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Colecao Ampelografica Nacional:

uma “ferramenta”

indispensavel

a preservacao e ao melhoramento
de variedades autdctones de videira

Garantir a preservacéo das variedades de videira deixadas pelos nossos antepassados

é alicercar e satisfazer as geracoes futuras. E sobre estas variedades que deve incidir o
melhoramento genético de forma a acompanhar as tecnologias e modas que integram o sistema
cultural. Caso contrario, havera perdas de eficacia, competitividade e identidade prépria!

Jorge Cunha, Jodo Brazio, Francisco Baeta,
J.E. Eiras-Dias . INIAV, LP.

Instituto Nacional de
Investigacdo Agréria e
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A Colecio Ampelografica Nacional (CAN,
PRTos1) é um banco de germoplasma para
conservacao das inumeras variedades de vi-
deira autoctones, que outrora estiveram em
risco de extin¢do e que hoje se encontram
salvaguardadas e acessiveis a todos os se-
tores da Vitivinicultura, nas instala¢des do
Instituto Nacional de Investigacao Agraria
e Veterinaria, em Dois Portos, ex-Estacao
Vitivinicola Nacional, no concelho de Tor-
res Vedras [39°02’34,03”N,-9°10’57,41"W].
Acresce ainda dizer que este campo con-
templa, igualmente, um ntmero conside-
ravel de plantas de Vitis vinifera subsp.
sylvestris (C.C. Gmel.) Hegi provenientes
de bosques ripicolas, assim como algumas
variedades internacionais de renome, de
porta-enxertos e de outras espécies Vitis
com interesse para a vitivinicultura nacio-
nal e sistema cientifico. E a colecio de refe-
réncia que suporta o Catalogo Nacional de
Variedades de Videira (CNVV), publicado
pela DGAV (Direcio-Geral de Alimentagio
e Veterinaria (http://www.dgv.min-agricul-
tura.pt/portal/page/portal/DGV/genericos
Pactualmenu=23555&generico=3662422&cbo
ui=3662422), e também a lista de castas de
uvas aptas a producio de vinho em Portugal
(Portaria n.2 380/2012, de 22 de novembro)
da responsabilidade do IVV (Instituto da
Vinha e do Vinho, I.P., https://www.ivv.gov.
pt/np4/home.html).

Desde a sua instalacdo, em 1988, que o ob-
jetivo principal visa resolver os problemas

em colecéo de campo (Colecdo Ampelografica Nacional)

de sinonimia e homonimia dispersos pelas
diferentes regides vitivinicolas, assim como
a preservagio de todas as variedades de vi-
deira existentes em Portugal (Figura 1).

Nesta Colecao tém sido desenvolvidos nu-
merosos trabalhos de caracterizacido pre-
liminar de variedades de videira, ao nivel
agrondmico e enoldgico, bem como de ca-
racterizacio morfolégica, com base nos
descritores da Organisation Internationale
de la Vigne et du Vin (O1V, 1983, 2009). Des-
ta forma, foi possivel identificar um niimero
consideravel de sinonimias e homonimias.
Posteriormente, com o advento da biologia
molecular, através da utilizacao de marca-
dores moleculares do tipo microssatélites
(SSR) foram encontradas novas sinonimias
e homonimias e foram comprovados todos
os casos previamente identificados atra-
vés das descricoes morfologicas (Veloso
et al., 2010). Desde 2012, a genotipagem das
variedades autdctones portuguesas tem si-
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Figural- Preservacdo ex situ, de variedades autdctones, porta-enxertos, variedades internacionais de renome e outras espécies de Vitis,
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do realizada recorrendo a marcadores do
tipo polimorfismo de nucleotideo simples
(SNP), marcadores estes de mais facil in-
terpretacido e confirmacgio entre bases de
dados (Cunha et al., 2016), em comparagio
com os microssatélites. Estes marcadores
sdo facilmente utilizados em trabalhos de
identidade (Cunha et al., 2016) e principal-
mente em estudos de filogenia de varieda-
des (Cunha et al, 2015; Zinelabidine et al,
2015), pois tém permitido identificar com
maior exatidao graus de parentesco entre as
variedades Portuguesas e entre estas e ou-
tras internacionais.

Neste artigo procura dar-se a conhecer a
diversidade de variedades de videira exis-
tentes na CAN (Figura 2) e simplificar a sua
analise, recorrendo a todo o conhecimen-
to sistematizado até a presente data, assim
como os trabalhos em curso que surgem
na sequéncia dos anteriormente realizados
e que se enquadram nas linhas de trabalho
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Figura 2 - Fenotipagem de variedades de videira conservadas na
CAN, em relagdo a forma e compacidade do cacho, de acordo com
os descritores da OIV

definidas no Projeto PDR2020-784-042738
aprovado pela Operacgio 7.8.4., “Conserva-
¢io e Melhoramento de Recursos Genéticos
Vegetais” do Programa de Desenvolvimen-
to Rural 2014-2020. Este projeto, iniciado
em outubro de 2018, apresenta como obje-
tivos principais conservar, caracterizar e
melhorar as castas autoctones preservadas
na CAN.

Origem das variedades de videira

Com a expansio da videira dos seus centros
de origem (Caucaso, Mar Céspio, Afeganis-
tdo), passando pelas grandes civilizacGes
como a Mesopotimia e o Egito (Zohary e
Hopf, 1993) até chegar aos paises europeus
produtores de vinho, a videira proliferou
através de mecanismos de hibridagcao na-
tural e propagacio vegetativa, tendo-se di-
ferenciado também através de mecanismos
de adaptacdo as mais variadas situagOes
ambientais. Assim, surgiu uma enorme di-
versidade com um largo espetro de aptiddes
(Negrul, 1938). As variedades que melhor
se adaptaram conquistaram o mundo, en-
quanto outras, ditas regionais, tiveram su-
cesso em areas geograficamente limitadas.
A grande diversidade de variedades (diver-
sidade intervarietal) que se desenvolveu
durante milénios, resultado de hibridacdo
natural (multiplicacio sexuada) entre as
diferentes variedades ou de propagacio
vegetativa (multiplicacao assexuada), tem
sofrido periodos de erosio genética, como
foram os casos das grandes crises vitico-
las provocadas pelos fungos mildio e oidio,
de origem norte-americana. O periodo de
maijor erosido genética, praticamente in-
controlavel até a descoberta da utilizacdo
de porta-enxertos, e com reflexos atuais,
surgiu na Europa na segunda metade do
século XIX, tendo sido provocada pela filo-
xera. Este inseto picador-sugador das raizes
revolucionou totalmente a viticultura da
Europa, provocando a destruicdo de vastas
areas de vinha e o abandono da cultura da
vinha em pé-franco, conduzindo a uma re-

novacio mais frequente das vinhas, fomen-
tando o desaparecimento de um ntmero
consideravel de variedades. A estas perdas
podem juntar-se a auséncia de diversidade
em consequéncia do desaparecimento das
Vitis vinifera subsp. sylvestris (C.C.Gmel.)
Hegi, destruidas pela filoxera e pelas doen-
¢as criptogamicas introduzidas da América
do Norte.

Ainda assim, muitas das variedades atuais
portuguesas sio pré-filoxéricas e terdo so-
brevivido devido a orografia de Portugal
e, sobretudo, ao estabelecimento de “Co-
lecdes Ampelo-Phylloxericas” como a do
Sul, sita em Torres Vedras, na Quinta da
Viscondessa. Esta iniciativa de preservacgio
tornou possivel acompanhar muito do per-
curso evolutivo das variedades existentes
em Portugal.

A titulo de exemplo, até ha bem pouco tem-
po pensava-se que a variedade “Mourisco
de Semente”, variedade cultivada no Douro,
que devido as boas caracteristicas culturais
e enoldgicas foi multiplicada e preservada
pelo Homem, seria provavelmente um dos
casos de variedades provenientes de semen-
te, via hibridagdo natural, tendo na sua de-
signacio a referéncia a essa origem remota.
Em resultados obtidos mais recentemente,
verificou-se que muitas outras variedades
portuguesas, como a Casteldo, a Moreto, a
Malvasia Fina (Figura 3), entre outras, com
grande impacto na vitivinicultura portu-
guesa, também tiveram origem a partir

de uma semente (grainha), via hibridacdo
natural, tendo sido os seus progenitores ja
bem identificados e relatados (Cunha et al.,
2015; Zinelabidine et al., 2015). A origem de
muitas outras variedades estd a ser estuda-
da dentro das variedades portuguesas e em
variedades provenientes de colecdes da Ar-
gélia, Argentina, Australia, Bélgica, Chile,
Espanha, Franca, Irdo, Italia, Montenegro,
Marrocos, Roménia e Tunisia, num total
de 1921 diferentes variedades, com origem
desde o Préoximo Oriente até aos paises da
Europa Ocidental.

Variedades novas

versus variedades existentes!

Sempre que a ampelografia clissica nio
consegue associar o fen6tipo de uma planta
de videira a uma variedade registada, ten-
dencialmente fica apelidada pelo nome que
o viticultor lhe atribui e, consequentemen-
te, classificada como uma nova variedade,
e seguramente muito antiga (devido a anti-
guidade do fendtipo observado).
Atualmente, com o aparecimento da bio-
logia molecular utilizando a técnica de
microssatélites (SSR), surgiu um novo pa-
radigma de identificacio de variedades
de videira. Com esta metodologia, quando
conjugada com bases de dados extraidas
de Colecdes Ampelograficas de variedades
de videira bem estudadas, quase sempre se
consegue chegar a identidade da variedade.
No entanto, essa identidade terd sempre de
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Figura 3 - Relagdo genética entre variedades. Fundo azul e fundo branco com linhas sélidas indicam linhagem completa (trio, pais e
filhos), enquanto fundo branco e linhas tracejadas indicam cultivares que compartilham pelo menos um alelo por locus para 252 SNP

analisados (possivel relagdo de parentesco entre pais e filhos)
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Figura 4 - Relagdes genéticas evolutivas para as diferentes 236 variedades (vetores pretos) e plantas de Vitis vinifera sylvestris (vetores
castanhos), utilizando uma matriz de 48 SNP e aplicando o método de agregacéo Neighbor-Joining (Saitou e Nei, 1987). As distancias
evolutivas foram calculadas pelo método de correcéo de Poisson (Zuckerkandl e Pauling, 1965). As analises evolutivas foram realizadas
pelo MEGA7 (Kumar et al., 2016). No grafico, a escala 5 corresponde a distancia que permite identificar as diferencas entre as variedades.

ser validada a nivel do fen6tipo numa cole-
¢io ampelogrifica, através da Ampelogra-
fia Classica.

Uma das mais completas bases de da-
dos de variedades de videira é a do Vitis
International Variety Catalogue (VIVC,
http://www.vivc.de/index.php?r=cultivar-
name%2Findex), da qual a Cole¢cdo Ampelo-
grafica Nacional é parceiro-fundador, con-
tribuindo paraainformacio disponibilizada.
Resultados obtidos mostram que, das 343
variedades autorizadas para producio de
vinho em Portugal, 107 sdo variedades inter-
nacionais e 236 correspondem a variedades
tradicionalmente cultivadas nas diferentes
regides vitivinicolas portuguesas (Figura
4), todas listadas na Portaria n.2 380/2012 e
no banco de dados do VIVC. Das 236 varie-
dades, 134 variedades sdo unicas em Portu-
gal (Cunha et al., 2016), estando todas elas
atualmente classificadas como variedades
minoritarias e a existéncia da maioria delas
é conhecida apenas em cole¢des regionais
e municipais de variedades de videiras. Es-
tes dados s3o claramente indicativos de que
Portugal terd sido um centro secundario de
domesticacdo da videira. As restantes 102
variedades sdo também variedades portu-
guesas, que se encontram difundidas por

outros paises, como, por exemplo, a Verde-
lho e a Touriga Nacional, por serem produ-
toras de vinhos de grande qualidade.

No que respeita aos parentes silvestres de
variedades cultivadas, os 27 gendtipos ana-
lisados, que foram recolhidos em seis popu-
lacdes silvestres, localizadas em trés dife-
rentes bacias hidrograficas do sul de Portu-
gal (Tejo, Guadiana e Sado), e preservados
na CAN (Figura 4), também apresentam
perfis genéticos tnicos (Cunha et al., 2016).
Neste ambito, com o projeto PDR2020-784-
042738 propomo-nos caracterizar a nivel
morfolégico e molecular, utilizando os 9
SSR propostos pela OIV, 283 acessos de ou-
tras variedades e 97 outros acessos de Vi-
tis vinifera subsp. sylvestris recolhidas por
todo o Pais, nos ultimos anos e igualmente
conservados na CAN, para que sejam cor-
retamente catalogados com a sua identida-
de. Se forem encontradas variedades nio
presentes nas bases de dados atuais, esta-
remos perante novas variedades que serdo
propostas para serem incluidas na legisla-
¢do atualmente vigente (CNVV da DGAV e
Portaria n.2 380/2012, de 22 de novembro) e,
posteriormente, introduzidas na base de da-
dos Nacional (em construcio na plataforma
GRIN-Global) e Internacional (VIVC).
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Ampliacéao e valorizacdo

da biodiversidade

das variedades autéctones

por via do melhoramento sexuado
No ambito do melhoramento sexuado (uti-
lizando cruzamentos controlados), a vasta
diversidade existente em Portugal permite
conjugar a estratégia de melhoramento com
os objetivos pretendidos: o ambiente envol-
vente e as necessidades do homem.

A necessidade em ampliar a diversidade au-
toctone para obtencdo de variedades com
mecanismos de tolerancia as doencas do oi-
dio, mildio, podriddes, entre outras, esta as-
sociada as normas impostas pela UE como:
i) limites maximos de residuos relativamen-
te a determinadas substancias ativas; ii) fim
ou prazo de utilizacdo de produtos fitofar-
macéuticos contendo algumas substancias
ativas, ambas com o objetivo de aumentar a
seguranca alimentar do consumidor e tam-
bém assegurar a sustentabilidade dos ecos-
sistemas de todos os seres vivos na Terra.
Também outros fatores, como a concorrén-
cia no mercado dos vinhos e a rentabilidade
econdémica dos mesmos, sdo cada vez mais
competitivos, em resultado do acréscimo de
vinhos produzidos a partir de variedades
resistentes (PIW]) e até do vinho produzido
em modo bioldgico.

Assim, o estudo de adaptabilidade de varie-
dades tolerantes, ja existentes ou em pro-
cesso de obtencio, é também um dos obje-
tivos do projeto PDR2020-784-042738, em
que, numa 1.2 fase, serd avaliada a adaptabi-
lidade da diversidade de variedades existen-
tes na CAN e, numa 2.2 fase, serdo avaliadas
as variedades de uma geracdo F1 (Touriga
Nacional x Vitis vinifera subsp. sylvestris)
quanto a sua tolerancia ao oidio e ao mildio,
nas condicdes edafoclimaticas da regido de
Dois Portos. Paralelamente, este estudo sera
realizado em laboratdrio, para confirmacio
dos resultados de campo, através de inocu-
lacdo dos fungos em folhas destacadas.
Com o mesmo objetivo, estao a ser realiza-
dos novos cruzamentos utilizando varie-
dades aut6ctones de alto perfil enoldgico
e variedades de Vitis vinifera com carac-
teristicas poligénicas de resisténcia simul-
tinea ao oidio e ao mildio. Estamos a falar
de variedades que possuem até 5 genes de
resisténcia.

Entre 2018 e 2022, sera realizada a monitori-
zacdo semanal para as variedades ja insta-
ladas em campo. Em cada observacgio, para
cada variedade da populacio F1 considerada
como tolerante e para a variedade Touriga
Nacional, usada como testemunha sensivel,
serdo registados: i) estados fenoldgicos de
acordo com a escala de BBCH (Coombe,



DOSSIER TECNICO

1995); ii) incidéncia e severidade do mildio
e do oidio, e eventualmente da podridao-
-negra e cinzenta em folhas e cachos, respe-
tivamente (Molitor et al., 2011).

Em 2019, apesar das condi¢Ges edafocliméa-
ticas terem sido favoraveis ao desenvolvi-
mento do mildio, duas a quatro variedades
presentes na populacio Fr mostraram-se
menos infetadas, quando comparadas com
as restantes. Durante os proximos dois
anos, serdo colhidas folhas, nas quais di-
ferentes componentes de resisténcia serao
avaliados em ambiente controlado, a fim
de se obter indicacdes precisas e detalha-
das sobre os mecanismos de tolerancia a
doencga, de forma a ser possivel avaliar o
nivel de tolerdncia/resisténcia (expressa de
acordo com a escala OIV 453 e OIV 455) e
ou a duracao do periodo de laténcia dessas
variedades, que podera ser consequéncia
da presenca de mecanismos especificos de
autodefesa.

Conclusodes

A anélise conjunta de dados morfol6gicos e
moleculares, efetuados durante as ultimas
décadas na Colecio Ampelogréfica Nacio-
nal, tém permitido identificar sinonimias e
homonimias que conduziram a uma identi-
dade prépria principal, como a referida na
Portaria n.2 380/2012, de 22 de novembro,
do Ministério da Agricultura, do Mar, do
Ambiente e do Ordenamento do Territério
(MAMAOT) e nas bases de dados interna-
cionais, como a do VIVC. Os mesmos dados
tém também permitido identificar a origem
de muitas das variedades exclusivamente
portuguesas.

Por outro lado, estudos agrondémicos e eno-
l6gicos preliminares tém contribuido forte-
mente para a multiplicacdo de variedades
minoritarias que, até entao, se encontravam
apenas circunscritas a colecdes ampelo-
graficas.

Relativamente ao melhoramento de varie-
dades de videira, esta técnica devera pri-
vilegiar sempre a utilizacdo de variedades
autéctones como progenitoras, para que o
patrimdnio vitivinicola portugués continue
a ser unico e perdure na tipicidade dos vi-
nhos portugueses, principalmente no mer-
cado internacional.

Para os mais céticos, recordamos que obter
novas variedades portuguesas nio implica
abandonar as existentes, antigas e tradicio-
nais, mas sim disponibilizar ao viticultor: i)
variedades melhor adaptadas as condigGes
edafoclimaticas das diferentes regides viti-
vinicolas; ii) variedades que satisfacam as
preferéncias do consumidor; iii) sobretu-
do variedades menos suscetiveis a stresses
ambientais. @
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