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Previsao dos valores genéticos
em programas de melhoramento de trigo

Um programa de melhoramento genético tem como critério central a maximizacao do ganho
genético a cada nova geracao. A capacidade de previsao do valor genético de cada individuo,
antes do final de cada ciclo de melhoramento, acelera o processo de selecao de novas linhas
parentais e a obtencao de variedades melhoradas.
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Um programa de melhoramento conven-
cional é caracterizado, genericamente, por
uma etapa inicial de polinizacdo cruzada
entre duas linhas parentais geneticamente
interessantes e da qual resulta uma primei-
ra geracao filial (F1); depois de ultrapassada
a fase juvenil, as plantas F1 autopolinizam-
-se naturalmente, dando origem a segunda
geragio filial (F2); desta F2 selecionam-se
visualmente os melhores individuos que,
depois de ciclos sucessivos de autopoliniza-
¢do e selecdo, dardo origem a uma popula-
¢io de plantas geneticamente superior e fe-
notipicamente homogénea, que sera testada
em diferentes cendrios ambientais para que
seja aferido o seu desempenho agrondmi-
co. Da analise de desempenho agronémico
resulta, normalmente, a eleicio de uma ou
mais linhas elite que poderio ser recicladas
como linhas parentais em novos cruzamen-
tos e/ou vir a ser inscritas no Catalogo Na-
cional de Variedades. Infelizmente, todo es-
te processo demora pelo menos uma década
a ser concluido, pois s6 depois de cumpri-
das todas estas etapas é que é possivel obter
uma nova linha melhorada.

Qualquer programa de melhoramento de
plantas depende, pois, da experiéncia e do
trabalho meticuloso feito pelos Melhora-
dores em duas etapas cruciais: a selegdo
fenotipica, que consiste na identificacao de
individuos que, numa determinada popu-
lacdo, exibem as caracteristicas/fen6tipos
mais favoraveis aos objetivos do programa
de melhoramento e a polinizagio cruzada
controlada, com a qual se procura atingir 3
objetivos: manter os bons atributos na po-
pulacio, acrescentar novos atributos a par-
tir de progenitores selecionados, e eliminar
atributos indesejados.

Do ponto de vista fenotipico, as plantas exi-

bem caracteristicas de dois tipos: qualita-
tivo e quantitativo. Sao classificados como
qualitativos todos os atributos hereditarios
que sdo agrupaveis em categorias finitas,
sdo tipicamente monogénicos ou genetica-
mente regulados por poucos genes, estdo
visivelmente presentes sempre que o indivi-
duo é portador dos genes (total ou parcial-
mente funcionais) que os codificam, e nio
variam com as circunstancias ambientais.
Um exemplo classico 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, sdo todos os atributos
hereditarios que apresentam variacao con-
tinua quantificavel, resultam da heranca e
expressiao acumulada de muitos genes que
atuam em sinergia, mas cuja contribuicio
individual é tdo pequena que é impossivel
de observar isoladamente, e siao sensiveis
a influéncia ambiental. Um exemplo tipico
de um atributo quantitativo é a produtivida-
de de uma cultura, que n3o s6 depende de
inimeros fatores endégenos que regulam
a fisiologia e morfologia das plantas, como
varia com a regido de cultivo, chegando a
apresentar, inclusivamente, variacdes lo-
cais muito significativas em fun¢io das cir-
cunstancias ambientais.

Do ponto de vista do melhoramento, os atri-
butos do tipo quantitativo sio aqueles que
mais desafiam os melhoradores. Estes, para
além de requererem mais tempo, sio mais
dificeis de melhorar do que os qualitativos
porque, devido a sua natureza poligénica, é
preciso identificar, e cruzar artificialmente,
progenitores portadores de variantes gené-
ticas (alelos) benéficas que se encontram
dispersas na populacio e que isoladamente
nio conferem aos seus portadores uma van-
tagem/variagdo significativa, facilmente
identificavel pelos melhoradores. Na prati-
ca, grande parte das caracteristicas agrono-
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micamente importantes s3o atributos quan-
titativos e, por essa razdo, 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 analise
dos atributos quantitativos de uma popula-
¢do nio pode ser feita sob a forma de con-
tagens e propor¢oes, mas pode (e deve ser)
sistematizada com recurso a métodos esta-
tisticos. Se se pensar numa populacio de
plantas de trigo em fim de campanha e se se
quiser analisar a produtividade de cada um
dos seus individuos (em grios/espiga), rapi-
damente se constata que esta varia de indi-
viduo para individuo, mas sempre dentro de
um intervalo razoavel de valores para este
parametro, i.e., nenhuma planta de trigo te-
ra associada um valor de produtividade ne-
gativo, nem igual a 1000 graos/espiga. Gra-
ficamente, a produtividade desta populacio
- representada matematicamente por uma
variavel de caracter continuo que segue
uma distribui¢cdo normal ou Gaussiana - to-
ma a forma de um sino, cuja base serd mais
larga ou mais estreita consoante a variagao
existente na populacdo e com um pico, que
corresponde ao valor médio de produtivida-
de da populagio (Figura 1).
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Figura 1 - Variabilidade observavel numa populagéo de trigo
para o parametro ‘Produtividade’. O maior niimero de individuos
da populagdo concentra-se entre as linhas pontilhadas, ou seja,
na categoria de produtividade ‘Média’ Contudo, alguns individuos
exibem valores de produtividade extremos: ‘Muito baixa'/‘Baixa’ e
‘Alta’/*Muito Alta
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Valor Genético

Ao longo dos séculos, o que os melhora-
dores fizeram, de forma mais ou menos
empirica, foi selecionar as plantas que exi-
biam uma produtividade alta e/ou muito
alta, relativamente a média populacional,
e cruzar artificialmente esses individuos
geneticamente superiores para garantir a
obtencado de um ganho de produtividade na
nova geracao. Contudo, na pratica, a média
de produtividade da nova geracdo (F) nio
é exatamente igual a produtividade média
dos seus progenitores (ps), sendo muitas ve-
zes inferior (Figura 2). Tal ocorre porque o
fendtipo observado (produtividade) ndo de-
pende apenas de fatores genéticos, mas sim
do binémio genética + ambiente (Figura 3).
Quando assim é, a heritabilidade - coefi-
ciente que mede a proporc¢ao de variabilida-
de fenotipica associada a variabilidade ge-
nética da populacio e transmitida a geracao
seguinte (h?>=R/S) - nio é total. Na realida-
de, quanto maior for a influéncia dos fatores
ambientais sobre o fenétipo, menor sera a
sua heritabilidade.

Os melhoradores, contudo, centram toda a
sua atenc¢ao no potencial oculto da complexa
componente genética, que quando trabalha-
da e combinada de forma inteligente, per-
mite desenvolver variedades geneticamente
superiores, capazes de responder de forma
mais robusta e eficiente aos desafios alimen-
tares trazidos pelas alteracdes climaticas.
E a componente hereditiria, normalmente
denominada por valor genético aditivo ou,
simplesmente, valor genético, que interessa
estimar e usar como critério de selecdo no
programa de melhoramento, uma vez que re-
presenta o efeito aditivo médio dos genes que
o individuo recebeu dos seus progenitores e
que, como futuro progenitor, passara tam-
bém a sua descendéncia. Os individuos que
demostrem possuir um valor genético mais
elevado num determinado contexto agro-
ndémico sdo selecionados pelo melhorador,
para servirem de linhas parentais em cruza-
mentos futuros. Daqui iré resultar um ganho
genético efetivo, ou seja, a producio de se-
mente melhorada que redne no seu genoma
(ADN total) uma combinacio de genes que
soma o potencial agrondémico superior pro-
veniente de cada um dos seus progenitores.

Previsao do valor genético

por dados genealdgicos

Num programa de melhoramento conven-
cional, a determinacdo dos valores gené-
ticos dos individuos que integram uma
populaciao em processo de melhoramento
é normalmente efetuada no final de cada
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Figura 2 - Melhoramento genético aplicado ao
parametro ‘Produtividade: Distribui¢do populacional
correspondente a Geracéo Parental (linha preta).
Progenitores selecionados com produtividade
alta/muito alta (Poligono sombreado a amarelo).
Distribuigdo populacional correspondente a
Geracdo Filial, ou seja, a descendéncia resultante
dos cruzamentos artificiais entre progenitores
selecionados (linha amarela). P — Média da Geragéo
Parental; F — Média da Gerac3o Filial; ps — Média dos
Progenitores Selecionados; Resposta a Selegdo (R):
Diferenca entre a média da Geragdo Filial e a média

ciclo de melhoramento, quando as varie-
dades apresentam uma grande estabilidade
genética e um comportamento agronémico
homogéneo. Este método €, no entanto, mui-
to moroso e atrasa o processo de selecido/
/cruzamento de novas linhas parentais. No
entanto, esta desvantagem pode ser mini-
mizada através da introducio de modelos
estatisticos de previsido dos valores genéti-

Fenétipo = Genétipo + Ambiente

Efeitos Aditivos Efeitos Fixos
Efeltos Niio Aditivos Efeitos Yaridveis

Figura 3 - 0 fenétipo de um individuo depende de duas
componentes fundamentais: a combinagao de genes que herdou
dos seus progenitores (Genétipo) e as circunstancias ambientais
a que esteve exposto durante o seu desenvolvimento (Ambiente).
A componente genética subdivide-se nos efeitos aditivos (valor
genético aditivo) e nos efeitos nao aditivos (dominancia e
epistasia). A componente ambiental subdivide-se nos efeitos fixos
(efeitos constantes para toda a populagéo) e nos efeitos variaveis
(efeitos especificos de cada individuo).

cos para os diferentes individuos incluidos
no programa de melhoramento. Através da
estimativa do valor genético dos individuos
é possivel selecionar e cruzar mais cedo
novas linhas parentais, encurtando signifi-
cativamente o processo de melhoramento e
acelerando a obtencdo de novas variedades.
Uma das formas de fazer esta previsido tem
por base a genealogia dos individuos e de-
nomina-se Selecao por Pedigree. Esta meto-

Arvore Genealégica
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' da Geragdo Parental. Diferencial de Selegdo (S):
superioridade dos progenitores selecionados face a
média populacional. Adaptado de [1]

dologia cruza a informacio de desempenho
agronémico dos diferentes elementos de
uma familia, ao longo de varias geracdes,
e avalia o potencial genético de cada indi-
viduo, tendo em conta os diferentes graus
de parentesco que este mantém com os res-
tantes elementos da populacio. A precisio
dessa estimativa depende, contudo, da ob-
servacio rigorosa e do registo fenotipico
completo dos individuos.

No inicio do programa de melhoramento, a
estimativa dos valores genéticos baseia-se
em dados recolhidos no campo para plan-
tas individuais, que podem, ou nio, ter uma
relacio de parentesco entre si. Mais tarde, a
previsao dos valores genéticos passara pela
agregacdo de informacdo proveniente das
diferentes geracdes ascendentes/descen-
dentes e restantes parentes, depositada no
registo genealdgico de cada individuo, onde
se inscreve e atualiza a estrutura familiar
(Pedigree) e a identidade das diferentes li-
nhas, decorrentes dos sucessivos ciclos de
polinizagdo e selecdo. O registo genealogi-
co (Figura 4A) - espelho da relagido gené-
tica (aditiva) entre individuos - é, depois,
convertido por meio de algoritmos compu-
tacionais, que observam as leis da heredi-
tariedade, numa matriz de coeficientes de
parentesco (Figura 4B). Todos os elementos
desta matriz s3o, depois, correlacionados
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Figura 4 - A) Arvore Genealogica da familia X. I - Individuos dadores de gametas masculinos; O - Individuos dadores de gametas
femininos. Linha horizontal simples entre dois individuos: cruzamento ndo consanguineo ou exogamico. Linha horizontal dupla entre dois
individuos: cruzamento consanguineo ou endogamico. Linha vertical: descendéncia ou prole. B) Matriz de Coeficientes de Parentesco da
familia X. A matriz de coeficientes de parentesco estabelece o grau de proximidade genética entre um individuo e os restantes membros
da sua familia. Coeficientes mais comuns: 0 — sem parentesco; 0.03 — primos 2.° grau; 0.12 — primos 1.° grau/bisavé-bisneto;

0.25 - meios-irmaos/avo-neto/tio-sobrinho; 0.5 — pai-filho/irmaos; 1 - clones/préprio. Adaptado de [3]
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com os dados fenotipicos de desempenho
agrondmico por meio de métodos bioes-
tatisticos (e.g. Modelo de Previsdo Linear
BLUP - Best Linear Unbliased Prediction
[2]), de onde resulta a estimativa do valor ge-
nético de cada individuo e o ganho genético
associado a sua descendéncia.

Previsao do valor genético

por dados genémicos

Em 2001, investigadores na Holanda propu-
seram um novo método, para prever o valor
genético dos individuos, que explora as tec-
nologias de sequenciacido do ADN, e que vai
diretamente a fonte da variabilidade genéti-
ca - Selecdo Gendmica [4].

O ADN (abreviatura de 4cido desoxirribo-
nucleico) é um polimero orginico formado
pela combinagio de quatro moléculas ele-
mentares (os nucleétidos A, C, G, e T) que
codifica todas as instrucdes necessarias a
vida. Esta presente em todos 0s organismos
vivos, dos mais simples (bactérias) aos mais
complexos (Homem), e define, em cada um,
um conjunto de atributos morfoldgicos e
fisioldgicos diferentes em funcio das dife-
rentes instrucdes genéticas que cada um de-
les possui. A informagio contida no ADN,
numa analogia com a lingua portuguesa, é
escrita pelas quatro letras do alfabeto da ge-
nética, os nucle6tidos. Quando combinados
em sequeéncias continuas e de acordo com
as regras do cédigo genético (c6digo orto-
grafico), os diferentes nucleétidos (letras)
formam genes (palavras). O conjunto de to-
dos os genes que escrevem a autobiografia
especifica de cada organismo vivo constitui
o genoma. E, da mesma forma que a infor-
macado de um livro estd dividida e organi-
zada em varios capitulos, também a infor-
macao genética contida num determinado
genoma estd dividida e organizada em va-
rios cromossomas. O tamanho do genoma
varia consideravelmente com as diferentes
espécies. No entanto, cada uma delas tem
uma dimensdo que lhe é caracteristica - o
genoma do trigo, p.e., é composto por cerca
de 15 mil milhGes de nucledtidos (letras) [5].
O estudo dos genomas (gendémica) é uma
competéncia da biologia moderna que utiliza
ferramentas bioinformaticas para aceder a
informacio genética contida nos muitos mi-
Ihdes de nucledtidos de cada genoma e tracar
o perfil genémico tnico de cada individuo,
identificando-o como se fosse uma impres-
sdo digital. Através da sequenciacio e anali-
se gen6émica de duas variedades de trigo, por
exemplo, é possivel saber, objetivamente,
onde é que estas variedades sio diferentes e
onde é que sdo iguais, por comparacio das

suas sequéncias de ADN. As diferencas de
ADN mais comuns sdo os Polimorfismos de
Um Nucleétido (do inglés Single Nucleotide
Polimorfism, SNP), que sio detetados sem-
pre que existe um nucle6tido diferente numa
determinada posicdo do genoma (Figura 5A).
Os polimorfismos de ADN, ou SNP, funcio-
nam como marcadores genéticos que permi-

completo (Figura 6). O ADN da populacio
de treino é sequenciado (Figura 5A) e com
essa informacio é construida uma matriz de
polimorfismos (Figura 5B). O efeito de ca-
da um dos marcadores na matriz €, depois,
estimado por métodos estatisticos andlogos
aos implementados na Selecdo por Pedigree
[4]. Depois de identificados na populagio de

Figura5 - A) Alinhamento das sequéncias
de ADN para uma amostra do genoma da
familia X. Cada linha representa a sequéncia
de ADN unica de cada um dos individuos

da familia X (do individuo A ao P) para uma
amostra do genoma. “ref” representa o
genoma de referéncia para a espécie a que
pertence a familia X. Existem Polimorfismos

de Um Nucleétido (SNP) sempre que a

sequéncia de ADN de um individuo difere

da sequéncia de referéncia “ref” numa

determinada posigao do genoma. B) Matriz

de polimorfismos (SNP) para a amostra

do genoma da familia X. Por comparacéo

da sequéncia de ADN de cada individuo da

familia X com a sequéncia de referéncia “ref”,

considera-se para cada posigdo do genoma
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progenitores), 2 - presenca do SNP em copia

tem estabelecer uma correlagao entre o per-
fil genético de um individuo e o seu registo
fenotipico [4]. Assim, para estimar o valor
genético desse individuo, é necessario esti-
mar o efeito de cada um dos milhdes de po-
limorfismos que este possui, relativamente
ao fendtipo de interesse. Para tal, recorre-
-se a uma populacio de treino constituida
por um grupo de plantas de referéncia, e
para as quais existe um registo fenotipico

Linhas avancadas que
contribuem para o
aperfeicoamento do
modelo

Populagao

Fenotipagem

“

de treino

Aperfeicoamento do
modelo de previséao

Selecao
Genomica

dupla (herdado de ambos os progenitores)

treino, os SNP mais relevantes sio, poste-
riormente, utilizados como referéncia para
varrer o genoma dos restantes individuos do
programa de melhoramento e, assim, prever
o seu valor genético (Figura 6) [4]. Com es-
ta metodologia, o melhorador acede com
maior detalhe a constituicao genética de ca-
da individuo, o que lhe permite prever com
maior precisdo qual o seu valor genético e
determinar, com muita antecedéncia, qual o

Testar e lancar

r novas variedades

Novos cruzamentos e
sucessivos ciclos de
selecéo

Linhas avancadas
com maior valor
genético

Programa de
melhoramento

Genotipagem d

Novo
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Figura 6 - Diagrama que resume a implementacdo da selecédo genémica no programa de melhoramento genético. A populacéo de
treino é a populacéo de referéncia a partir da qual séo estimados os efeitos dos marcadores genéticos/SNP. Com essa informagéo,

podem genotipar-se os restantes elementos da populagdo no programa de melhoramento e inferir, com base nos marcadores que cada
individuo possui, qual o seu valor genético. A implementagao desta metodologia permite eliminar a etapa de fenotipagem do programa
de melhoramento que, normalmente, precede a selegdo de novas linhas parentais e acelerar o desenvolvimento de novas variedades.
Adaptado de [6]
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seu desempenho agrondémico esperado.

Em suma, enquanto na Sele¢do por Pedigree
se utiliza o grau de parentesco entre indivi-
duos (Figura 4A) para construir a Matriz de
Coeficientes de Parentesco (Figura 4B) e de-
terminar o efeito genético aditivo associado
ao fendtipo observado (Figura 3), na Selegio
Gendmica utiliza-se a Matriz de Polimorfis-
mos (Figura 5B) conseguida pela sequenciacio
dos individuos da populacio (Figura 5A). Esta
Matriz de Polimorfismos encerra dois tipos
de informacdo muito importante: identifica,
igualmente, as relacdes de parentesco entre
os individuos, porque quanto mais proximos
forem dois individuos geneticamente, maior
serd o numero de polimorfismos partilhados;
e evidencia, com maior precisio, as diferengas
genéticas individuais que sdo responsaveis
pela variabilidade fenotipica da populagio.

Perspetivas

Com o objetivo de responder aos grandes
desafios da agricultura moderna, e acele-
rar o desenvolvimento de novas variedades
melhoradas, o INIAV estid a implementar,

na Estacdo Nacional de Melhoramento de
Plantas - Elvas, um programa de melhora-
mento de trigo com recurso a Selecdo Ge-
ndémica, através do projeto FASTBREED
(ALT20-03-0145-FEDER-000018). Nesta fa-
se, jA se encontram caracterizadas as pri-
meiras populacdes de treino e, enquanto de-
corre a fase de determinacio dos SNP, esta a
ser implementada, paralelamente, a Selecao
por Pedigree. Espera-se que a aplicacdo dos
modelos estatisticos de previsio, ja descri-
tos, ao programa nacional de melhoramento
de trigo contribua significativamente para
a adaptacdo da agricultura portuguesa aos
desafios climaticos que se avizinham. ©
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