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Um programa de melhoramento conven-
cional é caracterizado, genericamente, por 
uma etapa inicial de polinização cruzada 
entre duas linhas parentais geneticamente 
interessantes e da qual resulta uma primei-
ra geração filial (F1); depois de ultrapassada 
a fase juvenil, as plantas F1 autopolinizam-
-se naturalmente, dando origem à segunda 
geração filial (F2); desta F2 selecionam-se 
visualmente os melhores indivíduos que, 
depois de ciclos sucessivos de autopoliniza-
ção e seleção, darão origem a uma popula-
ção de plantas geneticamente superior e fe-
notipicamente homogénea, que será testada 
em diferentes cenários ambientais para que 
seja aferido o seu desempenho agronómi-
co. Da análise de desempenho agronómico 
resulta, normalmente, a eleição de uma ou 
mais linhas elite que poderão ser recicladas 
como linhas parentais em novos cruzamen-
tos e/ou vir a ser inscritas no Catálogo Na-
cional de Variedades. Infelizmente, todo es-
te processo demora pelo menos uma década 
a ser concluído, pois só depois de cumpri-
das todas estas etapas é que é possível obter 
uma nova linha melhorada. 
Qualquer programa de melhoramento de 
plantas depende, pois, da experiência e do 
trabalho meticuloso feito pelos Melhora-
dores em duas etapas cruciais: a seleção 
fenotípica, que consiste na identificação de 
indivíduos que, numa determinada popu-
lação, exibem as características/fenótipos 
mais favoráveis aos objetivos do programa 
de melhoramento e a polinização cruzada 
controlada, com a qual se procura atingir 3 
objetivos: manter os bons atributos na po-
pulação, acrescentar novos atributos a par-
tir de progenitores selecionados, e eliminar 
atributos indesejados. 
Do ponto de vista fenotípico, as plantas exi-

bem características de dois tipos: qualita-
tivo e quantitativo. São classificados como 
qualitativos todos os atributos hereditários 
que são agrupáveis em categorias finitas, 
são tipicamente monogénicos ou genetica-
mente regulados por poucos genes, estão 
visivelmente presentes sempre que o indiví-
duo é portador dos genes (total ou parcial-
mente funcionais) que os codificam, e não 
variam com as circunstâncias ambientais. 
Um exemplo clássico de um atributo qua-
litativo é a cor das sementes da ervilheira 
(Pisum sativum), que através das catego-
rias “Amarela” e “Verde” permitiu a Gregor 
Mendel estudar e definir as leis da heredi-
tariedade, em 1865. Os atributos quantitati-
vos, por outro lado, são todos os atributos 
hereditários que apresentam variação con-
tínua quantificável, resultam da herança e 
expressão acumulada de muitos genes que 
atuam em sinergia, mas cuja contribuição 
individual é tão pequena que é impossível 
de observar isoladamente, e são sensíveis 
à influência ambiental. Um exemplo típico 
de um atributo quantitativo é a produtivida-
de de uma cultura, que não só depende de 
inúmeros fatores endógenos que regulam 
a fisiologia e morfologia das plantas, como 
varia com a região de cultivo, chegando a 
apresentar, inclusivamente, variações lo-
cais muito significativas em função das cir-
cunstâncias ambientais.
Do ponto de vista do melhoramento, os atri-
butos do tipo quantitativo são aqueles que 
mais desafiam os melhoradores. Estes, para 
além de requererem mais tempo, são mais 
difíceis de melhorar do que os qualitativos 
porque, devido à sua natureza poligénica, é 
preciso identificar, e cruzar artificialmente, 
progenitores portadores de variantes gené-
ticas (alelos) benéficas que se encontram 
dispersas na população e que isoladamente 
não conferem aos seus portadores uma van-
tagem/variação significativa, facilmente 
identificável pelos melhoradores. Na práti-
ca, grande parte das características agrono-

micamente importantes são atributos quan-
titativos e, por essa razão, tornou-se essen-
cial aprofundar o estudo da sua hereditarie-
dade através da genética quantitativa. 
Ao poderem tomar um qualquer valor den-
tro de um determinado intervalo, a análise 
dos atributos quantitativos de uma popula-
ção não pode ser feita sob a forma de con-
tagens e proporções, mas pode (e deve ser) 
sistematizada com recurso a métodos esta-
tísticos. Se se pensar numa população de 
plantas de trigo em fim de campanha e se se 
quiser analisar a produtividade de cada um 
dos seus indivíduos (em grãos/espiga), rapi-
damente se constata que esta varia de indi-
víduo para indivíduo, mas sempre dentro de 
um intervalo razoável de valores para este 
parâmetro, i.e., nenhuma planta de trigo te-
rá associada um valor de produtividade ne-
gativo, nem igual a 1000 grãos/espiga. Gra-
ficamente, a produtividade desta população 
– representada matematicamente por uma 
variável de carácter contínuo que segue 
uma distribuição normal ou Gaussiana – to-
ma a forma de um sino, cuja base será mais 
larga ou mais estreita consoante a variação 
existente na população e com um pico, que 
corresponde ao valor médio de produtivida-
de da população (Figura 1). 

Previsão dos valores genéticos 
em programas de melhoramento de trigo
Um programa de melhoramento genØtico tem como critØrio central a maximizaçªo do ganho 
genØtico a cada nova geraçªo. A capacidade de previsªo do valor genØtico de cada indivíduo, 
antes do �nal de cada ciclo de melhoramento, acelera o processo de seleçªo de novas linhas 
parentais e a obtençªo de variedades melhoradas.
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Figura 1 – Variabilidade observável numa população de trigo 
para o parâmetro ‘Produtividade’. O maior número de indivíduos 
da população concentra-se entre as linhas pontilhadas, ou seja, 
na categoria de produtividade ‘Média’. Contudo, alguns indivíduos 
exibem valores de produtividade extremos: ‘Muito baixa’/‘Baixa’ e 
‘Alta’/‘Muito Alta





CABEÇADOSSIER TÉCNICO

 . fevereiro 2019

3 8

com os dados fenotípicos de desempenho 
agronómico por meio de métodos bioes-
tatísticos (e.g. Modelo de Previsão Linear 
BLUP – Best Linear Unbliased Prediction 
[2]), de onde resulta a estimativa do valor ge-
nético de cada indivíduo e o ganho genético 
associado à sua descendência.

Previsªo do valor genØtico 
por dados genómicos
Em 2001, investigadores na Holanda propu-
seram um novo método, para prever o valor 
genético dos indivíduos, que explora as tec-
nologias de sequenciação do ADN, e que vai 
diretamente à fonte da variabilidade genéti-
ca – Seleção Genómica [4].
O ADN (abreviatura de ácido desoxirribo-
nucleico) é um polímero orgânico formado 
pela combinação de quatro moléculas ele-
mentares (os nucleótidos A, C, G, e T) que 
codifica todas as instruções necessárias à 
vida. Está presente em todos os organismos 
vivos, dos mais simples (bactérias) aos mais 
complexos (Homem), e define, em cada um, 
um conjunto de atributos morfológicos e 
fisiológicos diferentes em função das dife-
rentes instruções genéticas que cada um de-
les possui. A informação contida no ADN, 
numa analogia com a língua portuguesa, é 
escrita pelas quatro letras do alfabeto da ge-
nética, os nucleótidos. Quando combinados 
em sequências contínuas e de acordo com 
as regras do código genético (código orto-
gráfico), os diferentes nucleótidos (letras) 
formam genes (palavras). O conjunto de to-
dos os genes que escrevem a autobiografia 
específica de cada organismo vivo constitui 
o genoma. E, da mesma forma que a infor-
mação de um livro está dividida e organi-
zada em vários capítulos, também a infor-
mação genética contida num determinado 
genoma está dividida e organizada em vá-
rios cromossomas. O tamanho do genoma 
varia consideravelmente com as diferentes 
espécies. No entanto, cada uma delas tem 
uma dimensão que lhe é característica – o 
genoma do trigo, p.e., é composto por cerca 
de 15 mil milhões de nucleótidos (letras) [5].
O estudo dos genomas (genómica) é uma 
competência da biologia moderna que utiliza 
ferramentas bioinformáticas para aceder à 
informação genética contida nos muitos mi-
lhões de nucleótidos de cada genoma e traçar 
o perfil genómico único de cada indivíduo, 
identificando-o como se fosse uma impres-
são digital. Através da sequenciação e análi-
se genómica de duas variedades de trigo, por 
exemplo, é possível saber, objetivamente, 
onde é que estas variedades são diferentes e 
onde é que são iguais, por comparação das 

suas sequências de ADN. As diferenças de 
ADN mais comuns são os Polimorfismos de 
Um Nucleótido (do inglês Single Nucleotide 
Polimorfism, SNP), que são detetados sem-
pre que existe um nucleótido diferente numa 
determinada posição do genoma (Figura 5A). 
Os polimorfismos de ADN, ou SNP, funcio-
nam como marcadores genéticos que permi-

tem estabelecer uma correlação entre o per-
fil genético de um indivíduo e o seu registo 
fenotípico [4]. Assim, para estimar o valor 
genético desse indivíduo, é necessário esti-
mar o efeito de cada um dos milhões de po-
limorfismos que este possui, relativamente 
ao fenótipo de interesse. Para tal, recorre-
-se a uma população de treino constituída 
por um grupo de plantas de referência, e 
para as quais existe um registo fenotípico 

completo (Figura 6). O ADN da população 
de treino é sequenciado (Figura 5A) e com 
essa informação é construída uma matriz de 
polimorfismos (Figura 5B). O efeito de ca-
da um dos marcadores na matriz é, depois, 
estimado por métodos estatísticos análogos 
aos implementados na Seleção por Pedigree 
[4]. Depois de identificados na população de 

treino, os SNP mais relevantes são, poste-
riormente, utilizados como referência para 
varrer o genoma dos restantes indivíduos do 
programa de melhoramento e, assim, prever 
o seu valor genético (Figura 6) [4]. Com es-
ta metodologia, o melhorador acede com 
maior detalhe à constituição genética de ca-
da indivíduo, o que lhe permite prever com 
maior precisão qual o seu valor genético e 
determinar, com muita antecedência, qual o 

Figura 5 – A) Alinhamento das sequências 
de ADN para uma amostra do genoma da 
família X. Cada linha representa a sequência 
de ADN única de cada um dos indivíduos 
da família X (do indivíduo A ao P) para uma 
amostra do genoma. “ref” representa o 
genoma de referência para a espécie a que 
pertence a família X. Existem Polimorfismos 
de Um Nucleótido (SNP) sempre que a 
sequência de ADN de um indivíduo difere 
da sequência de referência “ref” numa 
determinada posição do genoma. B) Matriz 
de polimorfismos (SNP) para a amostra 
do genoma da família X. Por comparação 
da sequência de ADN de cada indivíduo da 
família X com a sequência de referência “ref”, 
considera-se para cada posição do genoma 
o código: 0 - ausência de SNP, 1 - presença 
do SNP em cópia única (herdado de um dos 
progenitores), 2 - presença do SNP em cópia 
dupla (herdado de ambos os progenitores)

Figura 6 – Diagrama que resume a implementação da seleção genómica no programa de melhoramento genético. A população de 
treino é a população de referência a partir da qual são estimados os efeitos dos marcadores genéticos/SNP. Com essa informação, 
podem genotipar-se os restantes elementos da população no programa de melhoramento e inferir, com base nos marcadores que cada 
indivíduo possui, qual o seu valor genético. A implementação desta metodologia permite eliminar a etapa de fenotipagem do programa 
de melhoramento que, normalmente, precede a seleção de novas linhas parentais e acelerar o desenvolvimento de novas variedades. 
Adaptado de [6]




