Ciéncia Rural, Santa Maria, v. 27, n. 3, p. 513-520, 1997.
ISSN 0103-8478

213

MARCADORES MOLECULARES E SUA APLICACAO NO
MELHORAMENTO GENETICO DE PLANTAS

DNA MARKERS AND THEIR APPLICATION IN PLANT BREEDING

Fernanda Bered' José Fernandes Barbosa Neto’ Fernando Iraja Félix de Carvalho®
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RESUMO

Na implantag¢do de um programa de melhoramento,
uma das principais necessidades do melhorista é a capacidade de
identificar gendtipos superiores em uma populag¢do segregante. O
conhecimento das relagbes genéticas e a capacidade geral e
especifica de combinagdo entre os individuos é essencial para a
selecdo de genitores. Os marcadores genéticos poderdo auxiliar na
identificagdo de individuos através de suas diferengas genéticas.
Estes marcadores podem ser divididos em morfolégicos e molecu-
lares (enzimdticos e de DNA). Os marcadores de DNA como o
RFLP e o RAPD poderdo contribuir para incrementar a eficiéncia
do melhoramento de plantas através do mapeamento de espécies
de interesse e de caracteres agronomicos. Além disto, diversos
autores tém comprovado a sua eficiéncia em caracterizar e

agrupar gendtipos diferentes de vdrias espécies com bastante
precisao.

' Palavras-chave: marcadores de DNA. RFLP. RAPD

SUMMARY

One of the most important factor in a plant breeding
program is the capacity of the breeder to identify superior
genotypes in a segregant population. The understanding of genetic
relationships and combining ability among individuals is essential
for parental selection. Genetic markers are divided in
morphological and molecular (Enzyme or DNA). They may help in
the identification of individuals based on their genetic similarities.
DNA markers, as RFLP and RAPD, contribute to increase

efficiency in plant breeding through linkage mapping and

agronomic traits mapping. In addition, several researchers have

pointed out the efficiency of these markers to characterize
genotypes and to generate clusters of genetic similarity in
germplasm from different species.
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INTRODUCAO

O melhoramento genético tem intluenciado
de maneira decisiva no incremento da adaptabilidade
e produtividade dos cultivos; entretanto, para a efi-
ciente obtencdo de ganhos genéticos no melhoramento
é necessario um conhecimento detalhado da constitui-
¢do genética das especies.

Com a introdugdo de técnicas de genética
molecular no inicio da década de 80, os estudos de
identificagdo, caracterizagdo € mapeamento genético
estdo sendo realizados com maior seguranga, rapidez
e eficiéncia. A utilizacdo de marcadores moleculares
possibilitara a avaliagdo da variabilidade genética
existente dentro ¢ entre espécies distintas. Da mesma
forma, as técnicas de mapeamento serdo influenciadas
posittivamente pela utilizacdo deste tipo de marcador
genético, sendo que novos alelos provenientes de
espécies evolutivamente relacionadas também poderdo
ser incorporados aos programas de melhoramento.
Portanto, o emprego destas técnicas, juntamente com
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os conhecimentos de genética quantitativa e de condu-
¢do de populages segregantes, permitira a criacdio € o
desenvolvimento de novos genotipos, onde o potencial
genético de cada espécie serd maximizado.

1. MELHORAMENTO GENETICO DE PLAN-
TAS

Dois aspectos sdo fundamentais no planeja-
mento de um programa de melhoramento genético: a
sele¢do dos genitores e os mecanismos de heranca dos
caracteres a serem selecionados. Para a escolha de
genitores o conhecimento da variabilidade genética
existente € decisivo (BARBOSA NETO, 1995). O
estreito relacionamento genético entre variedades
cultivadas de trigo (Triticum aestivum L..) (MARTIN
etal., 1995; BARBOSA NETO, 1995), aveia (4vena
sativa L..) (O’'DONOUGHUE et al., 1994) e cevada
(Hordeum vulgare L.) MELCHINGER er al., 1994),
assim como a dificuldade de efetuar grande nimero de
cruzamentos em espécies autégamas sugere a necessi-
dade de cruzar gendtipos que apresentem grande
variabilidade genética. A classifica¢do de genitores em
grupos heteroticos e a realizagdo de cruzamento entre
tipos geneticamente distintos podera contribuir para a
ampliagdo da varidncia genética em populacdes
segregantes (MESSMER ez al., 1993).

Enquanto o aspecto da escolha de genitores
¢ determinante do potencial maximo de progresso
genético em plantas autofecundadas, o segundo
aspecto, referente aos mecanismos de heranga, possibi-
litard a obtengdo deste potencial maximo. Os caracte-
res de heranga qualitativa, os quais s3o menos influen-
ciados pelo efeito de ambiente, sdo mais simples de
serem selecionados; por outro lado, a expressdo dos
caracteres quantitativos € mais afetada pelo ambiente,
o que dificulta a identificagdo de individuos genetica-
mente superiores. Rendimento e qualidade de grios,
resisténcia a0 acamamento e arquitetura de planta em
trigo ¢ aveia sdo exemplos tipicos de caracteres
quantitativos.

2. MARCADORES GENETICOS

Marcadores genéticos s3o caracteres com
mecanismo de herang¢a simples que podem ser empre-
gados para avaliar diferengas genéticas entre dois ou
mais individuos. Estes marcadores podem ser dividi-
dos em dois grupos basicos, marcadores morfoldgicos
e marcadores moleculares.

2.1 Marcadores morfoldgicos

Os marcadores morfologicos tém sido

utilizados para a identificagdo de genétipos desde os

tempos de Mendel. Mapas de ligagdo genética para as
culturas do mitho (Zea mays L.) (COE & NEUFFER,
1993) e do trigo (Triticum aestivum L.) (HART et al..
1993), entre outros, tém sido desenvolvidos com a
utilizagdo desta tecnologia. Entretanto, diversas
limitagdes tém sido apontadas para a utilizacfio de
marcadores morfoldgicos no melhoramento de plantas
(PATERSON er al., 1991b). O forte efeito dos genes
determinantes de marcadores morfolégicos podem
afetar a analise genética de grande numero de
caracteres de 1mportancia agrondmica; poucos
caracteres podem ser estudados ao mesmo tempo
devido aos efeitos das interagdes génicas como a
epistasia; € 0 ambiente pode modificar a expressdo dos
marcadores morfolégicos, causando um
confundimento na anélise. Diversos trabalhos tém
utilizado marcadores morfologicos para caracterizar
agrupamentos de variedades em diferentes espécies
(SOUZA & SORRELLS, 1991a; SOUZA &
SORRELLS, 1991b; SORRELLS et al. 1993:
LHONG-HU, 1991). Estes estudos estio baseados na
pressuposicdo de que similaridade morfolégica
indicard similaridade genética. Por outro lado, os
marcadores morfolégicos ndo tém sido utilizados
Intensamente para o mapeamento de caracteres
agronomicos devido as limitagBes previamente
discutidas.

2.2 Marcadores moleculares

A tecnologia de marcadores moleculares
viabiliza a caracteriza¢do genética de grande niimero
de genodtipos através de procedimentos relativamente
simples e rapidos. Com o auxilio destas técnicas serdo
possivels progressos intensos na selegdo de genitores
com capacidade especifica e geral de combinagio para
a sintese de populagdes superiores. Da mesma
maneira, este tipo de tecnologia podera auxiliar na
detec¢do de marcadores para genes de interesse
agronomico. Como consegiiéncia, a selecdo de
genitores superiores em programas de melhoramento
podera ser realizada de forma objetiva e precisa,
determinando a formag&o de populagdes segregantes
com alta freqii€ncia de gendtipos superiores.

Apesar dos custos e do grau de
conhecimento necessarios, € previsivel que esta
tecnologia possa ser aproveitada por diversos
programas de melhoramento, tendo em vista o alto
grau de conservagdo das constitui¢des genéticas entre
diferentes populagdes dentro da mesma espécie e entre
espécies evolutivamente relacionadas. Os marcadores
moleculares podem ser divididos naqueles baseados
em enzimas (isoenzimas e aloenzimas) e naqueles

baseados em 4cidos nucleicos (marcadores de DNA)
(PATERSON et al., 1991D)).

Ciéncia Rural, v. 27, n. 2, 1997.



Marcadores moleculares € sua aplicagdo no methoramento genético de plantas. 515

2.2.1 Marcadores moleculares enzimaticos

A habilidade de separar proteinas pelo
ponto isoelétrico e peso molecular pode ser util na
caracterizacdo das proteinas de sementes € na distin-
cdo entre individuos. Diversos pesquisadores tém
utilizado enzimas na determinacdo de variabilidade
genética entre variedades em diferentes espécies.
HENN et al. (1992) utilizaram seis isoenzimas para
avaliar dezessete cultivares de tomate e verificaram
que, apesar do baixo grau de polimorfismo detectado
em algumas enzimas, o método era adequado para a
separagdo das cultivares uniformes de tomate. SMITH
& SMITH (1988) concluiram que marcadores molecu-
lares baseados em enzimas permitiam um alto grau de
separa¢do entre variedades de milho; por outro lado,
os autores apontaram a necessidade da utilizagdo de
uma maior quantidade de marcadores para amostrar
adequadamente todo o genoma. Em cereais de inver-
no, marcadores enzimaticos tém sido utilizados na
determinacdo de relagdes filogenéticas entre espécies
afins, principalmente em trigo e aveia (JAASKA,
1980;: DE LA HOZ & FOMINAY A, 1989); entretanto,
BEER et al. (1993) indicaram que este tipo de marca-
dor era ineficiente na estimativa de distancia genética
entre linhagens de Avena sterilis 1.. De maneira
similar, NODARI (1993) apontou que o reduzido
namero de sistemas enzimaticos apresentava limita-
¢oes dependendo do objetivo do estudo ou atividade.
2.2.2 Marcadores moleculares de DNA

Novas técnicas de genética molecular t€m
possibilitado a utilizagdo de marcadores genéticos a
nivel de DNA. O polimorfismo para comprimento de
fragmentos de restricio (RFLP), proposto por
BOTSTEIN et al. (1980) é capaz de diferenciar
individuos através de variacdes individuais nos nucle-
otideos devido a mutacdo, dele¢do, inser¢ao € inver-
sdo. Diversas vantagens tém sido apontadas para este
tipo de marcador; RFLP estdo disponivels em grande
numero, exibem grande variabilidade natural, ndo séo
influenciados pelo ambiente e sdo livres de efeitos de
epistasia, 0 que permite a avaliagdo de diversos
marcadores a0 mesmo tempo (TANKSLEY er al.,
1989). De maneira similar, a técnica de polimorfismo
de segmentos de DNA amplificados ao acaso (RAPD),
proposta por WILLIAMS ez al. (1990), apresenta as
vantagens do RFLP.
2.2.2.1 RFLP (Restriction fragment Ilenght
polymorphism)

A técnica consiste na hibridagdo de seqii€én-
cias especificas de DNA (sondas) com o DNA total
digerido por enzimas de restricdo dos individuos a
serem analisados. As sondas de DNA utilizadas em
estudos de RFLP podem ser divididas em dois grupos.

O primeiro grupo de sondas € produzido através da
digestdo do DNA total de uma espécie € da construgdo
de uma biblioteca gendmica. Estes tipo de sonda €
caracterizado por um tamanho de até 5000 pb e inclui
regides de DNA que sdo ou ndo transcritas (WATSON
et al., 1987). O segundo tipo de sonda ¢ denominado
de cDNA. As bibliotecas de cDNA sdo produzidas
com a utilizacdo de uma enzima denominada trans-
criptase reversa, a qual catalisa a sintese de uma
seqiiéncia de DNA a partir de uma seqiiéncia de RNA.
Este tipo de sonda ¢ caracterizado por um menor
tamanho (até 2000pb) e por ser composta de regides
cromossdmicas que sdo transcritas (WATSON et al.,
1987).

A caracterizagdo da variabilidade genética
através da utilizac3o de RFLP tem sido realizada para
diferentes espécies. O’ DONOUGHUE et al. (1994)
analisando 83 cultivares de aveia com RFLP detecta-
ram grupos de similaridade, onde variedades de
inverno foram classificadas em grupos distintos das
variedades de primavera. Resultados similares na
separa¢do de cevadas de inverno e de primavera foram
observados por MELCHINGER et al. (1994). Devido
ao interesse de prever o desempenho de hibridos, os
melhoristas de milho tém utilizado intensamente a
técnica de RFLP para estimar a distancia genética
entre linhagens homozigotas. SMITH et al. (1990)
estimaram similaridade genética entre um grupo de
linhagens elite de milho e concluiram que informagdo
proveniente da analise de RFLP poderia ser emprega-
da para a determina¢do das melhores combinagdes
hibridas. Por outro lado, MELCHINGER et al. (1990)
ndo detectaram correlacdo significativa entre distancia
genética estimada através de RFLP e capacidade
combinatdria; entretanto, os autores recomendaram
esta técnica para a separacdo de variedades em dife-
rentes grupos de similaridade genética (genetic pools).
2.2.2.2 RAPD (Random amplified polymorphism
DNA)

A analise de RAPD envolve o emprego de
uma tecnologia denominada de Reag¢édo de Polimeriza-
¢do em Cadeia (PCR). O PCR esta baseado na amplifi-
cacdo enzimatica de um fragmento de DNA tlanquea-
do por dois primers hibridizados em fitas de DNA
opostas. Ciclos repetidos de desnaturagdo, anelamento
dos primers e extensdo do DNA resultam na amplifi-
cacdo do fragmento alvo. Os primers sdo oligonucleti-
deos de até 20 ou 25pb que servem de iniciagdo para
a sintese de DNA pela enzima Taq polimerase. A
técnica de RAPD esta caracterizada pela utilizagdo de
primers a0 acaso com tamanho ao redor de 10pb; desta
maneira, sempre que o genoma do individuo a ser
analisado apresentar uma seqiiéncia de nucleotideos
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correspondente ao do primer, o processo de amplifica-
¢a0 sera iniciado, sendo que diferencas ao nivel de
DNA sdo inferidas pela presenca ou auséncia de um
determinado fragmento amplificado.

A analise através de RAPD também tem
sido empregada em estudos de caracterizacdo da
variabilidade genética em espécies de interesse econd-
mico. MARTIN et al. (1995) estudaram o relaciona-
mento entre sete variedades de trigo utilizando a
técnica de PCR e concluiram que o grau de variabili-
dade genética entre os genitores ndo era uma varigvel
adequada para a previsdo da heterose nesta espécie.
Nos ultimos anos mapas de ligacdo genética com a
técnica de RAPD tém sido construidos em varias
especies (SHOEMAKER er al., 1992; WEEDEN et
al., 1994).

3. MAPAS DE LIGACAO GENETICA

Através da utilizacdo dos marcadores
moleculares € possivel mapear os grupos cromossomi-
cos de ligagdo. Mapas de liga¢do genética tém sido
construidos para diversas espécies, como cevada
(Hordeum vulgare L. ) (HEUN ef al., 1991), milho
(BURR et al, 1993), arroz (McCOUCH et al., 1988)
e tomate (TANKSLEY et al,, 1992). Em trigo, aveia
e triticale o emprego da tecnologia de marcadores
moleculares € a construgdo de mapas de ligacfio sdo
taretas mais complexas devido a natureza poliploide
destas espécies. O mapeamento de espécies diploides
evolutivamente relacionadas, a utilizagio de estoques
aneuploides € 0 mapeamento comparativo podem ser
métodos  alternativos  (SORRELLS, 1992).
ANDERSON et al. (1992) desenvolveram um mapa
cromossomico (arm map) em trigo baseados em
estoques aneuploides. O’DONOUGHUE et al. (1992)
publicaram um mapa de liga¢3o construido a partir de
um cruzamento entre duas espécies de aveia diploides,
Avena atlantica L. x Avena hirtula. L. Mais recente-
mente, mapas de ligagdo para trigo (NELSON et al.
1995a; NELSON et al, 1995b; NELSON et al.
1995¢) e aveia (O’ DONOUGHUE et al., 1995) foram
publicados. Estes mapas de liga¢do podem contribuir
de forma decisiva no mapeamento de caracteristicas de
Interesse agrondmico e auxiliar na selecdo de marca-
dores para estudos de caracterizacdo de variabilidade
genética.

O mapeamento de caracteres agrondmicos
em uma espécie exige a utilizagdo de uma populacdo
segregante ¢ a avaliagdo fenotipica destas caracteristi-
cas. Assim sendo, estudos de segrega¢do genética e
testes estatisticos para a detec¢do de associagdes
podem ser realizados. Geralmente, populagdes F, ou

retrocruzamentos F, sdo empregados com este objeti-
VO, entretanto, para plantas de autofecundagio, popu-
lagdes de linhagens homozigotas desenvolvidas pelo
meétodo de SSD ou duplo-haploéides sdo preferencial-
mente utihizadas. A facilidade de manutencdo e
multiplicag@o dos genétipos a serem estudados para o
mapeamento € uma das vantagens da utilizacdo de
linhagens homozigotas. Recentemente, TANKSLEY
& NELSON (1996) propuseram a utilizacio de
geragoes avangadas de retrocruzamentos para a
constru¢do de mapas de ligagdo em espécies autoga-
mas anuais. Caracteres qualitativos e quantitativos
podem ser mapeados, no entanto, diferentes mecanis-
mos sdo utilizados para realizar cada uma destas
tarefas.

O mapeamento de caracteres qualitativos
pode ser realizado através de testes de Segregacao,
levando em consideragdo a freqgiiéncia de recombinan-
tes observada (HALDANE, 1919). LANDER ef al.
(1987) publicaram um programa de computador,
denominado MAPMAKER, o qual estima a distancia
entre locos a partir da freqiiéncia de recombinacio.
Diversos genes qualitativos tém sido mapeados nas
mais diferentes espécies (AHN ef al., 1992: SABELLI
etal., 1992; YOUNG et al., 1988).

O mapeamento de QTL (quantitative trait
loci) € uma tarefa bem mais complexa do que o
mapeamento de caracteres qualitativos. Esta técnica
esta baseada em procedimentos estatisticos que envol-
vem a utilizagdo de modelos lineares (PATERSON et
al., 1991a); entretanto, diversos aspectos da metodolo-
gla estatistica ainda ndo estio completamente resolvi-
dos. LANDER & BOTSTEIN (1989) e NELSON
(1994) desenvolveram programas de computador que
estimam parametros de ligagdo e agdo génica de QTL.
KNOTT & HALEY (1992), KNAPP (1991) e
DOERGE & CHURCHILL (1994) discutiram proble-
mas ligados a detecgdo de associagdio genética entre
marcadores moleculares e QTL.

Apesar dos problemas estatisticos relaciona-
dos a detecgdo de QTL, muitos trabalhos tém descrito
associagdes entre marcadores moleculares e QTL em
tomate (TANKSLEY ez al., 1982; PATERSON et al.
1988), milho (Zea mays L. ) (STUBER et al., 1992),
soja [Glycine max (L.) Merr.] (MANSUR et al.
1993), trigo (ANDERSON et al., 1993), cevada
(HAYES, 1993) e aveia (4vena sativa L.) (BARBO-
SA NETO, 1995; SIRIPOONWIWAT et al., 1996).
Muitos destes trabalhos tém possibilitado a confirma-
¢do dos QTL detectados através da utilizacdo de
ambientes e populagdes distintas. Recentemente, um
QTL para qualidade de fruto em tomate estd em

processo de clonagem (STEVE TANKSLEY - Infor-
me verbal).

Ciéncia Rural, v. 27, n. 2, 1997.



Marcadores moleculares e sua aplica¢do no melhoramento genético de plantas. 517

4. VARIABILIDADE GENETICA

O reconhecimento de um genotipo ou O
calculo da similaridade genética entre possivels
genitores é um fator de importancia e pode ser realiza-
do de diferentes maneiras. Analises do coeficiente de
parentesco (FRANCO et al, 1987, SOUZA e
SORRELLS, 1989) e caracteres morfologicos
(SOUZA & SORRELLS, 1991a; SOUZA &
SORRELLS, 1991b) tém sido empregados; entretanto,
ambas metodologias apresentam limitag8es. Atual-
mente, estimativas baseadas em marcadores molecula-
res a nivel bioquimico e de DNA tém sido empregados
(SMITH & SMITH, 1988; MELCHINGER erf al.,
1994; O’ DONOUGHUE et al., 1994, BARBOSA
NETO ,1995).

O coeficiente de parentesco pode ser
definido como a probabilidade de que alelos homolo-
gos de diferentes individuos sejam 1dénticos por
descendéncia (FALCONER, 1960). Como conseqiién-
cia direta desta definicdo, a similaridade genética
medida por esta metodologia avalia apenas similarida-
de por descendéncia, ndo considerando a similaridade
genética total entre individuos. Desta forma, o conjun-
to de pressuposi¢des realizadas para o calculo do
coeficiente de parentesco podem induzir a erros na
estimagdo da similaridade genética entre individuos
(BARBOSA NETO, 1995).

Por outro lado, o grau de similaridade
baseado em marcadores moleculares (GS) reflete a
semelhancga entre os genétipos a partir de uma amostra
direta do genoma (GRANER ef al., 1994). Muitos
trabalhos tém revelado uma estreita associacio entre
GS e COP. AIMONE-MARSAN et al. (1992), anali-
sando linhagens hibridas de milho, obtiveram correla-
¢do significativa (r = 0,70) entre GS ¢ COP calculados
a partir de 18 pares de linhagens. Os autores conclui-
ram que essas duas técnicas associadas poderiam ser
muito uteis na identificacdo de relagdes filogenéticas
entre linhagens de milho. Da mesma forma,
MESSMER et al. (1993), também estudando mitho,
indicaram correlagdo significativa entre as duas
técnicas; entretanto, 0s autores apontaram a existéncia
de discordidncia no agrupamento das variedades. Por
outro lado, GRANER et al. (1994) encontraram uma
baixa correlacdo entre GS e COP em cevada. BARBO-
SA NETO (1995) também apontou baixas correlagdes
entre COP e GS para diferentes grupos de variedades
de trigo. A viola¢do das pressuposi¢des envolvidas na
estimativa do coeficiente de parentesco e registros
incompletos de genealogia podem ter sido fatores

importantes na obten¢do das reduzidas correlagdes
observadas.

5. SELECAO ASSISTIDA POR MARCADORES
MOLECULARES

Uma metodologia que tem alcangado éxitos
é a da selecdo indireta, a qual consiste na sele¢do para
um carater que esta associado com O outro a ser
melhorado. Esta metodologia ¢ vantajosa quando a
herdabilidade do carater indireto e a correlagdo com o
carater alvo sdo elevadas. A sele¢cdo para ciclo de
desenvolvimento em cevada (Hordeum vulgare L. )
foi indicada como eficiente para o desenvolvimento de
genotipos de rendimento de grdos mais elevados
(VAN OOSTEROM & CECCARELLI, 1993). Da
mesma forma, a selecdo indireta para peso de grao e
nitmero de grdos por espiga foi eficiente para o incre-
mento do rendimento de grdos em trigo (McNEAL et
al., 1978).

A selecdo assistida por marcadores molecu-
lares € uma forma de selec¢do indireta no qual o carater
indireto apresenta herdabilidade igual a 100%, uma
vez que marcadores moleculares ndo sdo influenciados
pelo ambiente. Esta tecnologia pode ser avaliada com
a equacdo de ganho genético através da selecdo
artificial. O ganho genético através da selecdo €
funcdo de (HALLAUER & MIRANDA, 1988):

kﬂi
G

P 2 P
y \/(0, + Ogp + O)

onde:

k = diferencial de sele¢do, y = nimero de anos por
ciclo de sele¢do, 0= variincia aditiva, 0%, = varidncia
de ambiente, 0%, = varidncia da interagdo genoétipo x
ambiente e 0°, = varidncia genética. A utilizagdo de
marcadores moleculares na selecdo de genétipos
superiores podera incrementar a eficiéncia no melho-
ramento de plantas em relagdo a varios fatores presen-
tes na equacdo de ganho genético. Os marcadores
moleculares ndo sdo influenciados pelo ambiente;
desta forma, as variancias de ambiente e da interacio
genotipo x ambiente podem ser eliminadas. Em
adicdo, desde que a seleg¢ao € praticada diretamente no
gendtipo, o diferencial de selecdo e a varidncia aditiva
poderdo ser levadas ao extremo. No caso de RFLP,
onde o tipo de interagdo intra-loco € de codominancia,
a variancia aditiva poder4 ser explorada ao maximo. A
falta de epistasia em marcadores moleculares também
podera possibilitar a sele¢do para varios caracteres ao

mesmo tempo. O numero de anos necessarios para o
processo de selegdo também podera ser reduzido
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drasticamente, uma vez que varios ciclos de selecdo
poderdo ser praticados a cada ano, visto que a selecio
com marcadores moleculares independe do ambiente.

Por outro lado, para o emprego da selecio
assistida por marcadores moleculares é necessario o
mapeamento de caracteres de interesse agrondmico de
forma a maximizar a correlagio genética. Este proce-
dimento € demorado e requer a construgdo de mapas
de ligagdo genética saturados de marcadores
(TANKSLEY ef al., 1989). Da mesma forma, é
importante considerar o custo envolvido na utilizacdo
desta tecnologia. Caracteres de alta herdabilidade e de
facil avaliagdo pelo melhorista podem ndo ser apro-
priados para a utilizagdo da sele¢do assistida por
marcadores moleculares; uma vez que a avaliagdo
direta do carater ¢ eficiente para a separagio das
diferentes classes de gendtipos e o custo envolvido na
analise com marcadores moleculares nio implicara
uma maior eficiéncia no melhoramento. Em geral,
caracteres de baixa herdabilidade, como rendimento de
graos, ou de dificil avaliagdo, como tolerdncia ao
aluminio e resisténcia ao BYDV (virus do nanismo
amarelo da cevada), s@o considerados preferenciais
para a selecdo assistida por marcadores moleculares.

CONCLUSAO

As técnicas de marcadores moleculares
ampliaram de forma drastica o nimero de marcadores
geneticos disponiveis, representando uma poderosa
ferramenta para ser utilizada no melhoramento de
plantas. Isto pode ser exemplificado pelo fato de que
muitos caracteres de importancia agrondmica tém sido
mapeados através desta técnica, demonstrando a sua
viabilidade para o emprego no melhoramento genéti-
co. No entanto, algumas técnicas ainda nio estdo
totalmente desenvolvidas. A utilizagdo de selecdo
assistida para caracteres quantitativos por exemplo,
ainda enfrenta algumas dificuldades, ndo sendo obtida
uma precisdo absoluta. Certamente com o crescente
desenvolvimento de técnicas cada vez mais eficientes
e precisas de genética molecular e de estatistica, os
marcadores poderdo desempenhar um papel funda-
mental na sele¢do assistida e na clonagem de genes de
nteresse. Desta forma, os estudos realizados nesta area
ttm beneficiado diretamente a biologia basica e
iIndiretamente os melhoristas, no sentido de facilitar o
processo de selecdo e tornar possivel o aumento da
produtividade das diferentes culturas.

INFORME VERBAL
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