O coeficiente de endogamia (F) € a medida que
quantifica essa probabilidade, variando de 0 (populagédo sem endogamia) a 1 (populacao
completamente endogamica). As principais consequéncias da endogamia sao o aumento
da homozigose e a depressao por endogamia. Esta Gltima € uma redugéo do vigor, da
produtividade, da fertilidade e da resisténcia a doengas a medida que o grau de endogamia
aumenta. Isso ocorre porque o aumento da homozigose expde alelos recessivos deletérios,
que em condi¢bes heterozigotas seriam mascarados por alelos dominantes funcionais
(Lynch & Walsh, 1998). A depressao por endogamia é particularmente notavel em espécies
naturalmente albgamas. A endogamia também pode levar a perda de variabilidade genética,
especialmente em popula¢des pequenas, limitando a capacidade de resposta da populacéo
a selecéo futura (Frankham et al., 2010).

No melhoramento, a endogamia é uma faca de dois gumes. E evitada em cultivares
comerciais de espécies alébgamas, mas intencionalmente usada para desenvolver linhas
endogémicas que servem como base para a produg¢é@o de hibridos (Poehlman & Sleper,
1995).

A heterose, ou vigor hibrido, € o fenédmeno em que a progénie F1 de um cruzamento
entre dois genitores geneticamente distintos apresenta um desempenho superior a média
de seus genitores para uma ou mais caracteristicas. Em muitos casos, o desempenho
do hibrido F1 pode até mesmo superar o do melhor genitor, um conceito conhecido
como heterose superior ou heterobeltiosis. A heterose é a base da produgéo de hibridos
comerciais em diversas culturas, como milho, sorgo, girassol e, em menor grau, em
algumas hortalicas, sendo também observada em animais (Shull, 1908; Crow, 1998).
Existem duas principais hipoteses para explicar a heterose: a hipétese da dominancia, que
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€ a mais aceita e postula que a heterose resulta da complementacgéo de alelos dominantes
favoraveis e do mascaramento de alelos recessivos deletérios na condigdo heterozigota
(Borém et al., 2018); e a hipotese da superdominancia, que sugere que o heterozigoto
para um determinado locus pode ser intrinsecamente superior a ambos os homozigotos.
A manifestacdo da heterose é mais pronunciada para caracteristicas de aptiddo, como
produtividade, vigor e resisténcia a estresses, que geralmente sdo poligénicas e exibem
efeitos de dominancia significativos.

A endogamia e a heterose sdo conceitos opostos em seus efeitos fenotipicos, mas
complementares na estratégia de melhoramento. A endogamia aumenta a homozigose e
causa depressédo, enquanto a hibridagdo aumenta a heterozigose e resulta em vigor hibrido.
Essa relagdo reciproca é a base da estratégia de melhoramento por hibridos em espécies
albgamas, como o milho. O processo envolve o desenvolvimento de linhas endogamicas
a partir de populagdes albgamas, por meio de sucessivas geragdes de autofecundagéo
forcada. Essas linhas, quase completamente homozigotas, geralmente exibem depresséao
por endogamia, mas sé@o selecionadas para caracteristicas desejaveis que se tornam
fixas. Em seguida, essas linhas sé@o testadas em cruzamentos entre si para avaliar sua
capacidade combinatéria, ou seja, a aptiddo de uma linha para produzir hibridos de alto
desempenho quando cruzada com outras (Sprague & Tatum, 1942; Hallauer et al., 2010).
Por fim, as linhas endogamicas que, quando cruzadas, produzem hibridos F1 com alta
heterose sé&o utilizadas em larga escala para a producéo de sementes hibridas comerciais.
Esses hibridos s&o geneticamente uniformes na geragdo F1 e exploram ao maximo o
vigor hibrido para maximizar a produtividade e a estabilidade. O sucesso desse modelo
depende da existéncia de grupos heteréticos, que sdo linhagens geneticamente distintas
que, quando cruzadas, produzem alta heterose (Melchinger & Gumber, 1993).

CONSIDERAGCOES FINAIS

A endogamia e a heterose sdo fenOmenos que, embora opostos em suas
manifestagdes, sao estrategicamente manipulados no melhoramento de plantas e animais.
Enquanto a endogamia, se ndo controlada, pode levar a depressédo do desempenho e
a perda de diversidade, ela é intencionalmente utilizada para purificar linhagens e fixar
alelos, criando a base homozigota para a producédo de hibridos. A heterose, por sua vez,
€ a manifestacao do vigor resultante do cruzamento de linhagens distintas, representando
um ganho significativo em produtividade e adaptabilidade. A manipulagéo estratégica
desses fendmenos permite aos melhoristas desenvolver cultivares hibridas de alto
desempenho que impulsionam a produtividade agricola e a segurancga alimentar em escala
global, equilibrando a necessidade de fixar caracteristicas com a de explorar a maxima
variabilidade genética para o beneficio produtivo.
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