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Melhoramento: o início
O melhoramento de plantas é talvez a ati-
vidade mais duradoura de sempre, acompa-
nhando a evolução das civilizações desde 
a transição do estilo de vida nómada para 
um estilo de vida sedentário, que, ao fixar-
-se num determinado território, exigia uma 
nova função: a produção de alimento. Pen-
sa-se que, desde há cerca de 10 000 anos, o 
poder de observação e seleção pelo Homem 
das plantas que melhor garantiam a sua sub-
sistência e a dos animais que iam domesti-
cando, foi responsável pela seleção das es-
pécies que são hoje a base da agricultura. 
Deste modo, os primeiros melhoradores de 
plantas foram usufruindo das característi-
cas das espécies selvagens que iam progres-
sivamente introduzindo nas espécies que 
utilizavam, de modo a obter empiricamente 
características adicionais importantes, tais 
como a resistência a doenças e pragas, a re-
sistência aos constrangimentos climáticos 
ou aumentos na produtividade. Mas nem tu-
do era instinto de melhorador: a capacidade 
de adaptação das diversas espécies foi sem-
pre a característica mais importante e empi-
ricamente a mais selecionada pelo Homem.
Embora as atividades de melhoramento te-
nham contribuído para o desenvolvimento 
das várias civilizações humanas, raramente 
é uma atividade reconhecida pelas comuni-
dades. O melhoramento, de plantas ou ani-
mais, pode utilizar conhecimento acumu-
lado pelo próprio melhorador, atualmente 
em conjunto com o conhecimento gerado 
por muitas áreas da ciência em que se têm 
desenvolvido métodos e técnicas inovado-
ras que podem ser adaptadas à realidade 
agronómica e que contribuem para o de-
senvolvimento e o progresso na agricultu-
ra, culminando na introdução no mercado 
de novas variedades ou híbridos. Numa das 
últimas definições de melhoramento, diz-se 

que é a arte e a ciência de melhorar o poten-
cial genético de plantas ou animais para de-
senvolver animais ou plantas superiores em 
relação à sua utilização económica [1]. Uma 
vez que o Homem domina a arte, a aplicação 
dos desenvolvimentos da ciência e da técni-
ca em áreas como a genómica, a fenómica 
e a proteómica podem conduzir o melho-
ramento para um novo patamar, reduzindo 
o tempo necessário para a obtenção de um 
organismo melhorado.

E quais as etapas do melhoramento 
de plantas? 
Primeiro, como já referido, a determinação 
das características “observáveis” e do seu 
comportamento em diferentes situações, 
tais como características morfológicas, fe-
nológicas (ciclo de desenvolvimento), resis-
tência ou suscetibilidade a doenças e pra-
gas, entre outras. Chama-se a isto a deter-
minação do fenótipo. A seleção fenotípica é 
o método de seleção de plantas mais ances-
tral e contínuo no melhoramento e permitiu 
diferenciar, domesticar e aperfeiçoar gran-
de parte das culturas agrícolas.
Depois, a associação, no início do século 
XX, das teorias de Mendel às teorias de Dar
win levou a um novo entendimento sobre a 
hereditariedade e, nomeadamente, sobre a 
proporção da variância fenotípica (herita-
bilidade) de cada característica em seleção. 
A integração destes conceitos foi então utili-
zada para determinar a importância relativa 
da componente genética e ambiental na ex-
pressão das características de interesse e es-
timar o valor genético de cada indivíduo. A 
aplicação destes conceitos no melhoramento 
exigiu um maior cuidado no desenho expe-
rimental e na utilização de métodos de aná-
lise estatística para validar a qualidade dos 
dados obtidos. E, a partir daqui, os melho-
radores iniciaram uma próxima e produtiva 

relação com biólogos e matemáticos no sen-
tido de desenvolver e otimizar métodos para 
reduzir erros e conseguir maximizar a pre-
cisão das estimativas dos valores genéticos.
E, finalmente, em todo o melhoramento, es-
tá a unidade básica que é o genótipo. Na ba-
se dos eventos de domesticação ou seleção 
de fenótipo está a capacidade de resposta do 
indivíduo, que, por sua vez, está diretamen-
te relacionada com a informação contida no 
seu material genético (DNA), ou seja, no seu 
genoma. É, de facto, o genoma de cada indi-
víduo que constitui a unidade básica para a 
seleção, seja ela a seleção natural ou a sele-
ção dirigida para o melhoramento. A eficá-
cia da seleção genotípica dependerá da heri-
tabilidade das características de interesse e 
do efeito que as condições ambientais exer-
cerem sobre a sua expressão.
Muita informação sobre segregação de ge-
nes, expressão de genes, genética quantita-
tiva e de genética de populações foi sendo 
acumulada nos últimos anos, inicialmente 
em plantas-modelo. Em paralelo, o desen-
volvimento das tecnologias de sequencia-
ção de DNA massiva gera megadados de 
informação e a necessidade de os organizar 
e interpretar. A evolução em termos de na-
notecnologias, em conjunção com o desen-
volvimento das tecnologias informáticas, 
permitiu que a sequenciação de um genoma 
de qualquer espécie fosse atingível. E estas 
tecnologias permitem já a comparação de 
milhares de indivíduos ao nível da sequên-
cia de DNA, numa disciplina que foi deno-
minada genómica.
Em paralelo, têm sido criadas grandes in-
fraestruturas de registo de fenótipo, com-
pletamente automatizadas, que, em condi-
ções controladas, e algumas até em campo, 
registam continuamente o desenvolvimen-
to das plantas, numa nova disciplina que é 
agora denominada fenómica.

Melhoramento de trigo na era da genómica

O melhoramento de plantas é o grande responsável pelo 
aumento de produtividade de cereais para alimentação, com 
especial atenção para a sua qualidade e segurança. O impacto 
do conhecimento científico no melhoramento esteve sempre 
presente e não será diferente na era da genómica.

Fernanda Simões . INIAV, I.P.
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Melhoramento assistido por marcadores
Como já foi referido, no melhoramento força-se a hibridação entre 
indivíduos parentais, selecionando-se ao longo de várias gerações 
para conseguir as características desejadas com base na seleção de 
fenótipos (geralmente entre 8 a 12 anos em plantas autogâmicas, 
como o trigo). O avanço nas tecnologias do DNA, permitiu a utili-
zação de marcadores moleculares associados a algumas caracterís-
ticas ou fenótipos de interesse para selecionar de forma indireta a 
progenia que os comporta. Uma das estratégias utilizadas é a Sele-
ção Assistida por Marcadores denominada MAS (do inglês Marker 
Assisted Selection), mas está limitada ao conhecimento dos marca-
dores de DNA e, por isso, funciona bastante bem para as caracterís-
ticas que estão associadas a apenas alguns genes importantes que 
residem em regiões (locus) denominadas QTL (do inglês Quanti-
tative Trait Locus). No entanto, quando a característica expressa é 
produto da ação de muitos genes dispersos, a abordagem MAS não 
é mais eficiente do que a do melhoramento convencional.

Seleção genómica
Numa tentativa de superar esta insuficiência, e mais uma vez usu-
fruindo das novas tecnologias de sequenciação de genomas, foi 
proposta uma nova estratégia para o melhoramento: considera mi-
lhares ou milhões de marcadores, espalhados ao longo de um ge-
noma, derivados da determinação de sequências de DNA, que são 
associados aos fenótipos de uma população de treino (PT), a partir 
da qual se desenvolvem modelos de previsão dos valores genéticos 
de cada indivíduo [2]. Estes modelos são posteriormente utilizados 
para calcular os valores genéticos estimados pela genómica (GE-
BVs) de cada indivíduo numa população em melhoramento (PM), 
na qual são apenas determinados os genótipos (Fig. 1). Os modelos 
de previsão têm assim como base a equação da relação dos dados 
genotípicos e fenotípicos de uma população de treino para prever, 
apenas com base na análise dos marcadores de DNA dos indivíduos 
da população de teste, o seu futuro comportamento fenotípico. A 
correlação do valor de GEBV com o valor genético fenotípico da PT 
estima a precisão do modelo desenvolvido e é um fator importante 
para a denominada seleção genómica.
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Figura 1 – Esquema que ilustra a estratégia de seleção genómica em trigo
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Os indivíduos que apresentem o valor gené-
tico mais elevado serão os mais adequados 
para serem utilizados como parentais para 
novos programas de melhoramento, ou para 
continuar no avanço de gerações de teste até 
ao final do programa de melhoramento, sem 
que seja necessário gastar recursos com os 
indivíduos com valores genéticos baixos. A 
grande vantagem da utilização da seleção 
genómica no trigo é que os parentais de va-
lor genético superior são selecionados ainda 
antes do ciclo final do melhoramento (ano 
5 ou 6 versus ano 8) sem ter de fenotipar as 
características quantitativas.

E na era da genómica?
Nos últimos anos, a capacidade tecnológica 
para a determinação de sequências de geno-
mas (sistemas de sequenciação em que são 
produzidas milhares de milhões de sequên-
cias), associada ao desenvolvimento con-
sequente de programas informáticos que 
permitem organizar as sequências determi-
nadas e compará-las umas com as outras, fa-
cilitou muito a identificação de marcadores 
moleculares espalhados ao longo de um ge-
noma. O genoma do trigo, que é uma espé-
cie poliploide (trigo duro – tetraploide e tri-
go mole – haploide), tem uma dimensão gi-
gante. A dimensão estimada para o genoma 
de trigo mole é de 15 mil milhões de pares 
de bases, com 6 cópias de cada cromosso-
ma, sendo um dos genomas mais complexos 
que se conhece [3].
Da análise de comparação entre as sequên-
cias de DNA determinadas entre fragmen-
tos homólogos, são frequentemente identi-
ficados marcadores de base única denomi-
nados SNP, que podem depois ser utilizados 
nas matrizes de associação. No entanto, 
todos estes avanços exigem um desenvolvi-
mento equivalente na capacidade computa-
cional de análise de dados e de especialistas 
na área da bioinformática e bioestatística, 
essenciais para poder identificar com preci-
são os marcadores moleculares de interesse.
O acesso às novas tecnologias de sequencia-
ção revolucionou as abordagens genómicas 
e acelerou drasticamente o acesso a mais 
dados, com diminuição de custos. Estas no-
vas tecnologias têm permitido a realização 
de estudos em trigo que envolvem a sequen-
ciação de grande parte do genoma e a sua 
associação a características de interesse 
agronómico e de qualidade tecnológica. Es-
tes estudos envolvem um elevado número 
de linhas em estudo, vários anos de acom-
panhamento, muitas vezes com repetições 
em diferentes locais [4, 5, 6].

Em Portugal, a Estação Nacional de Melho-
ramento de Plantas, integrada no INIAV 
(ENMP), foi, ao longo da sua história de 
mais de 75 anos, responsável pela obtenção 
e melhoramento de dezenas de variedades 
de plantas, tais como a seleção de trigos ita-
lianos, nos anos 50, para adaptação à pro-
dução nacional ou os trigos mexicanos, que 
influenciaram o programa de melhoramen-
to da ENMP, entre outros. No Catálogo Na-
cional de Variedades (CNV) 2018 [7] estão 
inscritas pelo INIAV 11 variedades de trigo 
mole (de um total de 13 inscritas) e seis va-
riedades de trigo duro (de um total de oito 
inscritas). A pressão para acelerar o melho-
ramento tem aumentado, não só devido ao 
dramático aumento da população mundial, 
que exigirá uma maior produção de cereais 
por área arável, mas também porque a resis-
tência a pragas e doenças e a fatores climá-
ticos instáveis exige o desenvolvimento de 
variedades mais plásticas e estáveis, capa-
zes de manter níveis de produção mais ele-
vados de forma estável.
O INIAV, em colaboração com o CEBAL 
(Centro de Biotecnologia Agrícola e Agro-
-alimentar do Alentejo), está a implementar 
métodos de seleção genómica em trigo, de 
modo a tentar corresponder às necessida-
des de acelerar o melhoramento de linhas 
de trigo com características vantajosas 
para a produção na zona mediterrânica 
(projeto FASTBREED – ALT20-03-0145
‑FEDER-000018). Prevê-se que a diminui-
ção dos custos associados à sequenciação 
massiva favoreça a utilização da genómica, 
aumentando a intensidade de seleção. 
Neste século XXI, na era da genómica, o 
INIAV persiste na necessidade de continuar 
a caracterizar a coleção nacional de varie-
dades de trigo e introduzir o germoplasma 
nacional nos programas de melhoramento, 
de modo a selecionar indivíduos com as 
características que melhor definam a adap-
tação aos constrangimentos do clima me-
diterrânico, com produtividades elevadas 
e estáveis e com qualidade tecnológica de 
acordo com as exigências dos mercados e, 
ainda, a um ritmo de seleção mais elevado. 
Esta implementação requer um esforço adi-
cional de investimento e desenvolvimento 
de novas áreas, como a bioinformática e a 
bioestatística, que irão preparar o futuro da 
seleção e melhoramento do trigo nacional, 
visando a inscrição de mais variedades de 
trigo no CNV. 

Nota final
O aumento da capacidade de fenotipagem 
automatizada permitirá acrescentar cada 
vez mais rigor aos modelos a testar e o po-
der combinado da genómica e da fenómi-
ca irá, sem dúvida, abrir uma nova era no 
melhoramento, com o desenvolvimento de 
variedades que assegurem melhor produ-
ção, qualidade e segurança no trigo e outros 
cereais. 

Bibliografia: 

[1]	 Hallauer, A.R. (2011) Crop Breeding and Applied Biotech-

nology 11: 197-206, 20.

[2]	 Meuwissen, T.H.E.; Hayes, B.J.; Goddard, M.E. (2001). 

Genetics 157, 1819-1829.

[3]	 Zimin, A.V. et al. (2017). GigaScience, Volume 6, Issue 11, 

1 November 2017, Pages 1-7, https://doi.org/10.1093/

gigascience/gix097.

[4]	 Ogbonnaya, F.C. et al. (2017). Theor Appl Genet: 1819. 

https://doi.org/10.1007/s00122-017-2927-z.

[5]	 Wang, S.X. et al. PLoS ONE. 2017;12(11):e0188662. 

doi:10.1371/journal.pone.0188662.

[6]	 Begum, H. et al. (2015). Wu, R., ed. PLoS ONE. 

2015;10(3):e0119873. doi:10.1371/journal.pone.0119873.

[7]	 Catálogo Nacional de Variedades (2018). DGAV. ISSN 

0871-0295.


