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Apresentação

Os recursos genéticos são a base biológica da agricultura, envolvem a varia-
bilidade genética entre e dentro das espécies e constituem a matéria-prima 
indispensável ao melhoramento genético. São de extrema importância, pois 
possuem agregado valor econômico, necessitando cada vez mais de conser-
vação em bancos de germoplasma, visando à preservação da biodiversidade 
vegetal.

A presente publicação traz uma abordagem multidisciplinar e revisão atuali-
zada sobre a interação entre algumas áreas da biotecnologia vegetal a sua 
aplicabilidade na caracterização de recursos genéticos, imprescindíveis nas 
pesquisas científicas.

Jorge Lemainski
Chefe-Geral da Embrapa Trigo
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Introdução

O Brasil é conhecido como um dos países mais ricos em biodiversidade, mas 
a maioria dos alimentos que estão na mesa dos brasileiros são provenientes 
de espécies exóticas, ou seja, de recursos genéticos originários de outros 
países, embora as espécies nativas representam grande potencial na pros-
pecção de genes e incorporação em programas de melhoramento genético. 
Dentro da premissa que a população vem crescendo exponencialmente e 
que a demanda de alimentos representa grande preocupação mundial, princi-
palmente para que não haja escassez de alimentos, a biotecnologia propicia 
alternativas para o aumento da produção, além de potencializar a conserva-
ção, caracterização, avaliação e utilização dos recursos genéticos de modo 
eficiente e otimizado.

Nesse contexto, o objetivo dessa revisão foi destacar a importância dos recur-
sos genéticos vegetais e a sua interação com a biotecnologia quanto aos as-
pectos da caracterização e manutenção em bancos ativos de germoplasma.

Recursos genéticos vegetais e a 
preservação da biodiversidade 

Os recursos genéticos vegetais são definidos como a fração dos materiais 
genéticos que fazem parte da biodiversidade com grande valor para a huma-
nidade, para uso atual ou potencial. São de grande importância, pois cons-
tituem a base biológica da segurança alimentar mundial e, direta ou indi-
retamente, apoiam a vida e os meios de subsistência de cada ser humano 
(Salomão et al., 2019). No caso de germoplasma, este constitui o patrimônio 
genético de uma espécie e representa fonte de variabilidade genética para 
programas de pré-melhoramento e melhoramento de plantas. Desse modo, 
a conservação eficiente e sustentável dos recursos genéticos depende das 
atividades de manejo do germoplasma (Costa et al, 2012; Kiihl, 2019).

O conceito de biodiversidade mais empregado refere-se à riqueza de varieda-
de de espécies de flora, fauna, microrganismos, da variabilidade entre organis-
mos vivos e complexidades ecológicas, nos quais elas ocorrem. Em extensa 
revisão sobre o assunto, Franco (2013) destaca que os termos diversidade 
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biológica ou biodiversidade surgiram para dar conta de questões relaciona-
das com os temas fundamentais da ecologia e da biologia evolutiva, relacio-
nados com a diversidade de espécies e com os ambientes que lhe servem 
de suporte, ao mesmo tempo que são suportados por ela e que são, simulta-
neamente, o palco e o resultado do processo evolutivo. Para Barbieri (2003), 
a variabilidade reunida no passado não foi convenientemente conservada 
e em consequência, muitos genes não estão disponíveis para pesquisas 
atuais. Esta realidade começou a mudar quando alguns países, incluin-
do o Brasil, perceberam que esta variabilidade deveria ser resguardada 
para o futuro, pelo fato de que mais de 10% das espécies no mundo são 
encontradas no Brasil (Lewinsohn & Prado, 2003). A considerável redução da 
variabilidade genética de plantas, é uma preocupação relevante porque refle-
te em sério risco para o avanço dos programas de melhoramento genético, 
os quais terão implicações na sustentabilidade da agropecuária (Mariante et 
al., 2009).

De acordo com Salomão et al. (2019), os componentes da biodiversidade po-
dem ser tratados usualmente nos seguintes níveis: a) diversidade genética, re-
ferente à variação genética dentro de uma espécie (ou táxon); b) diversidade 
de espécies, variedade ou riqueza de espécies em uma área; c) diversidade 
de comunidades, variedade de comunidades em uma área; d) diversidade de 
paisagem, variedade de comunidades ou ecossistemas em uma paisagem; 
e) diversidade regional, referente à variedade de espécies, comunidades, 
ecossistemas ou paisagens dentro de uma região específica.

Conservação dos recursos genéticos 

A preocupação com a conservação da diversidade dos recursos genéticos 
iniciou-se em 1920, quando o pesquisador russo Nicolai Vavilov, foi respon-
sável pelas primeiras expedições para estudar e analisar a distribuição e di-
versidade das plantas cultivadas. Vavilov também criou o primeiro grande 
banco de germoplasma de plantas, hoje conhecido como Instituto Vavilov 
(http://vir.nw.ru), localizado em São Petersburgo, Rússia. No mundo, estão 
conservados em bancos de germoplasma mais de 6 milhões de acessos de 
espécies vegetais, visando à preservação das diferentes espécies (Zohary 
et al., 1994; Scheeren et al., 2011; Costa et al., 2012). Cabe ressaltar que, 
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conforme Valois et al. (1996), o termo acesso se refere à “amostra de germo-
plasma representativa de um indivíduo ou de vários indivíduos da população. 
Em caráter mais geral, qualquer registro individual constante de uma coleção 
de germoplasma”.

Existem diferentes maneiras de conservação, destacando-se in situ e ex situ, 
sendo a primeira a conservação das espécies em seu local e origem ao con-
trário de ex situ que é fora do local de origem (Valois, 1998). Em revisão sobre 
o assunto, Urio (2013) aborda que a conservação in situ se refere à ação de 
conservar espécies em suas comunidades naturais, como parques nacio-
nais, reservas biológicas, reservas genéticas, estações ecológicas, etc. 
A coleção ex situ utiliza diferentes estruturas para manter a variabilidade 
genética: coleções de base, ativa e in vitro, coleções de trabalho e de 
campo in vivo, criopreservação e genômica (Lopes & Mello, 2005).

Dependendo do tipo dos materiais genéticos, a conservação se dá pelo arma-
zenamento de sementes, as quais deverão manter seu potencial, capacidade 
de vigor e poder germinativo. De acordo com Kiihl (2019) a conservação 
eficiente e sustentável dos recursos genéticos depende das atividades de 
manejo do germoplasma. O manejo engloba todas as atividades desenvol-
vidas rotineiramente nos banco ativos de germoplasma (BAGs), desde o en-
riquecimento do banco de germoplasma através de intercâmbio de acessos 
até a multiplicação, caracterização morfológica, agronômica, genotípica e o 
armazenamento de dados em um sistema robusto e confiável. Essas ativida-
des são fundamentais para garantir que o germoplasma seja conservado efi-
cientemente e para que sementes dos acessos possam ser disponibilizadas 
para uso. Além do papel de preservar e conservar também tem por objetivo 
identificar e prover a variabilidade genética (Bonow, 2007).

O armazenamento dos acessos em bancos de germoplasma requer cuidados 
especiais como: a manutenção da plenitude das características genéticas 
do germoplasma e a longevidade das sementes pelo prazo possível (Costa 
et al., 2012). Após 10 a 20 anos, as condições de armazenamento aconse-
lhadas em bancos de germoplasma para que possibilitem a manutenção da 
viabilidade das sementes é acima de 65%, sendo que abaixo desse índice 
não são considerados bancos ativos (IBPGR, 1992). Requer um cauteloso 
monitoramento das condições de temperatura e umidade no interior das câ-



12 DOCUMENTOS 196

meras, assim como da viabilidade das sementes armazenadas a longo prazo 
(Costa et al., 2012). 

Segundo o IPGRI (International Plant Genetic Resources Institute)(IBPGR, 
1992) o teste de germinação recomendado para avaliação da qualidade inicial 
das sementes deve ser repetido periodicamente e conduzido no mínimo com 
200 sementes. O intervalo entre os testes depende de cada espécie e das 
condições armazenadas. A Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia (si-
tuada em Brasília-DF) é responsável pela manutenção da Coleção de Base 
de Germoplasma-semente (Colbase) e conduz a conservação do material 
genético a longo prazo, permitindo a sobrevivência por décadas de semen-
tes ortodoxas de espécies de interesse presente e futuro. Como atividade 
fim, essa unidade da Embrapa, realiza para o controle da viabilidade das 
sementes testes de germinação com intervalo de 10 anos, para conservação 
a longo prazo. Quando os resultados dos testes demonstrarem que houve 
redução da viabilidade de algum acesso ou que a quantidade de um acesso 
é menor que o mínimo de 1.500 sementes, é feito a regeneração ou a multi-
plicação através de uma amostra do germoplasma (Embrapa, 2007). 

Além do exposto, a preservação das fontes básicas para alimentação e para 
a agricultura em programas de melhoramento genético e processos biotec-
nológicos, é garantia para um futuro sem escassez de alimentos (Embrapa, 
2007; Costa et al., 2012). Nesse contexto, destaca-se que a coleção de base 
é uma coleção abrangente de acessos conservados a longo prazo, é vista 
como uma estratégia de segurança, devendo incluir em seu acervo a cole-
ção ativa duplicada. Nessa coleção, as sementes não são distribuídas dire-
tamente aos usuários, mas sim para regenerar coleções ativas (José, 2010). 
Considerando a questão da classificação das sementes, em ortodoxas e re-
calcitrantes, segundo Roberts (1973), essas pertencem a dois grupos em 
relação à tolerância à secagem e a temperaturas baixa: sementes ortodoxas 
toleram a secagem a baixos níveis de umidade e temperaturas baixas no 
armazenamento. Essas sementes podem ser secas até cerca de 5% de umi-
dade, acondicionadas em embalagem hermética e submetidas a temperatura 
de -18 C, o que permite a conservação da viabilidade por longo prazo. Já as 
sementes recalcitrantes não sobrevivem a secagem a baixos níveis de umi-
dade e não podem ser armazenadas por longo prazo (Carvalho et al., 2008).
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Mundialmente, as principais coleções conservadas a longo prazo são: o arroz, 
(representando 34%), o milho (25%) e a soja (24%) e em relação ao total de 
acessos, tais espécies demonstram a maior proporção armazenadas a lon-
gos prazos. Especificamente na Colbase, estão sendo conservados 107 mil 
acessos de diversas espécies, entre elas: cereais, leguminosas, oleagino-
sas, hortícolas, florestais, medicinais, fibrosas, nativas e exóticas. Entretanto, 
quase a totalidade dos acessos armazenados é de espécie exótica, onde 
as principais espécies armazenadas são: cevada (Hordeum vulgare), feijão 
(Phaseolus vulgaris), arroz (Oryza sativa), soja (Glycine max), trigo (Triticum 
aestivum), sorgo (Sorghum bicolor), caupi (Vigna unguiculata) e milho (Zea 
mays) (Costa et al., 2012).

Bancos Ativos de Germoplasma (BAGs)

Para preservação dos recursos genéticos, a fim de conservar evitando a 
perda de genes ou de combinações gênicas, foi construído bancos de ger-
moplasma com temperaturas e ambientes ideais para armazenamento de 
médio a longo prazo, sendo monitorados periodicamente (Fukuda, 1996). 
Os bancos de germoplasma tem um papel fundamental para preservação 
da variabilidade genética que são indispensáveis para o homem, tanto 
para gerações atuais como futuras. De acordo com Paiva et al. (2019a), 
o banco de germoplasma é denominado ‘ativo’ quando contém indivíduos 
fisiologicamente funcionais e ativos, mantidos viáveis e geralmente em pe-
rído de conservação de cerca de 10 a 15 anos. No Brasil, a nomenclatura 
‘ativo’ é muito utilizada e possui a sigla BAG. Em inglês, utiliza-se somen-
te gene bank ou germplasm bank. Especificamente os BAGs apresentam 
as seguintes atividades de rotina: introdução, intercâmbio, monitoração, 
regeneração/multiplicação, caracterização e avaliação dos acessos e 
documentação.

Adicionalmente, os BAGs são unidades essenciais para preservar e con-
servar o máximo possível de variabilidade genética, para fins de pesqui-
sa em diferentes áreas, destacando-se a biotecnologia e o melhoramento 
genético (Carvalho, 2008), sendo esse último altamente dependente da 
variabilidade contida nos bancos de germoplasma (Lopes & Mello, 2005). 
Uma alternativa para contornar a distância entre a conservação dos re-
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cursos genéticos nos bancos de germoplasma e sua aplicabilidade é a 
implantação de atividades de pré-melhoramento, que visa identificar ca-
racterísticas de interesse úteis aos programas de melhoramento gené-
tico (Bonow, 2011). 

Segundo Costa el al., (2012), no Brasil, estima-se que existam mais de 
400 BAGs-plantas distribuídos em diversas instituições de pesquisa, man-
tidas pelos governos federal, estadual, municipal e por empresas priva-
das. Grande parte destes bancos ativos de germoplasma (Tabela 1) e 
coleções (Tabela 2) se encontram nas unidades da Empresa Brasileira de 
Pesquisa Agropecuária (Embrapa). De acordo com Azevedo et al. (2019), 
a Embrapa possui, sob sua responsabilidade, mais de 140 BAGs de ce-
reais, leguminosas, fibrosas, oleaginosas, hortaliças, forrageiras, frutífe-
ras, medicinais, corantes, estimulantes, inseticidas, ornamentais, flores-
tais, palmeiras, raízes e tubérculos. Os autores destacam que a empresa 
mantém conservadas mais de 700 espécies de plantas de mais de 300 gê-
neros, sendo que as principais espécies conservadas são as de importân-
cia direta para a alimentação, agricultura, e outros usos como medicinal, 
forrageiro, ornamental e industrial. Além das espécies citadas nas tabe-
las, destacam-se o Herbário CNPO mantido na Embrapa Pecuária Sul, o 
Banco de DNA e a Coleção de Base de Germoplasma-Semente (Colbase), 
ambos mantidos na Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia (Pádua 
et al., 2020).

Especificamente na Embrapa Trigo, o Banco Ativo de Germoplasma (BAG) 
tem por objetivo promover a conservação e o enriquecimento do germo-
plasma de trigo, triticale, cevada, centeio e aveia e disponibilizar para a 
pesquisa a ampla diversidade genética destes cereais e suas espécies 
afins, devidamente caracterizada e organizada, visando atender as neces-
sidades de uma agricultura sustentável e de uma maior competitividade de 
mercado. Atualmente, no BAG - Embrapa Trigo, são conservados 14.091 
acessos de trigo e espécies afins, 2.290 acessos de cevada, 286 acessos 
de triticale, 477 acessos de aveia e 115 acessos de centeio, que se encon-
tram registrados na plataforma Alelo (http://alelobag.cenargen.embrapa.br/
AleloConsultas/Home/index.do).



15A interação da biotecnologia com os recursos genéticos vegetais

Tabela 1. Bancos Ativos de Germoplasma (BAGs), suas respectivas espécies vege-
tais e as unidades de conservação. 

Banco Ativo de Germoplasma Unidade de Conservação 
Abacaxi Embrapa Mandioca e Fruticultura
Abóboras e morangas Embrapa Hortaliças
Acerola Embrapa Mandioca e Fruticultura
Algodão Embrapa Algodão
Amburana cearensis Embrapa Semiárido
Amendoim forrageiro Embrapa Acre
Espécies silvestres de Arachis Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia
Arroz Embrapa Arroz e Feijão
Azevém Embrapa Clima Temperado
Babaçu Embrapa Meio-Norte
Bacurizeiro (Platonia insignis) Embrapa Amazônia Oriental
Banana Embrapa Mandioca e Fruticultura
Batata Embrapa Clima Temperado
Batata-doce Embrapa Clima Temperado / Embrapa Horta-

liças
Brachiaria Embrapa Gado de Corte
Bromélia Embrapa Mandioca e Fruticultura
Cajueiro Embrapa Agroindústria Tropical
Canola Embrapa Trigo
Capsicum Embrapa Clima Temperado; Embrapa Hortali-

ças
Cebola Embrapa Clima Temperado
Cenchrus Embrapa Semiárido
Cenoura Embrapa Clima Temperado
Cevada Embrapa Trigo
Citros Embrapa Mandioca e Fruticultura
Coco Embrapa Tabuleiros Costeiros
Cucurbita do semiárido Embrapa Semiárido
Cucurbitáceas Embrapa Clima Temperado
Cupuaçu Embrapa Amazônia Ocidental
Curauá Embrapa Amazônia Oriental

Continua...
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Tabela 1. Continuação.
Banco Ativo de Germoplasma Unidade de Conservação 
Espinheira-santa Embrapa Clima Temperado
Forrageiras de importância para o 
sul do Brasil

Embrapa Pecuária Sul

Fruteiras nativas do sul do Brasil Embrapa Clima Temperado
Gergelim Embrapa Algodão
Guaranazeiro Embrapa Amazônia Ocidental
Hortaliças não convencionais Embrapa Hortaliças
Inhame e de inhame-cará Embrapa Hortaliças
Ipecacuanha Embrapa Amazônia Oriental
Jaborandi Embrapa Amazônia Oriental
Leguminosas forrageiras de clima 
temperado 

Embrapa Clima Temperado

Maçã (Malus spp.) Epagri e Embrapa Uva e Vinho
Macaúba Embrapa Cerrados
Mandioca do semiárido do 
nordeste do Brasil

Embrapa semiárido

Mandioquinha-salsa Embrapa Hortaliças
Mangaba Embrapa Tabuleiros Costeiros
Mangueira Embrapa Semiárido
Maracujá Embrapa Semiárido
Melancia Embrapa Semiárido / Embrapa Hortaliças
Melão Embrapa Semiárido
Milheto Embrapa Milho e Sorgo
Milho Embrapa Milho e Sorgo
Morangueiro Embrapa Clima Temperado
Plantas ornamentais do bioma 
pampa

Embrapa Clima Temperado

Plantas ornamentais tropicais Embrapa Agroindústria Tropica
Outros cereais de inverno Embrapa Trigo
Panicum maximum Embrapa Gado de Corte
Paspalum Embrapa Pecuária Sudeste
Passiflora Embrapa Mandioca e Fruticultura
Pereira (Pyrus spp.) Epagri / Embrapa Uva e Vinho

Continua...
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Tabela 1. Continuação.
Banco Ativo de Germoplasma Unidade de Conservação 
Pinus spp. Embrapa Florestas
Piper hispidinervum e Piper 
aduncum 

Embrapa Acre

Prunoideas Embrapa Clima Temperado
Psidium Embrapa Semiárido
Seringueira Embrapa Cerrados
Sorgo Embrapa Milho e Sorgo
Spondias Embrapa Mandioca e Fruticultura
Stylosanthes spp. Embrapa Gado de Corte
Timbó Embrapa Amazônia Oriental
Tomate Embrapa Hortaliças
Trigo Embrapa Trigo
Umbu Embrapa Semiárido
Uva Embrapa Semiárido; Embrapa Uva e Vinho

Fonte: Bancos e coleções de germoplasma da Embrapa: conservação e uso. In: Pádua et al. (2020).

Tabela 2. Coleções de Germoplasma, suas respectivas espécies vegetais e as unida-
des de conservação. 

Coleções de Germoplasma Unidade de Conservação 
Berinjela Embrapa Hortaliças
Camucamuzeiro Embrapa Amazônia Oriental
Cártamo Embrapa Algodão
Castanha-do-brasil Embrapa Amazônia Oriental
Cebola Embrapa Hortaliças
Cynodon Embrapa Gado de Leite
Faveleira Embrapa Algodão
Hevea spp. Embrapa Amazônia Oriental
Plantas medicinais e aromáticas da 
região Centro-Oeste

Embrapa Recursos Genéticos e
Biotecnologia

Melão Embrapa Hortaliças
Demurucizeiro  (Byrsonima 
crassifolia)

Embrapa Amazônia Oriental

Solanum silvestres Embrapa Hortaliças
Fonte: Bancos e coleções de germoplasma da Embrapa: conservação e uso. In: Pádua et al. (2020). 
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Com objetivo de identificar e prover a variabilidade genética dentro de um 
banco de germoplasma tem-se a caracterização, sendo considerada o prin-
cipal processo que envolve a exploração de todas as características de um 
acesso (Ferreira, 2006; Borner et al., 2006). Destaca-se por ser crucial no 
manejo de coleções de germoplasma ex situ e que tem por fundamento re-
tirar dados para identificar, descrever e diferenciar acessos de uma mesma 
espécie (Burle et al., 2010; Costa et al., 2012). As características como alta 
produtividade, resistência a estresses bióticos e abióticos, entre outras, são 
normalmente encontradas nos acessos e são de grande interesse para os 
programas de melhoramento genético vegetal, principalmente por gerarem 
informações úteis para uso imediato de maneira rápida e eficaz e por esta-
rem ligadas às características agronômicas que se almeja (Cruz et al., 2004; 
Pereira & Pereira, 2006).

Existem diversos tipos de caracterização, mas a primeira realizada no germo-
plasma, depois que ele é introduzido às coleções, é a morfológica. Baseia-se 
no fenótipo, de vários caracteres morfológicos diferenciados com facilidade a 
olho nu. Destacam-se os descritores morfológicos que são caracteres de alta 
herdabilidade, geralmente controlados por poucos genes e que manifestam 
igualmente independente do ambiente inserido (Burle et al., 2010). Exemplo 
de pesquisa nessa área é verificado em Neves et al. (2019) que, ao avaliarem 
acessos de Psychotria ipecacuanha, relatam que possuem ampla variação 
morfológica para a parte aérea da planta e que com dez caracteres, já podem 
ser considerados descritores para essa espécie. Esses autores enfatizam 
que estas informações servirão de base para o manejo do banco de germo-
plasma, na seleção de indivíduos de interesse dos programas de melhora-
mento e para fornecer informações fundamentais que facilitarão a identifica-
ção de espécimes em ecossistemas nativos ou plantados. Do mesmo modo, 
Silva (2019) realizou a caracterização morfoagronômica preliminar de uma 
população natural de Physalis angulata L., visando à seleção de genótipos 
superiores. Aborda que a população de fisalis apresenta variabilidade em re-
lação aos caracteres avaliados, o que pode auxiliar na escolha de genótipos 
potenciais para o programa de melhoramento genético e na domesticação da 
espécie, embora estudo complementares devam ser realizados, uma vez que 
se trata de avaliação preliminar.
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A biotecnologia na interação com os 
recursos genéticos vegetais 

Técnicas da biotecnologia são usadas em diferentes áreas abrangendo saú-
de animal e humana, como em diferentes áreas do agronegócio. São inúme-
ras as empresas de biotecnologia com seguimento no agronegócio que de-
senvolvem trabalhos com grandes culturas, plantas ornamentais, medicinais 
e florestais, além de produtos agronômicos, como bioinseticidas, biofertilizan-
tes, inoculantes, entre outros. A biotecnologia engloba um conjunto de tecno-
logias que possibilita a alteração ou a utilização de organismos (plantas, ani-
mais e microorganismos) para aquisição de novos produtos (Canhoto, 2010). 

A interação entre a biodiversidade e a biotecnologia é compreendida como 
um grupo de conhecimentos biotécnico-científicos que concorda com a uti-
lização de organismos, com finalidades agrícolas, médicas, ambientais ou 
agroindustriais, sendo capaz de ser distinta nos níveis convencional e avan-
çada (Valois, 1998). Em especial, esses avanços tendem a promover mu-
danças de paradigmas no acesso, caracterização, conservação e uso dos 
recursos genéticos vegetais, viabilizando estudos detalhados de funções bio-
lógicas importantes, para os quais organismos devidamente caracterizados 
são essenciais (Lopes & Mello, 2005). O objetivo principal dos dados de ca-
racterização é agregar valor aos recursos genéticos conservados in situ e ex 
situ, de forma que se aumente sua utilização. As informações geradas podem 
ser aplicadas na identificação de novos materiais para enriquecer bancos 
de germoplasma e programas de melhoramento genético; na definição de 
germoplasma para intercâmbio ou repatriamento; na identificação de material 
duplicado; na estimativa da diversidade genética das coleções e na identifica-
ção de genes de interesse econômico (Paiva et al., 2019b).

Segundo Faleiro & Andrade (2011), as empresas de biotecnologia com se-
guimento no agronegócio compreendem a parte do melhoramento genético, 
transgênicos, plantas e flores ornamentais e medicinais, produtos agronô-
micos como bioinseticidas, biofertilizantes, inoculantes e florestais, uso de 
micorrizas para aumentar a produtividade de plantas, mas principalmente al-
mejando a obtenção de organismos vegetais com características superiores 
aos já existentes no mercado (Mezzalira & Kuhn, 2021). 
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Marcadores cito-moleculares são amplamente empregados na caracteriza-
ção de importantes germoplasma. Conforme mencionado em Paiva et al. 
(2019b), a citogenética molecular é uma das técnicas mais informativas e 
que gerou mais impacto nos últimos anos. É utilizada para localizar distintas 
sequências de ácidos nucleicos sobre os cromossomos. São excelentes fer-
ramentas, pois permitem análises tanto da estrutura morfológica dos cromos-
somos como da identificação de genes e sequências específicas de DNA, de 
translocações e deleções. Caracterizações citogenéticas, como viabilidade e 
variabilidade polínica, presença de micronúcleos ou determinações do núme-
ro cromossômico e nível de ploidia são amplamente empregadas, uma vez 
que na maioria das vezes são de custo baixo e não requerem infraestrutu-
ra muito elaborada (Brambati et al., 2016; Brammer et al., 2019; Munaretto 
et al., 2020). Adicionalmente, técnicas de Hibridização Fluorescente In Situ 
(FISH) e Hibridização Genômica In Situ (GISH) são usadas com frequência 
para muitas espécies de plantas, tanto para caracterização como para iden-
tificação e introgressões de genes potencialmente úteis ao melhoramento de 
plantas (Brasileiro-Vidal et al., 2003; Kato et al., 2005; Kwiatek et al., 2013; 
Said et al., 2018; He et al., 2021). Exemplos de trabalhos que integram dife-
rentes áreas da biotecnologia são verificados em Kwiatek et al. (2012) que 
determinaram a constituição cromossômica de anfiploides Aegilops-Secale, 
a fertilidade (via viabilidade polínica) e a presença de genes de resistência 
à ferrugem-da-folha e manchas oculares (por ensaios moleculares e de en-
dopeptidase). Para a Aegilops markgrafii, espécie afim ao trigo hexaploide, 
T. aestivum, estudos de citogenética molecular e sequenciamento de nova 
geração foram empregados para explorar a organização do genoma. A FISH 
com um conjunto de cDNAs de trigo permitiu a macroestrutura e a homeo-
logia do genoma de Ae. markgrafii (Danilova et al., 2017). Segundo Dvorak 
et al. (2018) as caracterizações citogenéticas em associações com estudos 
moleculares permitem maior precisão na identificação de translocações, in-
versões e rearranjos cromossomos em trigo e espécies relacionadas. 

Paralelamente e com os avanços da genética molecular, têm sido estudadas 
diversas tecnologias para melhorar a eficiência dos programas de melho-
ramento genético e uso dos recursos genéticos (Faleiro, 2007). As etapas 
iniciais e essenciais para o êxito dos programas de melhoramento genético é 
a escolha de genitores e planejamento dos cruzamentos. A avaliação citoge-
nética, principalmente na seleção assistida em programas de melhoramento 
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genético é uma metodologia útil para a escolha dos parentais e demais cru-
zamentos, visando avaliar e inferir de modo rápido e eficiente à estabilidade 
genética (Toniazzo et al., 2018). Nessa premissa, ao ser disponibilizado um 
germoplasma, é imprescindível haver a caracterização quanto à estabilidade 
genética, que pode ser estimada pela presença de micronúcleos e viabilida-
de polínica (Oliveira & Pierre, 2018). Além do mencionado, com os dados 
sobre a diversidade genética de possíveis genitores, identificados através de 
marcadores moleculares, torna-se mais eficiente a escolha de genitores e o 
planejamento dos cruzamentos, tendo em vista elevar o máximo a heterose, 
as combinações gênicas esperadas e a análise das características intra e 
interespecíficas (Borém, 1997; Inglis et al., 2021). 

Com utilização de marcadores moleculares é possível obter diversas outras 
vantagens devido à enorme quantidade de informações obtidas com o seu 
uso. Considerando o uso de germoplasma, as informações são de grande 
proveito à conservação e caracterização, pois além de gerar dados sobre a 
diversidade genética também faz análise de pureza genética dos acessos 
em bancos de germoplasma (Tanksley & Jones, 1981; Treuren & Hintum, 
2001; Pádua, 2018). Além do exposto, através dos marcadores moleculares é 
possível mensurar taxas de polinização cruzada (Ferreira et al., 2000), aferir 
contaminações genéticas em amostras de um determinado acesso (Steiner 
et al., 1997; Borner et al., 2000; Inglis et al.; 2021) e acompanhar a estabili-
dade genética de acessos por um longo período em distintas condições de 
armazenamento (Reedy et al., 1995; Wu et al., 1998; Parzies et al., 2000). 

O uso potencial de marcadores moleculares para a caracterização de cul-
tivares, bem como para a determinação da similaridade/distância genética, 
permite com maior precisão a análise entre os indivíduos/genótipos, uma vez 
que não sofrem a influência do ambiente. De acordo com Milach (1999) os 
melhoristas utilizam descritores morfológicos para o registro e lançamento de 
novas variedades, embora haja limitações quanto aos tipos de descritores, o 
que têm gerado a necessidade de busca de outras alternativas. Destacam-se 
os descritores de DNA, baseados no genótipo do indivíduo, especialmente 
pelo seu potencial de distinção de genótipos morfologicamente similares e 
geneticamente aparentados. Além disso, menciona que o termo fingerprinting 
ou impressão digital tem sido utilizado para descrever o padrão molecular de 
um genótipo e que o polimorfismo detectado para uma espécie varia muito 
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com o tipo de marcador utilizado, fator esse que deve ser observado quando 
utilizadas as ferramentas moleculares. Com a recente disponibilidade de tec-
nologias de DNA, que revelam elevado nível de polimorfismo, repetibilidade e 
consistência nos resultados, é provável que os marcadores moleculares pas-
sem a ser incluídos no registro e/ou proteção de germoplasma (Scariot et al., 
2019). Essa estratégia biotecnológica empregada em bancos de germoplas-
ma, melhoramento genético e caracterização de cultivares possibilita a iden-
tificação correta de um acesso, genótipo ou cultivar (Faleiro, 2007; Toppa & 
Jadoski, 2013). Permite, ainda, a verificação dos erros de identificação pelos 
métodos tradicionais, representando excelente ferramenta para sanar este 
problema (Caetano-Anolles et al., 1997; Smith, 1998). 

Complementando, a caracterização molecular é essencial nos programas de 
melhoramento vegetal e para a proteção de cultivares, uma vez que a quanti-
ficação da variabilidade genética, via marcadores moleculares, reduz os pro-
blemas de identificação de grupos taxonômicos, bem como fornece marcado-
res diagnósticos para correta designação de cultivares (Paiva et al., 2019b). 
Estudo de fingerprinting realizado por Siddra (2011) visando à identificação 
de oito cultivares de trigo, geneticamente relacionadas, comparou o marca-
dor ISSR (Inter Simple Sequence Repeat) com o SSR (Simple Sequence 
Repeats) ou microssatélites. Os resultados obtidos para os primers ISSR re-
velaram um total de 43 bandas distintas, onde 29 (67,44%) eram polimórfi-
cas, em que o número de bandas polimórficas variou de 3 a 8 com uma média 
de 4,8 por primer. Do total, um primer ISSR foi capaz de identificar todos as 
oito cultivares de trigo. Considerando os SSR, dois marcadores produziram 
um total de 29 alelos com uma média de 14,5 por locos para as amostras 
analisada. Todos os alelos foram polimórficos e os números e tamanhos dos 
alelos foram usados para discriminação de cultivares, sendo identificado um 
método potencial e valioso para impressão digital em comparação com ISSR 
por seu alto rendimento e alta precisão.

Nesse contexto, em cevada (Hordeum vulgare L.), Toniazzo et al. (2017) 
destacam que a utilização de marcadores moleculares, tornam-se potencial-
mente úteis também na identificação da diversidade genética entre genótipos 
e representam excelente ferramenta aos programas de melhoramento que 
visam o mercado cervejeiro. Nesse estudo foi determinada a distância gené-
tica entre 12 genótipos de três locais do Rio Grande do Sul e quatro locais 
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do Paraná, pertencentes ao programa de melhoramento genético de cevada 
da Embrapa Trigo, com o intuito de orientar futuros cruzamentos voltados à 
qualidade de malte. A análise molecular foi realizada por meio de 16 marcado-
res microssatélite, sendo que ao relacionarem os dados genotípicos com os 
fenotípicos, os genótipos que se destacaram em qualidade de malte apare-
ceram nos mesmos grupos quanto à diversidade genética. Entretanto, ao ve-
rificar o parentesco entre os genótipos e a diversidade genética dos materiais 
avaliados somente pelos microssatélites, houve a formação de mais grupos 
(com maior especificidade dos dados) quando comparados com os resulta-
dos apenas de micromalteação.

No caso do azevém (Lollium perene L.), Liu et al. (2018) elucidaram a exten-
são da diversidade genética, empregando 1384 marcadores DArT, 182 SNPs 
e 48 SSR em 297 acessos. De modo geral, todos os tipos de marcadores 
revelaram elevado polimorfismo, sendo 1,99, 2,00 e 8,19 alelos obtidos por 
loco para os marcadores DArTs, SNPs e SSRs, respectivamente. A distância 
de Jaccard para marcadores DArT variou de 0,00 a 0,73 e a distância de 
Roger Modificado (MRD) para os SNPs variou de 0,03 a 0,52 e para SSR de 
0,26 a 0,76. 

Em sorgo, (Sorghum bicolor L.), Stagnati et al. (2021) caracterizaram uma 
coleção de 117 sorgo de grão branco usando 10 marcadores microssatélites 
(SSR), além de observações agronômicas preliminares para características 
principais. A análise de SSRs revelou de 10 a 33 alelos por loco, sendo que 
a heterozigosidade observada foi menor do que o esperado de acordo com o 
sistema de reprodução da espécie. A análise filogenética revelou seis grupos 
principais, onde um dos grupos foi constituído por genótipos com a mesma 
origem geográfica (Egito), enquanto outros grupos são misturas de diferentes 
países. A análise das coordenadas principais revelou boa correspondência 
entre perfis genéticos e grupos evidenciados por desempenhos agronômicos 
semelhantes.

De La Rosa et al. (2021) avaliaram a diversidade genética da coleção nuclear 
de ervilhaca da coleção espanhola, conservada no Centro Espanhol de 
Recursos Genéticos Vegetais (CRF) por meio de marcadores microssatéli-
tes, visando à genotipagem de mais de 545 acessos de ervilhaca comuns 
de todo o mundo. Verificaram que todos os marcadores testados foram po-
limórficos para os acessos analisados e, pelo menos, 86 locos diferentes 
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foram identificados com 2–11 alelos por loco, com uma média de 6,1 alelos 
por loco. As análises do banco de dados SSR gerado confirmaram que a 
maioria desses marcadores são transferíveis entre espécies estreitamente 
relacionadas do gênero Vicia. Adicionalmente, a análise da variância molecu-
lar revelou que os parentes selvagens têm uma diversidade genética maior e 
que as cultivares têm diversidade semelhante às variedades tradicionais, in-
dicando que a variabilidade genética não foi perdida devido ao melhoramento 
genético dessa leguminosa.

Os marcadores moleculares também auxiliam em trabalhos de classificação 
botânica e filogenia, especialmente os marcadores baseados em análises 
de sequência. A respeito à classificação botânica auxiliam tendo em conta o 
poder de diferenciação inter e intraespecífico e a não interferência ambiental 
nos dados obtidos, a respeito à filogenia, passou-se a aplicar informações 
moleculares para aquisição de árvores filogenéticas, nascendo a denomina-
da filogenia molecular. Embora os marcadores moleculares apresentarem 
uma boa potencialidade para auxiliar nestes trabalhos, não substituem o tra-
balho crucial e de grande importância dos botânicos e taxonomistas (Faleiro, 
2007; Pádua, 2018).

Diante disso, pode-se constatar que os marcadores moleculares são de gran-
de importância para o programa de conservação e melhoramento genético, 
além da utilização para a composição e validação de coleções nucleares em 
diferentes espécies (Gepts, 1995; Tohme et al., 1996; Hokanson et al., 1998; 
Skroch et al., 1998; Ghislain et al., 1999; Grenier et al., 2000; Faleiro et al., 
2003; LI et al., 2004; Hammami et al., 2014; De La Rosa, et al., 2021). A co-
leção nuclear agrupa a maior variabilidade genética de uma espécie pelo 
menor tamanho possível de amostras e apresenta mais de 70% da variabili-
dade genética em relação a coleção original (Bespalhok, et al., 2007; Faleiro, 
2007). A coleção nuclear facilita a caracterização do germoplasma devido 
seu tamanho e estrutura, este é um dos objetivos da mesma, facilitar e viabi-
lizar a caracterização e avaliação dos acessos, incentiva o usuário a empre-
gar os recursos genéticos com maior efetividade (Upadhyaya & Ortiz, 2001). 
Conforme abordados por Laurentin (2009), a diversidade genética dentro dos 
grupos pode ser quantificada para todo o grupo (os parâmetros a serem es-
colhidos dependerão do tipo de marcador) ou quantificada e visualizada para 
as relações entre os indivíduos. Os parâmetros de quantificação serão esco-
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lhidos dependendo do tipo de marcador, modo de reprodução e parentesco 
dos indivíduos.

Entretanto, nos últimos 20 anos, houve intensa modificação na caracterização 
dos recursos genéticos, passando de caracteres morfológicos para estudos 
de genômica e sequenciamento. Cabe ressaltar que as informações geradas 
pelo sequenciamento têm sido utilizadas para a análise e emprego de poli-
morfismos genéticos intrínsecos, em estudos filogenéticos, mapeamento ge-
nético e análise de genômica comparativa em plantas superiores. Assim, os 
grandes avanços da genômica abrem significativas possibilidades para poten-
cialização do uso da imensa variabilidade genética existente nos bancos de 
germoplasma e nos acervos de trabalho dos melhoristas. O sequenciamento 
dos genomas tem revolucionado a interpretação da organização genômica e 
evolução das plantas e também permitindo explorar a relação entre a diversi-
dade fenotípica e genética (Barabaschi et al., 2016). Marcadores de sequên-
cia têm auxiliado também em trabalhos de sistemática para classificação e 
caracterização da diversidade, em que as análises filogenéticas tem sido um 
elemento essencial para a biologia moderna (Segatto et al., 2017). As autoras 
destacam que o campo da sistemática, que foi tradicionalmente baseado em 
informações de morfologia, anatomia, comportamento, fisiologia e geografia, 
experimentou uma revolução com a introdução de sequenciamento.

Alguns exemplos recentes são destacados por Yan et al. (2020), que usan-
do genotipagem por sequenciamento, avaliaram a diversidade genética e a 
estrutura populacional de uma amostra mundial de 805 linhagens de aveia, 
incluindo 186 aveias sem cascas, revelando diferenciação genética entre as 
raças locais sem casca e outras linhagens de aveia, incluindo as modernas 
cultivares sem casca. Foi observado que os loci genéticos relacionados ao 
hábito de crescimento e à resistência ao estresse podem estar sob intensa 
seleção, ao invés das regiões genômicas sem casca. Além disso, a análise 
de associação de todo o genoma detectou quatro marcadores altamente as-
sociados à ausência de casca, representando potencial uso em melhoramen-
to assistido por marcadores moleculares. 

Considerando o emprego de tecnologias de DNA em coleções de maracujás, 
mantidos no Banco Ativo de Germoplasma da Embrapa Cerrados, Inglis et 
al. (2021), ao sequenciarem regiões ITS (Internal Transcribed Spacers) de 
ribossômicos nucleares e regiões de cloroplasto, confirmaram a identida-
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de das espécies e estimaram as distâncias genéticas entre 48 acessos de 
Passiflora. Complementarmente, compararam com as sequências de referên-
cia de estudos filogenéticos recentes de espécies de Passiflora contidas no 
GenBank, servindo para confirmar a identificação das espécies. Como resul-
tados, destacam que a resolução filogenética com base nos dados ITS foi su-
perior à de qualquer marcador de cloroplasto e, como aplicabilidade imediata, 
mencionam que 20 espécies foram usadas para cruzamentos dentro e entre 
subgêneros distintos de Passiflora.

No caso de microrganismos, Almeida et al. (2019) utilizaram dados de sequên-
cias de DNA para confirmar a identidade taxonômica dos isolados deposita-
dos na Coleção Microbiológica de Interesse Biotecnológico (CMIB) da UTFPR/
Ponta Grossa para bactérias, fungos filamentosos e leveduras. Isso porque de 
um total de 149 acessos que a CMIB contabilizava até Julho de 2018, cerca 
de 50% não apresentavam uma identificação precisa da espécie, e apenas 
12 linhagens tinham sua identidade conhecida por se tratarem de linhagens 
tipo de coleções oficiais. Destacam que muitos dos microrganismos deposi-
tados haviam sido identificados, apenas através da caracterização fenotípica 
baseada nas características da morfologia das colônias e ainda no caso dos 
fungos observação de estruturas reprodutivas. Portanto, estudos como esses 
são fundamentais quando se deseja ter informação o mais precisa possível 
e com o sequenciamento do DNA identificaram 90% dos microrganismos de-
positados a nível de espécie, enquanto que outros 10% foram identificados 
a nível de gênero, principalmente por se tratarem de novos acessos nunca 
antes caracterizados por sequências de DNA.

Considerações Finais

A interação entre os recursos genéticos e a biotecnologia representa forte 
associação, tanto para aspectos de conservação como para uso imediato 
com valor econômico e social para a humanidade. Entretanto, sendo a di-
versidade ampla, é também esgotável e com isso a biotecnologia permite o 
desenvolvimento de processos e produtos tecnológicos, gerando estratégias 
mais eficientes de conservação, caracterização e uso adequado dos recursos 
genéticos. Inúmeras são as potencialidades que a biotecnologia proporcio-
na na adequada caracterização de espécies de interesse econômico, sendo 
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cada vez mais preconizada pelo crescente avanço tecnológico, permitido a 
precisão dos resultados e em curto período de tempo.
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