Aplicacéo De Marcadores Moleculares No Melhoramento

IRE
>

Previous Top Next

Genético

XV Congresso Nacional de Milho e Sorgo - 29/08 a 02/09 de 2004 - Cuiaba - Mato (

CLAUDIA TEIXEIRA GUIMARAES

Embrapa Milho e Sorgo, CP 151, Sete Lagoas - MG, 35701-970
claudia@cnpms.embrapa.br

Palavras-chave: melhoramento assistido, SSR, AFLP, RFLP

INTRODUCAO

A genética quantitativa e os métodos estatisticos constituem as bases do melhoramento
genético, cuja contribuicdo para o patamar de produtividade das culturas comerciais é
inquestionavel, e certamente continuara sendo a sustentacdo de qualquer programa que
objetive a obtencdo de ganhos genéticos. Portanto, abordar o tema "aplicacéo de
marcadores moleculares no melhoramento genético™ é sempre um desafio. Varias sdo as
modernas estratégias moleculares disponiveis para essa finalidade, mas a grande maioria
das cultivares disponibilizadas no Brasil e no mundo, ainda é obtida utilizando-se as
técnicas convencionais que tém permitido progressos genéticos continuos (Vencovsky &
Ramalho, 2000).
Por outro lado, o avango desencadeado pela biologia molecular e celular, a partir de
meados da década de 70, revolucionou o conhecimento sobre os fenémenos bioldgicos e
disponibilizou diversas técnicas biotecnoldgicas, que apresentam grande potencial para
revolucionar o melhoramento genético de plantas. Dentre essas técnicas, podem ser
destacadas as técnicas de micropropagacao, hibridacdes interespecificas via fusdo de
protoplastos, producédo de di-hapldides, a cultura de anteras, os marcadores moleculares
e, finalmente, a transformacdo genética e o seqlienciamento de genomas. Todas essas
técnicas tém contribuido para os programas de desenvolvimento de cultivares, mas até o
momento nenhuma delas isoladamente ou em conjunto se igualaram a eficiéncia obtida
pelos chamados programas de melhoramento "tradicionais".
Resultados bastante controversos quanto a aplicacdo dos marcadores moleculares no
melhoramento genético sdo freqlientemente encontrados na literatura. No entanto, as
vantagens do melhoramento tém sido demonstradas por varios autores, uma vez aplicados
de forma consciente e com objetivos bem definidos. Assim, serdo apresentados os tipos
de marcadores de DNA atualmente disponiveis, desde os classicos até aqueles baseados
nas informacdes das seqliéncias de DNA, além das potencialidades dos marcadores
moleculares direta e indiretamente em programas de melhoramento genético.

MARCADORES MOLECULARES



Os marcadores de DNA cléssicos, baseados nas técnicas de hibridizacdo ou na
amplificacdo de fragmentos por PCR, revolucionaram a genética e a biologia molecular
desde a construcdo do primeiro mapa genético humano utilizando o RFLP (Botstein et
al., 1980). A partir do advento da técnica de PCR véarios marcadores foram desenvolvidos
como o RAPD (Williams et al., 1990; Welsh e McClelland, 1990), o AFLP (Vos et al.,
1995) e os microssatélites ou SSR (Seqiéncias Simples Repetidas).

Com os avangos nas técnicas de seqlienciamento de DNA e o acimulo de informacGes de
sequéncias, uma nova geracao de marcadores tem sido explorada: os SNPs
(Polimorfismos de Nucleotideos Unicos) e pequenas insercdes ou delegdes, variando de 1
a 3 nucleotideos, conhecidas como indels. Pelo fato dos SNPs serem altamente
abundantes no genoma de qualquer organismo e apresentarem um lenta taxa de mutacéo
dentro de geracdes, esse marcadores prometem um grande aplicagdo em processos de
genotipagem em larga escala (Useche et al., 2001). Além deles, uma gama de estratégias
tém viabilizado a conversdo dos mesmos em produtos de amplificacdo por meio de
primers especificos, 0s STS (Sequence Tagged Sites) (Paran e Michelmore, 1993;
Meksem et al., 2001) e de microarranjos de DNA visando a genotipagem em larga escala
(Jaccoud et al., 2001).

APLICA(;()ES NO MELHORAMENTO GENETICO

O melhoramento genético tem sido um dos grandes responsaveis pelos avangos na
agricultura, com o desenvolvimento de cultivares superiores, quer pela maior
produtividade, quer pela melhor adaptacdo aos ambientes adversos. O sucesso de um
programa de melhoramento genético depende fundamentalmente de algumas etapas, que
podem ser auxiliadas e aceleradas por meio da utilizagdo mais efetiva dos marcadores
moleculares. Uma vez apresentados os diferentes tipos de marcadores de DNA
disponiveis atualmente, serdo descritas algumas das suas aplicacdes em estudos de
variabilidade genética, caracterizacdo de cultivares, avaliacdo da pureza genética de
sementes, mapeamento de genes ou regides gendmicas associadas a caracteristicas de
interesse e selecdo assistida por marcadores. Tais estratégias podem ser utilizadas de
forma direta ou indireta para auxiliar os programas de melhoramento genético.

A utilizacdo dos marcadores moleculares na obtencéo de perfis genéticos fornece uma
elevada precisdo na caracterizacdo da diversidade genética dentro de germoplasmas
melhorado ou exotico, uma vez que acessam a variabilidade diretamente ao nivel do
DNA. Uma caracterizacdo detalhada com base em dados moleculares dos acessos que
compdem os Bancos de Germoplasma pode contribuir estrategicamente para otimizar a
organizacgdo das colecbes ndcleo, possibilitando uma maior utilizacdo do germoplasma
exadtico em programas de melhoramento (Tanksley et al., 1996).

O conhecimento da diversidade genética dentro do germoplasma melhorado, auxilia na
organizacao da variabilidade desses materiais e potencializa a maximizac¢ao dos ganhos
genéticos em programas de melhoramento. Os fingerprintings moleculares, de maneira
rapida e precisa, podem ser utilizados na definicéo de relacdes genéticas entre 0s
materiais, na alocacdo desses em grupos heteroticos (Parentoni et al., 2001), na reducédo
da heterozigose residual de linhagens e em programas de converséo de linhagens (Duarte
et al., 2003). Adicionalmente, a caracterizacdo molecular de linhagens e cultivares tem
sido amplamente utilizada em processos de prote¢éo de cultivares e no monitoramento da
pureza genética de sementes (Padilha, 2002), representando novas oportunidades
tecnoldgicas devido as possibilidades de aumento de retorno dos investimentos aplicados
nos programas de melhoramento.



A utilizacdo de marcadores moleculares em programas de retrocruzamento tem sido
bastante evidenciada. Além de monitorar a introgressao do gene de interesse, a
genotipagem molecular dos individuos permite a selecdo daqueles mais semelhantes ao
genotipo recorrente e com melhor conversao na regido préxima ao gene introduzido
(Duarte et al., 2003). Deste modo, o numero de ciclos de retrocruzamentos necessarios
para a recuperacdo do genotipo recorrente € reduzido, acelerando o desenvolvimento de
variedades melhoradas (Openshaw et al., 1994).

A identificacdo de regibes gendmicas associadas com caracteristicas de interesse
apresenta-se como outra grande aplicacdo dos marcadores moleculares. Tais estratégias
tém sido favorecidas pelos avancos nas metodologias de mapeamento de genes e QTLs
(Quantitative Trait Loci) e na saturacdo dos mapas genéticos de diferentes espécies. A
maioria dos caracteres de importancia econdmica estdo sob controle genético complexo,
envolvendo a acdo de varios genes, o que torna dificil sua manipulagdo e compreensao.
No entanto, 0 mapeamento de QTLs possibilita a dissecacdo desses caracteres complexos
em fatores mendelianos simples, estimando o nimero e a localizacdo dos fatores que
controlam a variacdo fenotipica da caracteristica avaliada. A identificacdo de marcadores
ligados a genes que conferem resisténcia a patégenos permite monitorar e acelerar a
introgressao destes genes em cultivares comerciais, além de possibilitar a piramidagéo de
dois ou mais genes de resisténcia em um cultivar comercial (Martin et al., 1991).
Marcadores ligados a genes de interesse fornecem um ponto de partida para a clonagem
de genes baseada em mapa (Martin et al., 1994).

CONCLUSOES

O melhoramento genético tem dado inquestionaveis contribuicdes para o patamar de
produtividade das culturas comerciais, e certamente continuaré sendo a sustentagdo de
qualquer programa que objetive a obtencdo de ganhos genéticos. No entanto, o avango
alcangado pelas técnicas de biologia molecular aliado as informagdes advindas dos
projetos de seqiienciamento e de prospeccao génica apresentam grande potencial para
revolucionar o melhoramento genético de plantas, permitindo a selecdo de combinacdes
alélicas superiores de uma maneira mais eficaz, rapida e a direcionada. Para que tais
técnicas sejam efetivamente implementadas de forma sistematica em programas de
melhoramento é necessario uma forte interacéo entre ambas as areas. Os elevados custos
das técnicas moleculares podem ser reduzidos e otimizados pela formacao de redes de
laborat6rios de genotipagem em larga escala, utilizando protocolos padronizados para a
geracdo e a andlise dos dados. Uma série de publicacBes apresentam revisdes mais
elaboradas e completas sobre o assunto, além de uma vasta disponibilidade de artigos
especializados em todas os topicos citados acima.
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