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Os métodos de melhoramento genético de plantas vêm sendo aplicados com su-

cesso no desenvolvimento de variedades com maior qualidade e produtividade nas dife-

rentes espécies utilizadas pelo homem na agricultura. A contribuição do melhoramento ge-

nético para o aumento de produção agrícola no planeta, especialmente no último século, é 

inquestionável (STUBER; HANCOCK, 2008). Observa-se, como conseqüência, que as varie-

dades tradicionais, cultivadas ao longo das gerações em pequenas comunidades ou áreas 

isoladas, vêm sendo substituídas por cultivares melhoradas, geralmente mais produtivas 

ou apresentando melhor qualidade. O agricultor, em geral, promove esta substituição ao 

buscar uma maior rentabilidade no seu empreendimento. Isto é lógico e natural. Contudo, 

a substituição das variedades tradicionais pelas variedades lançadas pelos programas de 

melhoramento genético tem sido feita com muita rapidez. O acervo de variedades tradicio-

nais, representando muitas vezes décadas ou mesmo séculos de seleção local e adaptação 

a condições específicas, pode se perder rapidamente. Este acervo precisa ser coletado, 

caracterizado e conservado adequadamente. Trata-se de recurso genético de grande valor 

para uso atual e futuro.

Alguns aspectos interessantes precisam ser observados neste processo de substi-

tuição das variedades tradicionais pelas cultivares melhoradas. De um lado, os programas 

de melhoramento promovem, por meio da seleção artificial, a redução da diversidade do 

pool gênico com o qual lidam. A partir dos vários cruzamentos realizados anualmente en-

tre linhagens com potencial de obter recombinações superiores, os programas selecionam 

algumas poucas plantas para análise avançada e, eventualmente, um ou outro material 

para lançamento de uma variedade. À medida que o programa avança, um conjunto de ma-

teriais elite é mantido, em detrimento de uma base genética mais ampla, para capitalizar 

no ganho genético obtido nas gerações anteriores. Este é um procedimento lógico e eficaz. 

Os programas de melhoramento atuam deliberadamente no afunilamento da diversidade 

inicial, capitalizando na seleção dos recombinantes superiores. 
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Por outro lado, a diversidade genética é a fonte primária dos programas de melho-

ramento. Sem variabilidade não há ganho genético. Daí o conflito entre a diminuição de 

diversidade para se obter uma nova variedade e a necessidade de diversidade genética 

para alimentar o próprio programa de melhoramento ao longo das gerações.

O emprego em escala de variedades melhoradas contribui para a redução da diver-

sidade genética da espécie cultivada também no ambiente agrícola. Este processo torna 

mais homogênea a produção, com o plantio de certas variedades em largas áreas, ou o 

uso de variedades aparentadas em áreas mais extensas ainda. Isto é reflexo direto do 

estreitamento da base genética dos programas de melhoramento. Como conseqüência, 

observa-se maior vulnerabilidade genética nos plantios da espécie (NATIONAL RESEARCH 

COUNCIL, 1972). Em outras palavras, o cultivo passa a ser potencialmente mais suscetível 

ao ataque de patógenos e pragas, justamente por não apresentar diversidade genética 

ampla para compensar a variabilidade de populações de patógenos e pragas nas lavouras 

(BROWN, 2008). Vários países já assistiram a catástrofes causadas pela vulnerabilidade 

genética advinda do emprego de variedades aparentadas em grandes áreas. 

Redes de Proteção e Conservação de Recursos Genéticos

O termo “erosão genética” vem sendo usado para qualificar a perda de diversidade 

genética de uma espécie (VELLVÉ, 1993). Redes nacionais e internacionais de proteção e 

conservação de recursos genéticos foram criadas em vários países para minimizar o im-

pacto do processo de perda de variedades tradicionais e parentes silvestres das espécies 

cultivadas (HOISINGTON et al., 1999). Esse impacto não se faz sentir de imediato. Mas ele 

será devastador no futuro, em face da necessidade de explorar variabilidade genética quan-

do ela não mais for abundante, a menos que iniciativas de conservação sejam tomadas. 

A inspiração inicial para a conservação de germoplasma advém dos trabalhos de Vavilov 

e outros, ainda no início do século passado, preocupados que já estavam com o futuro da 

agricultura no planeta. 

Um dos resultados positivos destas redes de conservação de recursos genéticos 

tem sido a construção de bancos de germoplasma de acessos de cada espécie agrícola 

(HOISINGTON et al., 1999). Estes bancos assumem diferentes feições nos diversos países, 

mas têm por objetivo comum a representação e conservação, para uso presente e futuro, 

da diversidade genética de uma espécie. Conservar recursos genéticos, portanto, é tarefa 



Pré-melhoramento, Melhoramento e Pós-melhoramento: estratégias e desafios	 79

nobre e de grande importância prática, pois significa manter em condições adequadas, os 
genes que são importantes para uma espécie nos dias de hoje, bem como aqueles que 
potencialmente serão importantes no futuro. Representa, portanto, segurança alimentar, o 
principal objetivo de cada geração humana, desde quando a civilização deixou de ser nô-
made e passou a cultivar plantas e domesticar animais. Representa prover com alimentos 
a geração atual e garantir a provisão de alimentos para as próximas gerações.

Hoje, alguns bancos de germoplasma conservam milhares de acessos, entre varie-
dades comerciais, populações, variedades tradicionais e parentes silvestres. À medida que 
o número de acessos em bancos cresce, aumenta a inquietação sobre a qualidade das co-
leções no que diz respeito, principalmente, à representação ex situ da diversidade genéti-
ca da espécie. A pergunta latente é se as coleções representam a diversidade genética da 
espécie e apresentam qualidade adequada para uso presente e futuro. Isto, naturalmente, 
só pode ser respondido por meio da análise de dados biológicos das coleções, dados que 
permitam a estimativa, por exemplo, da diversidade genética dos acessos conservados. 

Para isto, a caracterização das coleções de germoplasma é desafio e tarefa fundamental.

Caracterização Morfológica e Agronômica de Bancos de 
Germoplasma

A conservação, o gerenciamento e o uso de acessos, mantidos em bancos de ger-

moplasma, apresentam uma série de desafios aos pesquisadores dedicados ao trabalho 

com recursos genéticos vegetais. Os desafios comuns incluem, por exemplo, o desenvolvi-

mento de estratégias de amostragem representativa de indivíduos em populações naturais 

para fins de conservação, a melhoria de ferramentas e tecnologia para conservação em 

longo prazo ou a análise genética em escala de um número cada vez maior de acessos con-

servados nos bancos. É importante que todos estes desafios tenham sempre como referên-

cia a necessidade de manter coleções representativas da diversidade genética da espécie 

considerada. Isto é importante para a conservação per se dos recursos mantidos no ban-

co e, da mesma forma, para o potencial uso do germoplasma conservado pelos programas 

de melhoramento genético. Portanto, a caracterização dos acessos mantidos na coleção e 

a investigação das relações de vínculo genético entre os acessos são fundamentais para 

uma conservação sustentável e incremento do uso dos acessos pelos programas de me-

lhoramento. Mas, infelizmente, constata-se que a caracterização dos acessos depositados 

nos bancos de germoplasma tem sido muito limitada, no Brasil e em outros países. 
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A caracterização do germoplasma conservado é, em geral, lenta e trabalhosa. Isso 

quando está efetivamente sendo realizada. Na maior parte das vezes, a caracterização sim-

plesmente não ocorre. As razões para isto são várias, mas, certamente, alguns fatores têm 

sido críticos neste processo, como o apoio financeiro e a alocação de recursos humanos 

qualificados para a realização desta tarefa.

A caracterização de germoplasma refere-se à observação, mensuração e docu-

mentação de características vegetais herdáveis em uma coleção. Os dados coletados per-

mitem identificar e classificar acessos, e construir um catálogo de descritores, rico em 

informações biológicas, que é essencial para o gerenciamento da coleção e para o seu uso 

pelos programas de melhoramento. A caracterização de germoplasma vegetal, portanto, 

objetiva descrever e entender a diversidade genética da espécie estudada. 

A caracterização de germoplasma tem sido desenvolvida com base em descritores 

morfológicos, características agronômicas e marcadores moleculares. Não há dúvida que 

o procedimento mais empregado na caracterização ainda é a lista de descritores morfo-

lógicos. Tais descritores, definidos por especialistas na espécie, são confiáveis, fáceis de 

estudar e apresentam um custo relativamente baixo de caracterização. No entanto, o uso 

de descritores morfológicos apresenta algumas limitações, incluindo:

1) Polimorfismo limitado, diminuindo o potencial sucesso de emprego de uma es-

tratégia extensiva de classificação, que requeira um grande número de descri-

tores para compensar o pequeno número de variantes morfológicos.

2) Potencial influência ambiental no fenótipo, o que torna o processo de avaliação 

de troca de informações ainda mais complexo. Deve ser notado o cuidado com 

falsos positivos quando o ambiente afeta variantes morfológicos específicos.

3) E, principalmente, os descritores morfológicos têm pouca aplicação para os 

programas de melhoramento. Mesmo que toda a coleção tenha sido avaliada 

com descritores morfológicos, é provável que não haja incremento no uso de 

acessos pelos programas porque as características avaliadas, regra geral, têm 

pouco interesse no ambiente agrícola.

A caracterização de germoplasma baseada em características agronômicas, por 

sua vez, é particularmente útil em espécies de importância econômica. Sua grande vanta-

gem é o fato de que os dados obtidos atraem a atenção direta dos programas de melhora-
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mento. Desta forma, a caracterização baseada em características agronômicas tem forte 

apelo para uso em maior escala de acessos do banco nos programas de melhoramento. 

No entanto, a quantidade de dados agronômicos disponíveis para acessos de bancos de 

germoplasma é muito limitada. As razões para isto são as mais variadas, incluindo:

1) Custos elevados para a caracterização em escala.

2) Dificuldade de realização de experimentos replicados com grande quantidade 

de acessos, especialmente em grandes coleções.

3) Características agronômicas de interesse podem variar entre programas de me-

lhoramento, dificultando uniformização de métodos, visto que os programas, 

em geral, têm focos distintos como resistência a patógenos exclusivos (ou 

mais importantes) em certas áreas, ou a estresses abióticos específicos.

A caracterização agronômica de germoplasma está muito longe da real demanda 

destes dados para uso pelos programas de melhoramento, especialmente pelo potencial 

de identificar acessos de interesse para a solução de desafios dos programas. Há grande 

necessidade, portanto, de intensificar a caracterização agronômica de germoplasma. 

Mas a realidade é que uma avaliação agronômica em escala de acessos conserva-

dos em bancos de germoplasma é praticamente impossível de ser realizada. Novamente, 

o custo e o tempo envolvidos na empreitada são consideráveis. Neste contexto, uma po-

tencial estratégia a ser empregada seria a definição de coleções nucleares temáticas com 

base em dados de marcadores moleculares, seguida de caracterização agronômica intensi-

va para a(s) característica(s) de interesse em cada coleção nuclear (veja a seguir).

Caracterização molecular de bancos de germoplasma

Nos últimos anos, a caracterização de germoplasma baseada em métodos molecu-

lares tem testemunhado grandes desenvolvimentos. Os métodos que revelam polimorfismo 

de seqüência no genoma, conhecidos como marcadores moleculares (FERREIRA; GRATTA-

PAGLIA, 1996), fomentam uma revolução na velocidade e na qualidade de caracterização 

em larga escala de germoplasma vegetal. As rotinas de caracterização de germoplasma 

têm feito uso cada vez maior destes métodos em diferentes espécies. A discussão dos 

diferentes marcadores moleculares utilizados neste tipo de abordagem foge ao escopo do 
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presente texto e pode ser visitada em outros textos (FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1996; 

LÖRZ; WENZEL, 2008). Vale notar, contudo, que entre as diferentes classes de marcadores 

moleculares, pelo menos duas se destacam, no momento, pela possibilidade de oferecer, 

rapidamente e a um custo moderado, soluções para a genotipagem em escala de grandes 

coleções de germoplasma: microssatélites e SNPs.

Microssatélites ou seqüências simples repetidas (Simple Sequence Repeats – SSR) 

(TAUTZ, 1989; WEBER; MAY, 1989) são regiões genômicas bem exploradas como fer-

ramentas moleculares pelo alto polimorfismo, co-dominância, abundância e alto conteú-

do informativo (FERREIRA and GRATTAPAGLIA, 1996). Regiões microssatélites têm sido 

identificadas no genoma de grande número de espécies vegetais, e marcadores têm sido 

desenvolvidos para análise genética das mesmas, com base no nível de polimorfismo, 

qualidade e localização cromossômica. O uso de painéis de marcadores microssatélites 

marcados com fluorocromos para análise em seqüenciadores automáticos de DNA per-

mite a genotipagem simultânea de um grande número de acessos (PESSOA-FILHO et al., 

2007), possibilitando reunir rapidamente informações genéticas relevantes sobre os aces-

sos mantidos nos bancos de germoplasma. Marcadores microssatélites podem ser usados 

com eficiência para caracterizar molecularmente grandes coleções de germoplasma e ex-

trair informações sobre a diversidade genética destas coleções.

Polimorfismos de nucleotídeo único ou polimorfismo mononucleotídeo, da sigla 

SNPs (single nucleotide polymorphisms), representam a classe de marcadores de DNA 

mais abundante do genoma eucarioto, visto que são baseados no polimorfismo definido 

pela mutação da seqüência de DNA em um sítio do genoma (KWOK et al., 1996; RISCH; 

MERIKANGAS, 1996). A substituição de uma base por outra, caracterizando uma mutação, 

ou ainda pequenas inserções e deleções, tipicamente não afeta o fenótipo. Mas, quando 

ocorre em região codante ou reguladora de expressão gênica, pode ter uma gradação de 

efeitos no fenótipo observado. 

A descoberta de SNPs é geralmente centrada no re-sequenciamento de produtos 

de PCR (amplicons) em DNA extraído de uma amostra diversa de acessos da espécie estu-

dada, ou análise de dados de bibliotecas genômicas ou de cDNA (SNP eletrônico ou eSNP) 

obtidas de um grupo de indivíduos de uma espécie (RAFALSKI, 2002). Uma vez descober-

tos e selecionados os SNPs que serão utilizados em atividades de genotipagem de acessos 

de coleção de germoplasma, deve-se definir o procedimento de genotipagem de SNPs. 
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Há uma grande diversidade de tecnologias de genotipagem de SNPs e várias revi-
sões recentes versam sobre o assunto (FAN et al., 2006; LEE, 2007; KIM; MISRA, 2007; 
BEAUDET; BELMONT, 2008). Inicialmente, por exemplo, a análise de heteroduplex através 
de DHPLC (cromatografia líquida de fase reversa) era uma das possibilidades, permitindo 
a detecção de SNPs por efeito de movimentação diferencial de fragmentos homoduplex e 
heteroduplex em matriz com temperatura específica. Recentemente, no entanto, a genoti-
pagem em escala de SNPs vem sendo feita de outras formas, como através do emprego de 
arranjos de DNA em fase sólida. Algumas tecnologias são baseadas em hibridização, ou-
tras em PCR (ex. SNuPE – single nucleotide primer extension) ou combinações de PCR com 
outras tecnologias (ex. MALDI-TOF). Muitos dos sistemas mais eficientes de genotipagem 
em escala de SNPs empregam microarranjos de DNA. Neste caso, os genótipos são obti-
dos pela comparação das intensidades de sinal derivadas hibridização de diferentes sondas 
alelo-específicas através do uso de duas ou quatro fluorescências (uma para cada base). 

Microssatélites ou SNPs na genotipagem de acessos de 
grandes coleções?

Tanto marcadores microssatélites como SNPs necessitam de informação de se-
qüência a priori para que os sistemas de detecção sejam desenvolvidos e a genotipagem 
possa ser realizada. Os iniciadores utilizados nas reações de PCR de microssatélites são 
sintetizados a partir do conhecimento das seqüências que flaqueam a região repetitiva. Os 
métodos de detecção de SNPs, embora extremamente variáveis, também requerem este 
tipo de informação. 

Marcadores microssatélites são multialélicos, enquanto SNPs são, em sua grande 
maioria, bi-alélicos. A detecção de SNPs, portanto, não é baseada em tamanho de alelos, 
como em microssatélites. Não há, por esta razão, necessidade de emprego de eletroforese. 
Isto auxilia muito o processo de análise, já que a automatização é facilitada, através do 
emprego de chips de DNA, por exemplo. Marcadores SNPs, no entanto, são menos infor-
mativos que microssatélites. A heterozigosidade média esperada de SNPs em algumas 
plantas é, via de regra, cerca de três vezes menor do que a de locos microssatélites (CHING 
et al., 2002). A heterozigosidade baseada em haplótipos SNP, contudo, é maior, equivalente 
a valores encontrados para outros marcadores menos polimórficos, como RFLPs. 

O número de locos marcadores que se consegue genotipar, em cada ensaio, com 

microssatélites, é hoje, bem menor do que com SNPs. Com microssatélites é possível 
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desenvolver painéis que permitam, com apenas uma reação PCR, analisar vários locos 
ao mesmo tempo (PESSOA-FILHO et al., 2007). Isto quando fluorocromos que emitem 
fluorescências com cores variadas são utilizados para marcar iniciadores e a detecção 
de polimorfismo é realizada através de seqüenciadores de DNA. Via de regra, o número 
máximo de locos microssatélites que se consegue genotipar ao mesmo tempo está em 
torno de 10 a 15 locos por PCR, dependendo da espécie. Com SNPs, no entanto, pode-se 
facilmente avaliar baterias de 96 a 384 locos por corrida (ou mais, dependendo de como os 
chips são montados), o que possibilita uma velocidade de genotipagem de até duas ordens 
de magnitude maior do que microssatélites (LIN et al., 2008). 

A genotipagem de coleções de germoplasma com microssatélites demanda uma 
seleção adequada de marcadores para sua realização. Em geral, a bateria selecionada deve 
incluir marcadores com um bom número de alelos, alto polimorfismo (alta heterozigosidade 
esperada), validados em experimentos anteriores, alta qualidade de eletroferogramas e 
baixo nível de gagueira (stuttering). Microssatélites de motivos repetitivos de tri e tetra-nu-
cleotídeos, em geral, apresentam maior qualidade e menor nível de gagueira (adição de nu-
cleotídeos ao produto de PCR pela polimerase durante a extensão) do que microssatélites 
com motivos repetitivos de di-nucleotídeos. Ademais, nem sempre são muito polimórficos. 
Uma bateria ampla de marcadores microssatélites de repetições de tri e tetra-nucleotídeos 
pré-selecionados é, via de regra, mais adequada para análise de coleções de germoplasma 
do que uma bateria baseada apenas em marcadores di-nucleotídeos.

O desenvolvimento de sistemas de detecção de SNPs tem sido tão rápido que, 
especialmente para espécies com extensos bancos de dados de informações moleculares, 
como arroz, milho, sorgo, trigo e outros cereais, há grande vantagem no emprego desta 
tecnologia na genotipagem de grandes coleções de germoplasma. A genotipagem de algu-
mas centenas de marcadores SNPs é bem mais rápida do que a realizada com uma bateria 
de algumas dezenas de marcadores microssatélites. Para fins comparativos e mantendo 
outras variáveis constantes (por exemplo, disponibilidade de equipamentos, técnico para 
desenvolver as análises, insumos periféricos), estima-se que seria possível genotipar uma 
coleção de germoplasma com 10 mil acessos utilizando 100 marcadores SNPs em menos 
de 20 dias. Para isto, uma plataforma de genotipagem básica seria suficiente, apesar de 
já existirem plataformas com capacidade extremamente elevada. Esforço similar com os 
mesmos 10 mil acessos, se genotipados com 25 marcadores microssatélites, levaria apro-
ximadamente um ano e meio. O custo e o tempo de genotipagem com SNPs nesta situação 

seria menor do que com marcadores microssatélites.
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A constatação do momento, portanto, é que os custos com fenotipagem já são 
menores do que o custo com genotipagem. Assim, a caracterização agronômica de uma 
grande coleção de germoplasma com 8 a 10 características agronômicas mensuradas sis-
tematicamente é muito mais dispendiosa e significativamente mais demorada do que a ca-
racterização molecular da mesma coleção com algumas centenas de SNPs. É claro que as 
informações obtidas são distintas, e a comparação talvez nem seja adequada. No entanto, 
é fato que os dados moleculares podem permitir uma série de inferências sobre a coleção 
que são muito valiosas para a sua organização, conservação e uso. A genotipagem em es-
cala de acessos de bancos de germoplasma com marcadores SNP permite, de imediato:

1) Identificar as duplicações existentes na coleção. O custo de conservação de 
germoplasma duplicado, especialmente de coleções de longo prazo, é muito 
alto. Estima-se que para manter uma amostra de acesso de milho por um ano 
a mais na coleção de germoplasma se gasta cerca de US$ 7.33, sem computar 
outros dispêndios, como o custo de regeneração, que em geral é cerca de 20 
vezes maior (PARDEY et al., 1999). Este valor de manutenção é o valor aproxi-
mado de genotipagem de uma amostra com uma bateria de 100 SNPs. Assim, 
uma coleção de 10 mil acessos com 20 % de amostras duplicadas acumularia, 
em apenas 5 anos, um custo extra de conservação similar ao custo de carac-
terização molecular de todas as amostras. As informações genéticas geradas 
seriam de grande valia para o gerenciamento adequado da coleção. Ademais, 
todas as duplicações seriam eliminadas de imediato da coleção, gerando gran-
de economia de recursos, tempo e espaço nos anos seguintes. 

2) Estimar as relações de vínculo genético entre os acessos do banco. Isto é muito 
importante para analisar a qualidade da coleção. Para isto, pode-se utilizar, por 
exemplo, acessos controle pertencentes a subgrupos (clusters) representa-
tivos da diversidade genética da espécie para avaliar a representatividade da 
coleção sob análise.

3) Amostra da coleção total, várias coleções nucleares temáticas, isto é, peque-
nas coleções para características específicas (por exemplo, tolerância à seca, 
resistência a patógeno), que facilitem o uso de germoplasma pelos programas 
de melhoramento genético. A orientação geral na construção de coleções nu-
cleares tem sido classicamente a obtenção de uma fração mínima da coleção 

que mantenha o menor nível de redundância possível e retenha grande parte 
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da diversidade genética (FRANKEL; BROWN, 1984). Do ponto de vista prático, 

para algumas espécies isto quase sempre tem resultado em coleções nucleares 

que, embora menores do que a original, ainda atingem alguns milhares de aces-

sos (YAN et al., 2007). Isto, por certo, tem sido um grande avanço na redução 

do tamanho de grandes coleções, mas não necessariamente tem facilitado o 

emprego destas coleções pelos programas de melhoramento. Várias coleções 

menores, de algumas poucas centenas de acessos, mas com alta variabilidade 

para características específicas podem ser mais úteis para uso pelos progra-

mas de melhoramento. 

O emprego de marcadores SNP na genotipagem de grandes coleções pode ser 

usado para definir várias coleções nucleares temáticas, que seriam em seguida validadas 

com maior facilidade pela caracterização agronômica para as características específicas. 

Note-se ainda que as coleções nucleares além de serem usadas para avaliação intensiva 

de características de importância agronômica, servem ao propósito de estudos de asso-

ciação visando ao isolamento de genes candidatos ao controle de características quanti-

tativas (FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 2006), através de re-sequenciamento e fenotipagem 

intensivos. Tais iniciativas permitem afirmar que a integração de tecnologia genômica na 

caracterização de bancos de germoplasma terá papel cada vez mais importante na conser-

vação e uso de recursos genéticos no melhoramento de plantas.

Considerações Finais

As coleções de germoplasma de algumas espécies atingem grandes volumes de 

acessos, e continuam crescendo. A caracterização de germoplasma é fundamental para 

estimar a qualidade das coleções e avaliar a representação da diversidade genética da 

espécie nas mesmas. Os dados de caracterização são também essenciais para aumentar 

o uso de acessos pelos programas de melhoramento. 

A caracterização baseada em descritores morfológicos, embora importante, é pou-

co útil para os programas de melhoramento. A caracterização agronômica, embora dese-

jada, é cara e difícil de ser realizada. A caracterização molecular e, neste momento, espe-

cialmente o uso de marcadores SNP, é uma grande alternativa para facilitar a organização 

e uso dos acessos mantidos em bancos de germoplasma.
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Os dados de polimorfismo de SNPs podem ser usados para identificar duplicações, 

estimar a representatividade da coleção, detectar vínculo genético entre acessos e de-

senvolver coleções nucleares, especialmente pequenas coleções temáticas. As coleções 

nucleares temáticas devem ser validadas para oferecer aos programas de melhoramento 

um conjunto de acessos com variabilidade genética específica para características de in-

teresse.

Os programas de melhoramento demandam pequenas coleções nucleares temáti-

cas, adequadas à identificação de acessos com genes de interesse e impacto agronômico 

específicos. Coleções nucleares temáticas têm maior potencial de uso pelos programas de 

melhoramento do que coleções nucleares extensas. E parecem adequadas a estudos de 

associação para identificação e isolamento de genes candidatos ao controle de caracterís-

ticas quantitativas. O emprego de coleções nucleares temáticas pode ter grande impacto 

no uso de recursos genéticos pelos programas de melhoramento.
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