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Apresentacao

A biotecnologia moderna representa um dos campos mais dinamicos e
inovadores das ciéncias biolégicas, desempenhando papel fundamental no avanco da
agricultura, da medicina e da producdo de alimentos em escala global. Nas ultimas
décadas, o desenvolvimento de técnicas de manipulacdo do material genético permitiu
compreender com maior profundidade os mecanismos que regulam a expressao génica
e abriu novas possibilidades para a aplicagdo do conhecimento molecular na solugao
de problemas agricolas.

Entre os avancos mais relevantes destaca-se a tecnologia do DNA recombinante,
que possibilita a identificacdo, modificacéo e transferéncia de genes entre diferentes
organismos. Essas técnicas constituem a base da engenharia genética e permitem o
desenvolvimento de organismos geneticamente modificados capazes de apresentar
caracteristicas agronomicamente desejaveis, como maior produtividade, resisténcia a
pragas e doengas, tolerdncia a estresses ambientais e melhoria da qualidade
nutricional.

Nas ciéncias agrarias, o uso dessas ferramentas biotecnolégicas tem contribuido
de forma significativa para o desenvolvimento de cultivares mais adaptadas as
diferentes condic¢des de cultivo, reduzindo perdas na producao agricola e promovendo
sistemas produtivos mais eficientes e sustentaveis. Ao mesmo tempo, o avanco dessas
tecnologias exige sélida formacdo cientifica, especialmente no que se refere a
compreensao dos processos moleculares que controlam a replicacdo do DNA, a
expressao génica e a transferéncia de genes.

Este livro apresenta os fundamentos da biotecnologia e da engenharia genética
aplicadas a agricultura, abordando desde o0s mecanismos basicos do fluxo da
informacédo genética até as principais técnicas utilizadas na manipulacdo do DNA e na
producdo de organismos geneticamente modificados. Além disso, sdo discutidas
aplicacOes dessas tecnologias no melhoramento genético de plantas, com destaque
para estratégias de desenvolvimento de cultivares resistentes a doencas e pragas.

Destinado a estudantes de graduacéo e poés-graduacao das areas de agronomia,
biologia, biotecnologia e ciéncias agrarias, este material busca oferecer suporte didatico
para disciplinas relacionadas a genética molecular, biotecnologia vegetal e
melhoramento genético. A obra integra a colegcdo Fundamentos das Ciéncias Agrarias,
desenvolvida pelo Instituto Callen de Educacéo Cientifica com o objetivo de contribuir
para a formacdo cientifica e académica de estudantes e profissionais do setor

agropecuario.
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CAPITULO 1

Fluxo da Informacédo Genética: Replicagdo, Transcri¢cdo e Traducao

O fluxo da informacao genética representa um dos principios centrais da biologia
molecular e descreve como as informacdes armazenadas no DNA sdo copiadas,
interpretadas e convertidas em produtos funcionais dentro da célula. Esse processo
envolve trés etapas fundamentais: a replicacdo do DNA, responsavel pela duplicacédo
do material genético; a transcricao, que permite a sintese de moléculas de RNA a partir
da sequéncia de DNA; e a traducédo, na qual as informacdes contidas no RNA séo
utilizadas para a producéo de proteinas.

Esses mecanismos garantem a transmissdo da informacdo genética entre as
geracdes celulares e permitem que 0s genes sejam expressos na forma de proteinas,
moléculas que desempenham funcBes estruturais, regulatérias e metabdlicas
essenciais para o funcionamento dos organismos Vivos.

Nas ciéncias agrarias e biotecnologicas, a compreensdo desses processos
possui grande relevancia, pois constitui a base para diversas tecnologias aplicadas ao
melhoramento genético, a producédo de organismos geneticamente modificados e ao
desenvolvimento de estratégias inovadoras para aumento da produtividade agricola.
Neste capitulo sdo discutidos os principais aspectos moleculares relacionados a
replicacdo do DNA, a sintese de RNA e a producdo de proteinas, enfatizando sua
importancia para o funcionamento celular e para o avanco das aplicacdes

biotecnolégicas na agricultura.

Objetivos de aprendizagem

Ao final desta unidade, o estudante devera ser capaz de:

v Caracterizar as etapas e as principais enzimas envolvidas na replicacdo do
DNA.

v" Analisar os mecanismos de fidelidade e reparo responsaveis pela manutencao
da estabilidade genémica.

v Interpretar criticamente as etapas da transcricdo e o processamento do pré-
MRNA em células eucaridticas.

v Explicar sistemicamente o papel dos diferentes tipos de RNA na traducao e na
sintese proteica.




ribossomos.

v' Descrever as etapas de iniciacdo, elongacao e terminacao da traducao nos

mecanismo de robustez bioldgica.

v' Avaliar o funcionamento do cédigo genético e sua degeneracdo como

RNA, proteina e fendtipo.

v' Diferenciar os efeitos de alteragcbes pontuais na sequéncia nucleotidica sobre

coordenadas do fluxo regulado da informacéo genética.

v Integrar replicacdo, transcricdo, traducdo e cédigo genético como etapas

Quadro-sintese: etapas do fluxo da informacéao genética

~ Elementos .
Etapa Funcéo central . Resultado bioldgico
principais
Replicagao Duplicar o DNA | Helicase, primase, | Continuidade
antes da divisdo | DNA polimerase, | genética e
celular ligase, estabilidade do
topoisomerase genoma
Transcricao Sintetizar RNA a | RNA  polimerases, | Producdo de RNAs
partir do DNA | promotores, fatores | funcionais e
molde de transcricédo regulacao da
expressao
Processamento do | Converter pré-|Cap 5, splicing, | Estabilidade,
RNA MRNA em mRNA | poliadenilagéo, exportacao e
maduro spliceossomo diversidade
transcricional
Traducédo Converter a | Ribossomos, Sintese proteica e
sequéncia do | RNAm, RNAt, RNAr, | execucdo da funcao
MRNA em | fatores proteicos celular
polipeptideo
Caodigo genético Definir Caodons, anticodons, | Robustez e
correspondéncia | AUG, decodificacao da
entre codons e | UAA/JUAG/UGA informacgao

aminoacidos




1. Dogma central da biologia molecular e fluxo da informacéao genética

O chamado dogma central da biologia molecular foi proposto como um modelo
integrador para explicar como a informacdo biolégica € armazenada e utilizada nas
células. Em sua formulacao classica, o fluxo ocorre do DNA para o RNA e do RNA para
a proteina. Esse esquema ndo € apenas uma sequéncia didatica; ele expressa uma
l6gica funcional na qual a informac&o hereditaria, inicialmente armazenada no DNA, é
copiada, selecionada e convertida em moléculas efetoras capazes de sustentar

metabolismo, estrutura e regulacéo celular.

No entanto, a propria evolucao da biologia molecular mostrou que o dogma central
deve ser interpretado de forma critica. A existéncia de transcriptase reversa em
retrovirus demonstrou que o fluxo de RNA para DNA também € possivel. Além disso,
RNAs cataliticos e RNAs regulatérios revelaram que o RNA nao é apenas intermediario
passivo, mas também elemento funcional e regulatério de grande relevancia. A versao
contemporanea do dogma central preserva sua utilidade organizadora, mas reconhece
gue a informacao genética circula em uma rede regulada e mais complexa do que o

modelo linear inicial.

Essa discussao € importante porque prepara o estudante para compreender que
estabilidade genbmica e expressdo génica ndo sdo eventos independentes. A
replicacdo preserva a heranca, a transcricdo decide quais regides do genoma seréao
funcionalmente utilizadas, e a traducdo converte essa informacao em proteinas. Assim,
o fluxo da informacao genética deve ser entendido como um sistema dinamico, no qual
cada etapa depende das anteriores, mas também estd sujeita a mecanismos de

controle e modulagéo.

e O dogma central organiza, mas néao esgota, a biologia molecular moderna.
¢ O RNA possui papel intermediario, regulatério e, em alguns casos, catalitico.
e Replicacao, transcrigdo e tradugao formam um sistema integrado de estabilidade e

expressao.

2. Replicacao do DNA: significado biolégico e modelo semiconservativo

A replicacdo do DNA é o processo pelo qual a célula duplica seu material genético
antes da divisédo celular. Sua importancia biolégica é enorme: sem replicacéo fiel, ndo
haveria continuidade genética entre geracbes celulares, crescimento organizado,

desenvolvimento adequado, nem manutencdo dos tecidos. Em células eucaridticas,
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esse processo ocorre predominantemente na fase S do ciclo celular, reforcando a

conexao entre biologia molecular e biologia celular.

O modelo atualmente aceito é o semiconservativo, segundo o qual cada molécula-
filha de DNA conserva uma fita parental e sintetiza uma nova fita complementar. Essa
l6gica foi elegantemente demonstrada por Meselson e Stahl em 1958, utilizando
isétopos de nitrogénio pesado e leve para distinguir DNA antigo e recém-replicado. O
experimento foi decisivo porque descartou as hipoteses conservativa e dispersiva,
estabelecendo base empirica sélida para a compreensdo moderna da duplicacdo do
DNA.

Fita S molde
5' 3
CAT T EEE ARG T
G T A A g G G 1 1c A
Fita S E) 6 6 0 6 0 6 6 6 6 4aj
5 3’ Nova fita §'
11 A .\rl I G \CH 111 A G I
G T A c G G 1T c A
3 5 Nova fita S
Fita S’ b 0 0 6 0 0 0 6 o o &}
Do halice de O | CAl I1B8SEAD]
upa- elice de Aparenta G lll A A EI G G \11 E A
3 5
Fita S’ molde

Fonte: Adaptado de Alberts et al. (2010, p. 145)

O carater semiconservativo ndo € apenas detalhe estrutural: ele explica como a
molécula usa sua propria complementaridade para servir de molde a sintese de uma
nova copia. Em termos funcionais, isso significa que a replicacao transforma a estrutura
do DNA em mecanismo de herancga, pois as regras de pareamento entre bases

asseguram coépia altamente fiel da informacao genética.

e Areplicacdo garante continuidade genética antes da divisdo celular.

e O modelo semiconservativo foi demonstrado experimentalmente por Meselson e
Stahl.

¢ A complementaridade das bases é a base estrutural da heranga molecular.

10



CONDICAO RESULTADO
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Fonte: Adaptado de Alberts et al. (2010, p. 145)

3. Inicio da replicagao: origens, forquilha e proteinas envolvidas

A replicacdo ndo comeca aleatoriamente em qualquer ponto da molécula, mas em

regides especificas chamadas origens de replicacdo (ORI). Em procariontes, costuma

haver uma origem principal em cromossomos circulares. Em eucariontes, por outro

lado, a presenca de mdltiplas origens distribuidas ao longo dos cromossomos lineares

permite acelerar a duplicacdo de genomas muito maiores. Essa diferenca estrutural

mostra como a organizacdo do genoma impde adaptacées ao maquinario replicativo.

(8)

- Origens de replicacao

R \
Direcdo do movimento

da forquilha

- i

/_\ e
Kool -~
Forquilhas de replicacao

' s
'V R ) »
P TS 5,
by | "4.‘."\ - » :r‘v) : A
v 2 e, \\ ¢
A st
R .
-y *
| I—
0,1 um

Fonte: Adaptado de Alberts et al. (2010, p. 145)
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Quando proteinas iniciadoras reconhecem a origem, a dupla hélice é aberta,
formando a forquilha replicativa. Essa estrutura é altamente dindmica e representa a
regido em que varias proteinas atuam de maneira coordenada. A helicase rompe as
ligacdes de hidrogénio entre as bases, separando as fitas parentais. As proteinas SSB
estabilizam as fitas simples expostas, impedindo reassociagao espontanea. AO mesmo
tempo, topoisomerases aliviam a tensdo gerada a frente da forquilha pelo

desenrolamento da hélice.

DNA polimerase

/

s IS

3 5

Fonte: Adaptado de Alberts et al. (2010, p. 145)

Esse conjunto proteico demonstra que a replicacdo ndo depende de uma Unica

enzima, mas de um maquinario multiproteico articulado, frequentemente denominado

replissomo.
\
Molde //\"\"\.
da fita ’\_ Grampo deslizante

lider ’\. DNA-poIimerase
’\_,\- na fita lider
Fita de DNA ’\"'\_ /

recém-sintetizada » Hélice de

DNA parental
Iniciador , ‘
de RNA > | N
Novo fragmento / / DNA hejllcase

de Okazaki / DNA-primase

Fragmento ’ \ Proximo fragmento de
de Okazaki Okazaki iniciara aqui
prewo “)\\\’ Molde da fita
retardada Proteina ligadora de
DNA de fita simples

DNA-poIlmerase na fita retardada
(finalizando um fragmento de Okazaki)

(A)
Fonte: Alberts et al. (2010, Figura 6.18)
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A compreensdo dessa etapa inicial é fundamental porque mostra como a célula
transforma uma molécula estruturalmente estavel em substrato temporariamente

aberto, organizado e acessivel para sintese de novas fitas.

A origem de replicacdo define onde a duplicacao sera iniciada.

Helicase, SSB e topoisomerase atuam de forma coordenada na abertura da hélice.

A forquilha replicativa € um centro dindmico de organizacdo enzimatica.

IN

. Direcionalidade da sintese, fita lider e fita tardia

Uma das propriedades mais importantes da replicagdo é sua direcionalidade. A
DNA polimerase adiciona nucleotideos sempre a extremidade 3’ da cadeia em
crescimento, o que significa que a sintese ocorre exclusivamente no sentido 5 — 3'.
Como as duas fitas do DNA sédo antiparalelas, essa limitacdo gera consequéncias

estruturais importantes para a replicacéo de cada fita molde.

Fita retardada
5'

3
: \ 3':| Extremidade do
5!

niciadores de RNA— 3 5’ Cromossomo
5’
3 )
Fita lider

FORQUILHA DE REPLICACAO ALCANCA
A EXTREMIDADE DO CROMOSSOMO

Fita retardada
I < ] -

=
Fita lider

INICIADORES DE RNA SUBSTITUIDOS
POR DNA; QUEBRAS SELADAS PELA LIGASE

Fita retardada
Espaco permanecendo

] na extremidade da
LI fita retardada
e ————

Fita lider
Fonte: Alberts et al. (2010, Figura 6.21)

Na fita lider, a sintese ocorre de maneira continua, acompanhando o avanco da
forquilha replicativa. Ja na fita tardia, a sintese sé pode ocorrer em pequenos
segmentos descontinuos, chamados fragmentos de Okazaki. Cada fragmento €é iniciado
por um primer de RNA sintetizado pela primase. Posteriormente, 0s primers séo
removidos, substituidos por DNA e os fragmentos adjacentes sdo unidos pela DNA

ligase, tornando a fita continua.

13



Essa assimetria estrutural ndo significa desorganizagéo funcional. Ao contrério, a
célula coordena a sintese continua e descontinua dentro do mesmo complexo
replicativo. Por isso, a existéncia de fita lider e fita tardia constitui excelente exemplo de
como restricdbes quimicas e geomeétricas do DNA sdo superadas por mecanismos

enzimaticos coordenados.

¢ A DNA polimerase sintetiza sempre no sentido 5 — 3.
e Afita lider é continua; a tardia é formada por fragmentos de Okazaki.

o A DNA ligase completa a continuidade estrutural ap6és maturacéo da fita tardia.

SSB protein
‘ 3 <+—— stops re-annealing
P Helicase
’ separates DNA

DNA Ligase
Joins fragments .
¢ DNA Pol | DNA Pol Il DNA Primase
( @ remove primer extends chain makes primer &
420 Ll i D DNA Gyrase
i helps unwind DNA

Fonte: Elaboracdo prépria, baseada em Alberts et al. (2017) e De Robertis (2014).

5. Fidelidade da replicacéo e mecanismos de reparo do DNA

A manutencédo da estabilidade gendmica depende nédo apenas da duplicacéo do
DNA, mas da qualidade dessa duplicacao. A replicacéo é extraordinariamente fiel, com
taxa de erro extremamente baixa, resultado da combinacdo entre complementaridade
especifica das bases, selecdo quimica precisa de nucleotideos e atividade de
proofreading da DNA polimerase. Durante o proofreading, nucleotideos incorretamente
pareados podem ser reconhecidos e removidos imediatamente, reduzindo

drasticamente a frequéncia de mutacdes.

Mesmo assim, danos quimicos e fisicos ao DNA séo inevitaveis. Entre os mais
frequentes estdo depurinacdo, desaminacdo e lesdes induzidas por radiacao
ultravioleta, como dimeros de timina. Por isso, as células desenvolveram sistemas de
reparo pos-replicacdo, incluindo reparo por excisdo de base, reparo por excisdo de
nucleotideo, correcdo de mau pareamento e mecanismos especializados para quebras
de fita dupla. Esses sistemas ndo apenas evitam mutacdes, mas preservam a

arquitetura informacional do genoma ao longo do tempo.
14
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O
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|H—</Nij\/
H
b T oo
O,

Fundamentado em Alberts et al. (2017).

H,O |

L P o
Y

Acucar-fosfato
apos depurinacao

- A H T
GUANINA N M Fita de DNA
s
ll< |
H
N N/I\N/
Fita de DNA H '_‘]
GUANINA
(B) DESAMINACAO
CITOSINA URACILA
H H,0 o
H
i " N/go B i H N/l\o
b NH; 5
o O
Mutado
Fita velha
(1] (111 i
A 1
C desaminada K K I
‘ 1 Fita nova
5 3’ Uma G foi
u substituida por "
11 [}
uma A
G 1
4 5 3
REPLICACAO
DO DNA Fita nova
b 0 6 6 ¢
1 I(l:l 1
G 1}
Fita velha
Nao mutado
(A) (B)

1<

- Remocdo de guaninas
ou adeninas do DNA

- Conversdo da citosina em
uma base de DNA alterada, a
uracila

Fonte: Adaptado de Alberts et al. (2010, p. 145)

Mutado

Fita velha

A depurinada b & o

i T Fita nova

Um par de nucleotideos
A-T foi deletado

REPLICACAO
DO DNA Fita nova
> 6 6 0 ¢
1 m A 1l
L1}
Fita velha
Nao mutado

Fonte: Adaptado de Alberts et al. (2010, p. 145)

A importancia do reparo torna-se ainda mais evidente quando se considera que

erros nao corrigidos podem alterar genes, comprometer proteinas, perturbar vias

metabdlicas ou, em certos contextos, gerar variabilidade genética herdavel.
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5 3

3 5

DANO NA FITA
DE CIMA

¥

EXCISAOQ DE UM
Passo 1 SEGMENTO DE
FITA DANIFICADA

DNA-POLIMERASE DE REPARO

Passo 2 PREENCHE NUCLEOTIDEOS FALTANTES
NA FITA DE CIMA USANDO FITA DE
BAIXO COMO MOLDE

DNA-LIGASE
Passo3 | spLa INCISAO

RESULTADO FINAL: DNA REPARADO  Fonte: Adaptado de Alberts et al. (2010, p. 145)

Erros ocorridos durante a replicacdo do DNA devem ser corrigidos para
evitar mutagoes.

Fundamentado em Alberts et al. (2017).

FITA DE CIMA

REPLICADA Fita parental original
CORRETAMENTE
" § m ";I il
Molécula de p 6 6 6 0 ¢
DNA parental Fita nova Fita com erro incorporado
5 '
o & REPLICACAO "'f' MOLECULA
" m e oMW WM EEENe
, 5 OCORRE UM ) i} MUTADA
3 ERRODURANTE  Fitanovacomerro  gepjicacio
REPLICACAO DA incorporado SEM Fita recém-sintetizada
FTADEBAXO ~ MEKMEKEKSREN  RepARO
n &l m L
G
3 @ g Fita recém-sintetizada
Fita parental original
e MOLECULA
u Mowm '(I;. o DE DNA
NORMAL

Fita parental original

Fonte: Adaptado de Alberts et al. (2010, p. 145)

O reparo do mau pareamento de bases elimina erros de replicacdo e
restabelece a sequéncia de DNA original.

Fundamentado em Alberts et al. (2017).

FITA DE CIMA

REPLICADA Fita parental original
CORRETAMENTE -
L1 1 m IG“ i
Molécula de = P T T
DNA parental Fita nova
5! 3
R fo REPLICACAO
, g , OCORRE UM ) REPARO
3 5 ERRO DURANTE Flta nova com erro DO MAU
REPLICACAO DA incorporado PAREAMENTO
FITA DE BAIXO -'Ia- DE BASES b6 6 0 0 4 e
1 L m G i n WL m i H ORlGluAL
REPARADA

Fita parental original
Fonte: Adaptado de Alberts et al. (2010, p. 145)
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Quebras do DNA de fita dupla requerem uma estratégia

diferente de reparo
Fundamentado em Alberts et al. (2017).

- As células podem reparar quebras de fita dupla em duas formas diferentes.

(A)  JUNCAO DE EXTREMIDADES (B) RECOMBINACAO HOMOLOGA
NAO HOMOLOGAS
_Quebra acidental de fita dupla -
v 4 5
5 3 5 r—Molécula de .
3 Y gr JDNA danificada |Moléculas
. de DNA
5 g'jMuIecuIa de DNA homslogas
PROCESSAMENTO 3 5" Indo danificada
DA EXTREMIDADE
DO DNA POR UMA PROCESSAMENTO DAS EXTREMIDADES
NUCLEASE QUEBRADAS POR UMA NUCLEASE ESPECIAL
JUNCAO DAS
EXTREMIDADES POR QUEBRA DE FITA DUPLA PRECISAMENTE
UMA DNA-LIGASE REPARADA USANDO O DNA NAO
DANIFICADO COMO MOLDE
i
Delecao de uma‘ sequéncia de DNA
QUEBRA REPARADA COM QUEBRA REPARADA
ALGUMA PERDA DE NUCLEOTIDEOS SEM PERDA DE NUCLEOTIDEOS
NO SITIO DO REPARO NO SITIO DO REPARO

Fonte: Adaptado de Alberts et al. (2010, p. 145)

Assim, fidelidade e reparo ndo devem ser vistos como detalhes técnicos, mas
como pilares da hereditariedade, da estabilidade biolégica e da relacdo entre

conservacao e evolucao.

e Proofreading e reparo pés-replicacdo sustentam a alta fidelidade do DNA.

e LesBGes como depurinacdo, desaminacdo e dimeros de timina exigem correcao
especializada.

e Erros persistentes podem alterar proteinas, fenotipos e trajetérias evolutivas.

(0]

. Transcricao do DNA e processamento do pre-mRNA

A transcricdo corresponde ao primeiro passo da expressao génica e consiste na
sintese de RNA a partir de uma das fitas do DNA. Ao contrario da replicacdo, que
duplica todo o genoma, a transcricdo € seletiva: apenas determinados genes séo
transcritos, e em intensidades variadas, de acordo com o estado funcional da célula.

Isso faz da transcricdo um mecanismo central de regulacéo da atividade genética.
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| Gene l DNA
5 3
’ =M IiIMEMm MMM T .
y X /‘ 5
\

"‘-\ / SINTESE DE _RNA
Nucleotideos | TRANSCRICAO

\

¥ RNA
5 3

SINTESE DE PROTEINA
TRADUCAO

Y PROTEINA

H N =E00=00 = =0 @=@»= COOH
N/

Aminoacidos
Fonte: Adaptado de Alberts et al. (2010, p. 145)

Em eucariontes, diferentes RNA polimerases desempenham funcées especificas.
A RNA polimerase Il sintetiza os transcritos que originardo mRNA, enquanto outras
polimerases produzem RNAs ribossdmicos e tRNAs. O processo inclui iniciagéo,
elongacdo e término. Na iniciacdo, fatores de transcricdo reconhecem promotores,

como a TATA box, montando o complexo de pré-iniciacao.

Sitio de Sitio de
iniciacao Gene terminacao
. v / 4 :
g‘ I - g'] DNA
oot = \ Terminad
erminaaor
il Fita molde

RNA-polimerase Fonte: Adaptado de Alberts et al. (2010, p. 145)

Em seguida, a RNA polimerase abre localmente a dupla hélice, criando uma bolha
de transcricdo, e passa a adicionar ribonucleotideos complementares ao molde de DNA
no sentido 5 — 3. Diferentemente da DNA polimerase, a RNA polimerase néao

necessita de primer para iniciar a sintese.
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A POLIMERASE SE AGARRA AO DNA;
CONTINUIDADE DA SINTESE DE RNA

S I 3
3 I S’
5[
Transcrito de RNA em cresamento

Fonte: Adaptado de Alberts et al. (2010, p. 145)

Em células eucaridticas, o transcrito inicial € um pré-mRNA que precisa ser
processado para tornar-se funcional. Esse processamento inclui o 1. capeamento da
extremidade 5’, 2. a remocao de introns por splicing e 3. a adigao de uma cauda poli(A)

na extremidade 3'.

1. Capeamento da extremidade 5’ recém sintetizada;

Extremidade 5’
do transcrito

Quepe 5’ de RNA inicial

5‘cap HO OH

' HO OH '
(|| a s CH
CHS” - 3* poly-A tail wiosiato
H CH;
: |

[

. /I/\ 3 7-metilguanosina
l}l : CH,
CH,— Methyl group
Saes AAUARR

5
CH

8 www.lecturio.com

(8)

Fonte: Adaptado de Alberts et al. (2010, p. 145)
2. Splicing

O spliceossomo, formado por pequenas ribonucleoproteinas, catalisa a remocao
e religacdo seletiva dos segmentos. O splicing alternativo amplia ainda mais a
diversidade funcional, permitindo que um Unico gene dé origem a multiplos mMRNAs e,
portanto, a diferentes proteinas.
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Sequéncias necessarias para a remocao do intron

> 3 Porg¢do do
GURAGU - -\ \-— YURAC - - - YYYYYYYYNCAG pré-mRNA __Sequéncia do intron
L |
7/ X
Exon 1 Intron Exon 2 w?A .
s = " — 3 POr530 d0
k INTRON REMOVIDO Exon 1 1 Ty Pré-mRNA
5 3
Por¢ao do mRNA
que sofreu splicing

Exon1 Exon2
Fonte: Adaptado de Alberts et al. (2010, p. 145)

~OH
+
. , Porcao do pré-mRNA
5 I3 ' sofreu splicing

Fonte: Adaptado de Alberts et al. (2010, p. 145)

Regido codificadora

5' 3
DNA
3 I — 5

[ |

Gene bacteriano

Regides codificadoras Regides nao codificadoras
(éxons) (introns)

s'd_b ¥
DNA
e R D BN B 5’]
| |
Gene eucariotico

Fonte: Adaptado de Alberts et al. (2010, p. 145)

Alguns pré-mRNAs sofrem sp/icing alternativo do RNA para produzir varios

MRNAs e proteinas a partir do mesmo gene.

Exon 1 Exon 2 Exon 3
S I e e e 3’
3’ I e — 5':| DNA

TRANSCRICAO
\ 4

Exon 1 Exon 2 Exon 3
o I e 3 pré-mRNA

SPLICING ALTERNATIVO
DO pré-mRNA
4
1 2 3 2 3 1 2
L B |

Trés mRNAs alternativos

Fonte: Adaptado de Alberts et al. (2010, p. 145)
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gene da a-tropomiosina

5’ __—_L-w3' H‘ DNA

3l 2 51 _\
:; A A A A

éxons introns

TRANSCRIGCAO + SPLICE

s e e e —3
5 m w w w ww —-—

H dan o & & 4444 ki
5 mm wm w e —

5 T ww w —3

mRNA de miusculo estriado

mRNA de musculo liso

mRNA de fibroblasto

mRNA de fibroblasto

mRNA de cérebro

mRNA de musculo estriado
mRNA de fibroblasto

mRNA de cérebro

Fonte: Elaboracdo propria, baseada em Alberts et al. (2017).

3. Poliadenilacao

v" A poliadenilagédo insere uma estrutura especial na extremidade 3’ do mRNA

recentemente transcrito.

v O mRNA eucarioto € inicialmente clivada por uma enzima que corta a cadeia de

RNA em uma sequéncia determinada de nucleotideos.

v' O transcrito é entdo modificado por uma segunda enzima que adiciona uma série

de repeticdes de nucleotideos adenina (A) a extremidade cortada.
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5‘cap

L] HOI |OH 1
\/l ¥ ad
CH,” P ; 3' poly-A tail
: 3
h :
cH~— Methyl group : M
G0 MRNA AAUANS
~L G Q
5(
_ CH,
www.lecturio.com
Capeamento e poliadenilacdo do RNA
Sequéncia Sequéncia nao
5 codificadora codificadora
@ * > ¥
l RNA | |
| CH, | 1 Cauda poli-A
Quepe 5’
Proteina
(A) Fonte: Adaptado de Alberts et al. (2010, p. 145)

e A transcricdo é seletiva e constitui etapa-chave da regulacao génica.

¢ RNA polimerase Il e fatores de transcricdo coordenam a sintese de pré-mRNA em
eucariontes.

e Cap 5, splicing e poliadenilacdo transformam pré-mRNA em mRNA maduro e
funcional.

Envelope
nuclear

5 Complexo do
Proteina poro nuclear

de ligacao ao quepe

Complexo
de juncao
do éxon M
Quepe 5" ——p '
’ =5 Fator dei |n|ua§ao TRADUCAO
para a sintese proteica
AAAAAA
AAAAAAP
Proteina de ligacdo TROCA DE
a poli-A PROTEINA

NUCLEO CITOSOL

Fonte: Adaptado de Alberts et al. (2010, p. 145)
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7. Traducdo e sintese proteica

A traducao é o processo pelo qual a sequéncia do mRNA € convertida em uma
cadeia polipeptidica. Esse processo ocorre nos ribossomos, estruturas
ribonucleoproteicas compostas por RNAr e proteinas ribossémicas, presentes livres no
citosol ou associados ao reticulo endoplasmatico rugoso. A traducéo exige integracéo
entre diferentes componentes: MRNA como molde, tRNAs como adaptadores,
aminoacidos como substratos, RNAr como componente catalitico do ribossomo e

fatores proteicos que regulam as diferentes etapas.

Os tRNAs ocupam posicao central porque conectam a linguagem nucleotidica do
MRNA a linguagem de aminoacidos da proteina. Cada tRNA possui um anticodon
complementar ao codon do mRNA e é carregado com aminoécido especifico por
enzimas altamente seletivas chamadas aminoacil-tRNA sintetases. Essa etapa de
carregamento é fundamental para a fidelidade da traducéo, pois o ribossomo reconhece
0 pareamento entre cédon e anticédon, mas depende de que o tRNA ja esteja ligado ao

aminoacido correto.

A traducao pode ser dividida em iniciacdo, elongacéo e terminacéo. A iniciacao
geralmente comeca com o cédon AUG e a entrada do tRNA iniciador com metionina.

Fatores de iniciacao da

traducao

\\ 5’ 3’
AUG

\

> tRNA iniciador
OS FATORES DE
INICIACAO

Subunidade ribossomica DA TRADUCAO
N pequena com fatores de |:> SE DISSOCIAM
iniciacdo da traducdo ligados /
LIGACAO
DA SUBUNIDADE
RIBOSSOMICA

LIGACAO AO mRNA
GRANDE

mRNA 3
5 AUG 3 > AUG

Fonte: Alberts et al. (2010, p. 145)
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Durante a elongacédo, o ribossomo utiliza seus sitios A, P e E para coordenar
entrada do tRNA, formacdo de ligacdo peptidica, translocacdo e saida do tRNA
descarregado.

I ALONGAMENTO  Exvemdse .\-\ ¢
"* swo | Dy swo |\
E %
O tRNA

L )
CARREGADO AN —
LIGA-SE pREViRno 261 i
AO SITIO A A
(etapa 1)
5’ 3 . Q %
a | sso \ N
Z ] E N
FORMACAO ng N),_, | . _ J } i
DA PRIMEIRA Stosio ] Siio St
LIGACAO PEPTIDICA ——rRayy =1 u_j

(etapa 2)  GOP
: “ﬂ-v\ /
oifs \ .

Fonte: Alberts et al. (2010, p. 145)

A terminacao ocorre quando um cédon de parada € reconhecido por fatores de

liberacdo, encerrando a sintese e promovendo a dissociacdo do complexo traducional.

H;0
Liberagao TERMINACAO
da cadeia
polipeptidica
.

+CO0H

I Se
3 gmento
HzN E A terminal
do mRNA
/

- AARAMAAMMRARLLLLLL

-0 4

3

DISSOCIACAOQ
DO RIBOSSOMO

LIGACAO
DO FATOR
DE LIBERACAO

AO SITIO A '
|

HZN‘ E UAG

UAG
e E Fonte: Alberts et al. (2010, p. 145)
O resultado € uma cadeia polipeptidica que posteriormente sofrera dobramento e,

muitas vezes, modificacbes pds-traducionais.

e A traducao converte informacdo do mRNA em sequéncia de amino&cidos.

e tRNAs e aminoacil-tRNA sintetases garantem especificidade e fidelidade
traducional.

¢ Ribossomos coordenam iniciacéo, elongacao e terminagéo da sintese proteica.
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Fonte: Alberts et al. (2010, p. 145)

8. Cbdigo genético: propriedades, degeneracdo e robustez bioldgica

O codigo genético é o sistema de correspondéncia entre trincas de nucleotideos
no mRNA, chamadas codons, e os aminoacidos incorporados durante a sintese
proteica. Como ha quatro bases possiveis e a leitura ocorre em trincas, existem 64
codons possiveis. Desses, 61 codificam aminoacidos e trés funcionam como sinais de
parada. O codon AUG exerce fungdo dupla: em geral marca o inicio da tradugéo e
codifica metionina.

Trés propriedades do cddigo genético merecem destaque. Ele € quase universal,
pois é compartilhado por praticamente todos os seres vivos, com poucas excecdes. E
ndo ambiguo, porque cada cédon corresponde a um Unico aminodcido. E é degenerado,
uma vez que diferentes cdédons podem especificar o mesmo aminoacido. Essa
degeneracgédo, frequentemente associada a terceira base do cédon, ajuda a explicar

certa robustez do sistema frente a mutagdes pontuais.

B AGA UUA AGC
AGG uuG AGU
X GCA CGA GGA CUA CCA UCA ACA GUA
Codons | Gec cae GGC AUA CUC CCC UCC ACC GUC UAA
GCG CGG GAC AAC UGC GAA CAA GGG CAC AUC CUG AAA UUC CCG UCG ACG UAC GUG UAG

GCU CGU GAU AAU UGU GAG CAG GGU CAU AUU CUU AAG AUG UUU CCU UCU ACU UGG UAU GUU UGA

Amino- Ala Arg Asp Asn Cys Glu GIn Gly His lle Leu Lys Met Phe Pro Ser Thr Trp Tyr Val Terminagao
scid
g%l A R D N C E Q G H I L K M F P S T W Y V

Fonte: Adaptado de Alberts et al. (2010, p. 145)
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Contudo, a degeneracao néo significa neutralidade absoluta. A viséo classica de
gque mutacOes silenciosas seriam sempre biologicamente irrelevantes vem sendo
revista. Evidéncias indicam que alteracdes sinbnimas podem afetar eficiéncia de
traducdo, estabilidade do mRNA e dobramento cotraducional da proteina. Portanto, o
codigo genético deve ser compreendido como sistema robusto, mas ndo simplista: ele
reduz o impacto de parte das variagdes, sem eliminar a possibilidade de consequéncias

funcionais relevantes.

e O codigo genético traduz codons em aminodacidos e sinais de parada.
e Universalidade, ndo ambiguidade e degeneracdo séo propriedades centrais do
sistema.

e Mutacdes sinbnimas podem néo ser totalmente neutras do ponto de vista funcional.

9. Sintese final

Replicagdo, transcricdo, traducdo e cdédigo genético ndo sdo conteludos
independentes, mas partes de um mesmo sistema de organizacdo da informacéao
bioldgica. A replicacdo assegura estabilidade genémica e continuidade hereditaria. A
transcrigéo seleciona, processa e disponibiliza informacdes génicas de modo regulado.
A traducdo converte essa informacéo em proteinas, que efetivamente executam a maior
parte das fun¢Bes celulares. O codigo genético, por sua vez, estabelece a l6gica comum

gue permite essa conversao entre linguagens moleculares.

Compreender esse fluxo de modo integrado significa reconhecer que a célula ndo
apenas copia e |1é moléculas, mas interpreta informacdo em contexto. Alteracdes em
qualquer ponto do processo — na sequéncia do DNA, no processamento do RNA, na
interacao entre tRNA e ribossomo ou no impacto de um cédon especifico — podem
repercutir sobre a estrutura e a funcédo proteica. Por isso, o estudo do fluxo da
informacéo genética exige visdo sistémica, rigor conceitual e sensibilidade critica para

distinguir estabilidade, robustez e vulnerabilidade molecular.

10. Exercicios objetivos comentados
1. O modelo semiconservativo implica que cada molécula-filha conserva uma fita
parental e sintetiza outra nova.

Comentario: essa légica foi confirmada experimentalmente por Meselson e Stahl e

explica a copia fiel da informagé&o genética.
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2. A existéncia de fragmentos de Okazaki decorre da antiparalelidade das fitas e
da sintese ocorrer somente no sentido 5’ — 3’.
Comentario: a limitacdo quimica da DNA polimerase impde sintese descontinua na

fita tardia.

3. A RNA polimerase ndo necessita de primer para iniciar a transcricao.

Comentario: essa é uma diferenca funcional importante em relacdo a DNA

polimerase.

4. O splicing alternativo permite que um uUnico gene origine diferentes proteinas.

Comentario: a reorganizacao combinatoria dos éxons amplia a diversidade proteica

do genoma.

5. A degeneracdo do codigo genético contribui para robustez, mas nédo garante
neutralidade absoluta das mutac6es sinbnimas.
Comentario: certas mutacdes silenciosas podem alterar estabilidade do mRNA ou

eficiéncia de traducéao.

11. Atividade de fixagcdo — avaliacao formativa

Situacdo aplicada: uma mutagdo pontual ocorre em um gene codificador de
enzima metabdlica. Apdés analise laboratorial, observou-se que a replicacdo ocorreu
normalmente, o mMRNA foi sintetizado e processado, mas a proteina produzida

apresentou atividade reduzida. Com base nos fundamentos deste capitulo, analise:

e a) por que a replicacdo pode ocorrer normalmente mesmo na presenca de uma
mutacédo pontual;

e b) em quais situacdes a transcricdo e o processamento do pré-mRNA poderiam ser
afetados por altera¢des na sequéncia nucleotidica;

e () as diferengas entre mutacédo silenciosa, missense e nonsense quanto ao impacto
na traducao;

e d) como a degeneracdo do codigo genético pode conferir robustez bioldgica;

e e) a relacdo entre fidelidade da replicagdo, mecanismos de reparo e estabilidade
genbmica;

e f) por que o fluxo da informagédo genética deve ser interpretado como sistema

regulado e ndo apenas como sequéncia linear.
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CAPITULO 2

Fundamentos da Tecnologia do DNA Recombinante

A tecnologia do DNA recombinante constitui uma das ferramentas mais
importantes da biotecnologia contemporanea, possibilitando a manipulacéo controlada
do material genético de diferentes organismos. Por meio dessa abordagem, sequéncias
especificas de DNA podem ser isoladas, modificadas e inseridas em outros genomas,
permitindo a introducdo de novas caracteristicas genéticas de interesse cientifico,
meédico e agricola.

O desenvolvimento dessas técnicas foi viabilizado pelo avanc¢o do conhecimento
em biologia molecular, especialmente a partir da descoberta das enzimas de restricéo,
dos vetores de clonagem e dos mecanismos de recombina¢ao genética. Esses recursos
permitiram a construcdo de metodologias capazes de manipular genes de maneira
precisa em laboratério.

Atualmente, a tecnologia do DNA recombinante € amplamente utilizada em
pesquisas genéticas, na producdo de medicamentos biotecnolégicos e no
desenvolvimento de organismos com caracteristicas geneticamente modificadas.

Neste capitulo sdo apresentados os principios béasicos dessa tecnologia,
abordando as principais ferramentas moleculares empregadas na manipulagédo do DNA

e suas aplicacdes em diferentes areas da biotecnologia.

Objetivos de aprendizagem

Ao final desta unidade, o estudante devera ser capaz de:

e Compreender os fundamentos moleculares da tecnologia do DNA

recombinante.

e Analisar o papel das enzimas de restricdo, DNA ligase e vetores genéticos na

clonagem molecular.

e Explicar as etapas experimentais da construcdo de moléculas de DNA

recombinante.

e Avaliar métodos de transformacéo genética em diferentes organismos.

e Discutir aplicagbes da engenharia genética na agricultura, saude e

biotecnologia.

e Analisar criticamente a geragédo de organismos geneticamente modificados e

seus aspectos de biosseguranca.
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1. Fundamentos da Tecnologia do DNA Recombinante

A tecnologia do DNA recombinante baseia-se na manipulacdo direta de
sequéncias especificas de DNA com o objetivo de modificar ou introduzir caracteristicas
genéticas em um organismo. Esse processo envolve a combinacéo artificial de
fragmentos de DNA provenientes de diferentes origens bioldgicas, resultando em
moléculas hibridas capazes de serem replicadas e expressas em células hospedeiras.

A possibilidade de transferir genes entre espécies diferentes esta relacionada a
universalidade do codigo genético. Como a correspondéncia entre codons e
aminoacidos é praticamente universal entre 0os organismos Vivos, genes provenientes
de uma espécie podem ser expressos em outra desde que estejam associados a
elementos regulatérios adequados. Essa tecnologia permitiu a producdo de proteinas
recombinantes, o0 desenvolvimento de vacinas modernas e a criacdo de
organismos geneticamente modificados com caracteristicas especificas de interesse

cientifico, médico ou agronémico.

2. Enzimas de Restricdo

As enzimas de restricdo sdo endonucleases produzidas por bactérias que
reconhecem sequéncias especificas de nucleotideos no DNA e realizam cortes precisos
nessas regioes. Essas enzimas fazem parte de um sistema natural de defesa bacteriana
contra DNA estranho, como o DNA de virus bacteriéfagos.

Grande parte das enzimas de restricdo reconhece sequéncias palindrémicas,
nas quais sequéncia de nucleotideos € idéntica quando lida em dire¢cdes opostas nas
duas fitas do DNA. ApGs o reconhecimento dessas sequéncias, a enzima realiza a
clivagem da molécula de DNA, produzindo fragmentos com extremidades coesivas
(sticky ends) ou extremidades cegas (blunt ends).

A previsibilidade desses cortes permite que fragmentos de DNA provenientes de
diferentes fontes sejam recombinados de maneira precisa, constituindo a base

experimental da engenharia genética.
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Fonte: Google imagens (2026).

Fonte: Elaboracdo propria, baseada em Alberts et al. (2017) e De Robertis (2014)

3. DNA Ligase e Formacdo do DNA Recombinante

ApoOs o corte do DNA pelas enzimas de restricdo, os fragmentos gerados
precisam ser unidos para formar a molécula de DNA recombinante. Essa etapa é
catalisada pela enzima DNA ligase.

A DNA ligase atua promovendo a formacdo de ligagBes fosfodiéster entre
nucleotideos adjacentes, restaurando a continuidade do esqueleto acucar-fosfato da

molécula de DNA. Quando as extremidades dos fragmentos sdo compativeis, elas
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podem se parear por complementaridade de bases, permitindo que a DNA ligase
estabilize permanentemente essa uniao.

Esse processo resulta na formac&o de moléculas hibridas capazes de se replicar

dentro de células hospedeiras, constituindo o principio fundamental da clonagem

molecular.
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+
3 CTTAA
+ ligase k—.
5 GAATTC 3!
c CTTAAG 5

Sl
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Sl
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Fonte: Alberts et al. (2010, Figura 10.6)
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Fonte: Elaboragdo propria, baseada em Alberts et al. (2017) e De Robertis (2014).
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4. Vetores Genéticos

Vetores genéticos sdo moléculas de DNA utilizadas como veiculos para
transportar genes de interesse para dentro de células hospedeiras. Os vetores mais
comuns utilizados em clonagem molecular sdo plasmideos bacterianos.

Esses plasmideos apresentam elementos estruturais fundamentais, incluindo
uma origem de replicacao (ori), que permite sua duplicacdo dentro da célula hospedeira,
genes marcadores de selecdo que permitem identificar células transformadas e regidoes

especificas de clonagem onde o DNA de interesse pode ser inserido.
como eu sei que as PROMOTOR

células que estdo crescendo comecaa produzir RNA aqui

realmente meu vetor? - p "

p 2 >

g //( Y v ) b QUE DNA bacteriano
MARCADOR A ob meu cDNA
DE SELECAO INSERIDO!
gene de Vetor
resisténcia a plasmidial
antibiético

A como foi
secresce, A N parar aqui? i
vocésabe! 4 // 6Q plasmideos
. YCorto e colo nestes
ORIGEM DE REPLICACAO SITIOS DE RESTRICAO

comega a copiar o DNA aqui

7N PN, TN
§ AW N
9 3 g g é“/ e se eu precisar de mais plasmideos?

Fonte: Adaptado de Alberts et al. (2017).
Além dos plasmideos, outros tipos de vetores também podem ser utilizados,

incluindo vetores virais e cromossomos artificiais bacterianos ou de levedura. A escolha

do vetor depende do tamanho do fragmento de DNA a ser inseridoe do sistema

experimental utilizado.

Plasmideos bacterianos sdo normalmente utilizados como vetores de clonagem.

DNQ{?LT;’{";Z“' Fragmento de DNA
fita dupla a ser clonado
(vetor de clonagem) v DNA recombinante
—_— L‘
CLIVAGEM COM LIGACAO
NUCLEASE DE COVALENTE PELA
RESTRICAO DNA-LIGASE

[
0,5um
Fonte: Alberts et al. (2010, Figura 10.7)

[
200 nm 200 nm
Fonte: Alberts et al. (2010, Figura 10.8)
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Fonte: Adaptado de Alberts et al. (2017).

5. Etapas da Clonagem Molecular

A clonagem molecular envolve uma sequéncia organizada de etapas
experimentais que permitem isolar, inserir e propagar um gene especifico dentro de um
organismo hospedeiro. Inicialmente, o gene de interesse € isolado a partir do DNA
gendmico ou amplificado por técnicas como PCR.

Em seguida, tanto o gene quanto o vetor sdo cortados utilizando enzimas de
restricdo compativeis. Posteriormente, os fragmentos sdo unidos pela acdo da DNA
ligase, formando a molécula recombinante.

Essa molécula € entéo introduzida em uma célula hospedeira por processos de
transformacao genética. Apos essa etapa, utilizam-se marcadores de selecdo para
identificar as células que receberam o vetor recombinante. Por fim,
os clones obtidos séo analisados por técnicas moleculares para confirmar a presenca

e a integridade do gene inserido.
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Etapa 1: Isolamento do gene de interesse

DNA
humano
CLIVAGEM COM
NUCLEASE DE
RESTRICAO
, \
J =
/ M|Ih6es de
) ‘ fragmentos
\ de DNA
gendémico

—\\
N
v

Fonte: Alberts et al. (2010, Figura 10.10)

Etapa 2: Corte do DNA e do vetor

Plasmideo DNA
do vetor

DNA Humano

~= )

Fragmento de DNA \J
a ser clonado
l DNA recombinante

LIGACAO
COVALENTE PELA
DNA-LIGASE

[E
200 nm

Fonte: Adaptado de Alberts et al. (2017).
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Etapa 3: Ligacdo do inserto ao vetor

Sitio de clivagem
Haelll 5 3
—_— +
3 5
EcoRI 5 3
—_— + s
3 5 | H . |
3

EXTREMIDADES COESIVAS
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— + 5 3 5 ¥
3 5 LR + | NN | oW + | m M
¥ 5 3 g
+ ligase }.— + ligase I,—
5 ¥ 5 ¥
LN LN LN Ll
¥ 5 3 5
(A) UNIAO DE DOIS FRAGMENTOS CORTADOS (B) UNIAO DE DOIS FRAGMENTOS CORTADOS

PELA MESMA NUCLEASE DE RESTRICAO POR NUCLEASES DE RESTRICAO DIFERENTES

Fonte: Alberts et al. (2010,)

Etapa 4: Introdugao do DNA recombinante na célula hospedeira
Choque elétrico Eletroporagdo
Plasmideos O
O

Plasmideo \ ) 4

recombinante

Bactéria transformada

Bactéria
eletrocoptente

Vetor viral

Recombinante

Fonte: Elaboragdo prépria, com base em Brown (2009), Griffiths (2016) e Alberts et al. (2017).

Etapa 5: Selecdo e analise dos clones recombinantes

Disco de papel
absorvente
Sonda de DNA
marcada radioativamente
DNA BON Col6nias contendo
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<7 Sy
— —_— —_— 1 1
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Placa de Petri com PLACA PARA PRODUZIR DESNATURAR DNA SONDA E LAVAR Posicdo das colonias
colonias de bactérias UMA REPLICA DAS COM SOLUCAO ALCALINA de interesse detectadas
contendo os plasmideos COLONIAS por autorradiografia

recombinantes

Fonte: Elaboracdo prépria, com base em Brown (2009), Griffiths (2016) e Alberts et al. (2017).
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A PCR a partir de DNA gendmico, principalmente na ANALISE/CONFIRMACAO dos
clones.
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Fonte: Adaptado de Alberts et al. (2017).

6. Métodos de Transformacao Genética

A introducdo de DNA recombinante em células hospedeiras pode ocorrer por
diferentes métodos experimentais. Entre os métodos mais utilizados em bactérias
destacam-se a transformacao por choque térmico e a eletroporacdo. Em plantas, dois
métodos sdo particularmente importantes. O primeiro € a transformacdo mediada pela
bacteria Agrobacterium tumefaciens, que possui a capacidade natural de transferir parte
de seu DNA para 0 genoma vegetal.

O segundo método € a biobalistica, que utiliza microparticulas metalicas
revestidas com DNA para introduzir genes diretamente nas células vegetais. Apos a
introducdo do DNA recombinante, células transformadas sdo selecionadas e

regeneradas por técnicas de cultura de tecidos vegetais.

7. Organismos Geneticamente Modificados
Organismos geneticamente modificados sdo organismos cujo material genético
foi alterado intencionalmente por técnicas de engenharia genética. Essas modificacbes

podem envolver insercédo de genes, silenciamento génico ou edi¢ao dirigida do DNA.
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Fonte: Elaborac3o prépria, com base em Brown (2009), Griffiths (2016) e Alberts et al. (2017).
No setor agricola, OGMs tém sido desenvolvidos para apresentar resisténcia a
insetos-praga, tolerancia a herbicidas, aumento do valor nutricional e tolerancia a
estresses ambientais.
Um exemplo amplamente conhecido € o milho Bt, que expressa uma proteina
inseticida derivada da bacteria Bacillus thuringiensis. Essa proteina atua
especificamente contra determinadas pragas agricolas, reduzindo a necessidade de

aplicacao de inseticidas quimicos.

Transgénico Cisgénico

fa
» ]

0% /YW _
. A
D N
Gene de Sl Gene de T -

bactéria Milho outra culiivar Cultivar de soja
transgénico Bt de soja cisgénica

Fonte: Elaboragdo prépria, com base em Brown (2009), Griffiths (2016) e Alberts et al. (2017).

8. Biosseguranca e Regulacao

O desenvolvimento e a liberagdo comercial de organismos geneticamente
modificados exigem rigorosas avaliacfes de biosseguranca. Essas analises incluem
estudos sobre impacto ambiental, seguranca alimentar e estabilidade das inser¢des
genéticas.
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No Brasil, a Comissdo Técnica Nacional de Biosseguranca (CTNBio) é
responsavel pela avaliagéo cientifica dos riscos associados aos OGMs. Essa comissao
analisa dados experimentais relacionados ao comportamento do organism modificado,
possiveis efeitos sobre organismos néo alvo e potenciais impactos ecoldgicos.

A discussao sobre OGMs envolve ndo apenas aspectos cientificos, mas também
questdes sociais, econémicas e éticas. Por isso, a avaliacdo dessas tecnologias deve

integrar evidéncias cientificas robustas e processos regulatérios transparentes.

e
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,

P DD
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&

Fonte: Elaboracdo propria, com base em Brown (2009), Griffiths (2016) e Alberts et al. (2017).
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CAPITULO 3

Melhoramento Genético para Resisténcia a Doencas e Pragas

As doencas causadas por patdgenos e 0s danos provocados por insetos-praga
constituem importantes desafios para a producéo agricola mundial. Nesse contexto, 0
desenvolvimento de cultivares geneticamente resistentes representa uma das
estratégias mais eficazes e ambientalmente sustentaveis para reduzir perdas
produtivas e diminuir a dependéncia do uso de defensivos quimicos.

O melhoramento genético voltado a resisténcia envolve a identificacédo, selecéao
e incorporacdo de genes capazes de conferir protecdo as plantas contra diferentes
agentes bioticos. Esses genes podem atuar por meio de diferentes mecanismos de
defesa, incluindo resisténcia qualitativa controlada por genes especificos ou resisténcia
guantitativa resultante da acéo conjunta de multiplos genes.

A compreensdo das interacdes entre plantas, patdgenos e insetos-praga é
fundamental para o desenvolvimento de programas de melhoramento eficientes e para
a obtencao de cultivares mais adaptadas as condicbes ambientais e agricolas.

Neste capitulo sdo apresentados o0s principais conceitos relacionados a
resisténcia genética em plantas, bem como as estratégias utilizadas em programas de
melhoramento vegetal para o desenvolvimento de variedades mais resistentes e

produtivas.

Objetivos de aprendizagem

Ao final desta unidade, o estudante devera ser capaz de:

v' Diferenciar resisténcia qualitativa e quantitativa, relacionando suas bases
genéticas e implicacbes agrondmicas.

v' Explicar o modelo gene-a-gene e a dindmica de coevolugédo entre planta e
patdgeno/praga.

v Aplicar os conceitos de introgressao génica e retrocruzamento a incorporacao
de genes de resisténcia.

v' Analisar o arrasto génico, a quebra de resisténcia e as estratégias para
reducao desses riscos.

v Integrar selecdo convencional, MAS, QTLs, genémica e piramidizacdo de
genes em programas de melhoramento.
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v' Avaliar criticamente estratégias para obtencdo de resisténcia duravel em
diferentes sistemas reprodutivos.

Visao geral das estratégias de resisténcia

Eixo . . Estratégia de -
. Logica biologica Ponto critico
conceitual melhoramento
Resisténcia Gene(s) maior(es) Retrocruzamento, Maior risco de
qualitativa com introgressao e qguebra por
reconhecimento piramidizacao adaptacao do
especifico patégeno
Resisténcia Multiplos Selegédo recorrente, | Expressao parcial e
quantitativa genes/QTLs de MAS, selecao dependéncia de
pequeno efeito genbmica e boa fenotipagem
recombinacao
Fontes de Germoplasma, Triagem, Arrasto génico e
resisténcia parentes silvestres, | cruzamentos dificuldade de
landraces e dirigidos e transferéncia
mutacoes recuperacao do
fundo elite
Durabilidade Uso estratégico dos | Combinacao Presséo de selecéo
genes no tempo e genética + manejo favorece variantes
no espaco integrado virulentas

1. Importancia da resisténcia genética na agricultura moderna

O melhoramento para resisténcia a doencas e pragas € uma resposta genética

a um dos maiores fatores de instabilidade da agricultura. Em praticamente todas as

cadeias produtivas, os agentes bibticos reduzem a eficiéncia do sistema ao

comprometer estabelecimento da lavoura, vigor vegetativo, area fotossintética,

enchimento de graos, qualidade industrial e longevidade da planta. Em muitos casos, a

resisténcia genética € mais econémica e previsivel do que o controle quimico isolado,

especialmente quando se consideram custos crescentes de defensivos, surgimento de

resisténcia a moléculas quimicas, exigéncias regulatorias e impactos ambientais.
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Fonte: Elaboracado propria, com base em Borém (2009); Griffiths (2016).

Do ponto de vista agronbmico, a resisténcia genética ndo significa
necessariamente eliminar o patdégeno do agroecossistema. Em termos funcionais, uma
planta resistente é aquela capaz de impedir ou reduzir infeccdo, colonizacéo,
reproducao do patdgeno ou intensidade do dano causado pela praga. Isso pode ocorrer
por barreiras morfolégicas, compostos quimicos constitutivos, respostas induzidas,
reconhecimento molecular ou reducéo da aptiddo do agressor sobre o hospedeiro. O
objetivo do melhorista € incorporar essas respostas a genoétipos agronomicamente

competitivos, criando cultivares mais estaveis ao longo de safras e ambientes.

Além da dimensdo produtiva, a resisténcia genética € um componente da
agricultura sustentavel. Cultivares resistentes tendem a reduzir nimero de aplicacdes
quimicas, exposi¢do ocupacional, residuos em alimentos e contaminagdo ambiental.
Em sistemas de manejo integrado, a resisténcia genética atua como tecnologia
preventiva e estrutural, ou seja, um recurso incorporado a semente que acompanha a
planta durante todo o ciclo. Por isso, ela deve ser compreendida como um investimento

de longo prazo em resiliéncia produtiva.
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" Fonte: Elaboragdo propria, com base em Borém (2009); Griffiths (2016).

2. Interacao planta—patégeno e o modelo gene-a-gene

A base conceitual classica do melhoramento para resisténcia esta na interagédo
entre genes da planta e genes do agente agressor. O modelo gene-a-gene, associado
aos trabalhos de Flor, propde que para determinado gene de resisténcia na planta
existe, em muitos sistemas, um gene correspondente de aviruléncia no patégeno.
Quando esse reconhecimento especifico ocorre, uma cascata de defesa é ativada,
limitando o estabelecimento da doenca. Essa logica explica por que determinadas

cultivares séo resistentes apenas a algumas ragas de um mesmo patdgeno.

O reconhecimento gene-a-gene mostra que a resisténcia qualitativa é, em
grande parte, um fendmeno relacional e ndo absoluto. O mesmo gene R pode ser
extremamente eficiente frente a uma raca avirulenta e completamente ineficaz diante
de uma raca virulenta. Assim, a eficacia do genétipo vegetal depende da composicéo
genética da populacdo do patdégeno presente no ambiente. Essa dependéncia € central
para o raciocinio do melhorista, pois significa que a resisténcia ndo pode ser avaliada
apenas em termos de presenca de um gene, mas em relacéo a variabilidade biolégica
do agente agressor.
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Fonte: Elaboracdo propria, com base em Borém (2009); Griffiths (2016).

Em nivel evolutivo, esse sistema estabelece uma corrida armamentista continua.
Ao introduzir cultivares resistentes em larga escala, o agricultor exerce pressao seletiva
sobre o patégeno, favorecendo individuos capazes de escapar do reconhecimento.
Consequentemente, a compreensdo do modelo gene-a-gene deve ser articulada com
0 conceito de coevolucdo e com a necessidade de estratégias mais duraveis, que
reduzam a probabilidade de ruptura rapida da resisténcia.

GeneR —) Gene Avr

Proteina de Sinalizacao
Ref'Ste?c = 7Efetor de Defesa

Fonte: Elaboragdo propria, com base em Borém (2009); Griffiths (2016).
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3. Coevolucgdao, variabilidade do patégeno e quebra de resisténcia

A dinamica entre planta e patdgeno ndo é estética. Fungos, bactérias, virus,
nematoides e insetos-praga apresentam mecanismos de geracdo de variabilidade,
como mutacdo, recombinacédo, reproducao rapida, fluxo génico e forte multiplicacéo
populacional. Isso permite que novas ragas fisioldgicas, biotipos ou variantes virulentas
surjam e se tornem frequentes quando a paisagem agricola passa a ser dominada por

um unico perfil de resisténcia.

A chamada quebra de resisténcia ocorre quando uma cultivar inicialmente
eficiente passa a apresentar suscetibilidade apds algumas safras. Esse processo néo
significa que a planta perdeu seus genes de resisténcia; significa que a populacdo do
patégeno mudou. Em outras palavras, o uso repetido de um mesmo gene R em grandes
areas seleciona precisamente os individuos do patégeno capazes de superar esse
gene. O fenbmeno €, portanto, uma consequéncia previsivel da evolucéo sob presséo

de selecéo.

Patégeno adapta-se

Patégeno com
gendétipo alterado/
resistente

Necessidade de )

novos genes de résisténcia

Fonte: Elaboracgado propria, com base em Borém (2009); Griffiths (2016).
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Esse ponto tem enorme relevancia pratica: o melhoramento para resisténcia ndo
pode ser planejado como mera transferéncia de um gene favoravel. E necessario
projetar o comportamento do sistema ao longo do tempo. A variabilidade do patogeno,
a escala espacial de uso da cultivar, a frequéncia de racas virulentas e a integracéo
com o0 manejo agrondmico determinam se uma resisténcia serd duravel ou apenas

temporaria.

4. Fontes de variabilidade genética para resisténcia

O primeiro passo de um programa de resisténcia € a identificacdo de fontes
génicas adequadas. Essas fontes podem estar em bancos de germoplasma, variedades
locais, linhagens experimentais, materiais exoticos, parentes silvestres e mutacdes
espontaneas ou induzidas. Em muitos casos, os centros de origem e diversificacdo da
cultura concentram alelos de resisténcia que coevoluiram com populacfes locais de

patdgenos, tornando-se recursos estratégicos para o melhoramento.

A prospeccao dessas fontes exige triagem criteriosa, conhecida como screening.
Nessa etapa, 0 sucesso depende de inoculagcdo ou infestacdo padronizada,
identificacdo das racas presentes, escolha de ambientes de selecao e utilizacdo de
escalas confiaveis de severidade ou dano. Uma triagem mal padronizada pode levar a
falsos resistentes ou falsos suscetiveis. Por isso, o trabalho do melhorista precisa ser

integrado ao da fitopatologia, da entomologia e, em alguns casos, da nematologia.

o s

Evolucao acelerada
Fonte: Elaboracdo propria, com base em Borém (2009); Griffiths (2016).
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Os parentes silvestres representam fontes valiosas de genes de resisténcia e de
combinagdes génicas raramente presentes em cultivares comerciais. Contudo, sua
utiizacdo traz desafios adicionais, como baixa adaptacdo agrondmica,
incompatibilidades de cruzamento e transferéncia simultdnea de regides
cromossdmicas indesejaveis. Ainda assim, eles seguem sendo insumos essenciais

para ampliar a base genética de resisténcia.

Racal Y
—=pp Diversidade

1 - de Patogenos

A~

0 % Q Planta Resistente

Raca 4 Raca 5

Fonte: Elaboracgdo propria, com base em Borém (2009); Griffiths (2016).

5. Introgresséo génica, retrocruzamento e arrasto génico

Quando uma fonte de resisténcia estd em um material agronomicamente inferior,
o desafio passa a ser transferir o gene alvo para uma cultivar elite mantendo o maximo
do fundo genético original. O método classico para isso € o retrocruzamento. Nele, o
melhorista cruza o genitor elite com o doador de resisténcia e, has geracdes seguintes,
volta a cruzar os descendentes portadores do gene com o genitor elite recorrente. A
cada ciclo, seleciona-se 0 gene de resisténcia e aumenta-se a propor¢do do genoma

elite recuperado.

Essa logica € extremamente util para resisténcia qualitativa monogénica ou
oligogénica, especialmente em espécies autbgamas. Entretanto, o retrocruzamento nao
transfere apenas o gene de interesse; ele tende a carregar junto um segmento
cromossdmico do doador. Esse fendmeno é conhecido como arrasto génico ou linkage

drag. Em termos praticos, pode significar a incorporagdo simultanea de alelos
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indesejaveis ligados ao gene de resisténcia, como menor produtividade, pior qualidade

Oou atraso no ciclo.

Retrocruzamento

Nova cultivar resistente
AAbbCCdd

Cultivar elite
(Genitor recorrente) <~

P1
AAbbCCdd

P1 | F1

AAbbCCdd AaBbCcDd

P1 F2
AAbbCCdd ., AABbCcDd

F3
AAbbCcDd
Fonte: Elaboragdo propria, com base em Borém (2009); Griffiths (2016).

Parente
silvestre

P2
aaBBccDD

Para reduzir esse problema, o programa depende de recombinacéo e selecdo

ao longo dos ciclos. O uso de marcadores moleculares torna essa etapa mais eficiente,

pois permite selecionar individuos que mantém o gene R, mas ja apresentam segmento

introgressado menor, aumentando a recuperacao do perfil elite. Assim, a introgresséo

bem-sucedida exige equilibrio entre sanidade genética e desempenho agronémico.

Parente silvestre
(fonte de resistencia)

Cultivar elite

% Nova cultivar

resistente

Retrocruzamentos

Fonte: Elaboragdo propria, com base em Borém (2009); Griffiths (2016).
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6. Resisténcia qualitativa e quantitativa: fundamentos e implicacdes

A resisténcia qualitativa, frequentemente chamada de vertical, é tipicamente
controlada por um ou poucos genes de grande efeito. Seu principal atributo é a alta
eficiéncia fenotipica: muitas vezes a planta se apresenta claramente resistente ou
suscetivel. Essa resisténcia é particularmente valiosa quando se deseja resposta
rapida, forte e facil de selecionar. Em contrapartida, por ser muito especifica, tende a
exercer pressao seletiva intensa sobre o patdgeno e, portanto, estd mais sujeita a

ruptura evolutiva.

Reconhecimento
especifico

Gene Avr Resisténcia

(resisténcia) (aviruléncia)

Fonte: Elaboracdo propria, com base em Borém (2009); Griffiths (2016).

Specific recognition
>

Resistance

Fonte: Elaboragdo propria, com base em Borém (2009); Griffiths (2016).

A resisténcia quantitativa, também chamada horizontal, resulta da agdo conjunta

de multiplos genes ou QTLs, cada um contribuindo parcialmente para reduzir
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intensidade da doenca ou dano da praga. Esse tipo de resisténcia raramente impede
completamente a infec¢do; contudo, reduz a taxa de progresso epidémico, a reproducéo
do patdgeno e a perda econdmica. Como o controle € distribuido em varios loci, a
adaptacdo do patdgeno costuma ser mais lenta, 0 que torna essa resisténcia mais

duravel.

Mltiplos genes + ey RedUG30 da
genes de resisténcia severidade da
doenca
Fonte: Elaboragao prépria, com base em Borém (2009); Griffiths (2016).

Na pratica, os programas modernos frequentemente tentam combinar esses dois
modelos. Genes maiores podem oferecer protecdo imediata, enquanto a base
quantitativa acrescenta estabilidade temporal. O desafio € decidir quando priorizar
eficacia de curto prazo e quando priorizar durabilidade. Essa escolha depende da
cultura, do sistema reprodutivo, da biologia do patégeno e da disponibilidade de

ferramentas de selecéo.

Resisténcia vertical versus horizontal

ProteinaR

>

A . .\\‘ ‘ e
N e ) Mdiltipies genés +
\/I;roteina < Patééeno genes de resisténcia
Planta A Planta B
Bloqueio total do Reducéo parcial
patégeno (vertical) dos sintomas (horizontal)

Fonte: Elaboragdo prépria, com base em Borém (2009); Griffiths (2016).
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7. Estratégias de selecédo: fenotipagem, piramidizacdo e ferramentas moleculares

A selecdo convencional para resisténcia continua sendo indispensavel. Avaliar
genotipos sob pressao natural ou artificial de doenca/praga permite verificar se a
resisténcia funciona em condi¢des reais de campo. Inoculacéo artificial, quando bem
conduzida, aumenta a comparabilidade entre parcelas ao padronizar a pressédo do
patégeno. Ensaios multiambientais s&o fundamentais para separar resisténcia

verdadeira de respostas fortemente dependentes do ambiente.

Entretanto, a fenotipagem isolada tem limitacbes, especialmente na
piramidizacdo de genes. Quando dois ou mais genes de resisténcia produzem
respostas fenotipicas semelhantes, é dificil saber quantos genes estdo presentes
apenas observando sintomas. E nesse ponto que a selecdo assistida por marcadores
se torna estratégica. Com marcadores ligados a genes R ou QTLs de resisténcia, o
melhorista pode selecionar individuos portadores dos alelos desejaveis ainda em

estagios precoces e mesmo na auséncia da doenca.

Resisténcia ampiiada
Fonte: Elaboracdo prépria, com base em Borém (2009); Griffiths (2016).

Além da MAS, o mapeamento de QTLs e a gendmica ampliaram a capacidade

de trabalhar resisténcia quantitativa. Caracteres controlados por muitos loci de pequeno
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efeito, antes dificeis de manejar, passaram a ser abordados com maior precisdo. Em
situacdes mais complexas, a selecdo gendmica pode ser mais vantajosa do que a MAS
classica, pois utiliza marcadores distribuidos por todo o genoma para predizer o valor

genético global de resisténcia.

8. Resisténcia duravel, manejo integrado e aplicacdes modernas

A durabilidade da resisténcia depende de como 0s genes sao usados no tempo
e no espaco. A piramidizacao de genes R é uma das estratégias mais importantes, pois
combina diferentes genes de resisténcia em um mesmo genoétipo, reduzindo a
probabilidade de superacdo simultanea por parte do patégeno. Entretanto, mesmo a
piramidizacdo nédo é solucdo absoluta. Se a pressao de selecdo permanecer alta e

homogénea, o patdgeno continuara evoluindo.

Por isso, a resisténcia genética deve ser integrada ao manejo integrado de
pragas e doencas. Rotacdo de cultivares, mistura varietal, diversificacdo genética em
escala de paisagem, rotacdo de culturas, controle bioldgico e uso racional de defensivos
sdo medidas que reduzem a velocidade de selecdo de racgas virulentas. Em outras
palavras, a durabilidade ndo depende apenas da genética da cultivar, mas da ecologia

do sistema agricola em que ela é utilizada.

. . Proteina R
Cultivar resistente

gy 8
S G

Patégeno

|
|

Tempo Ano 1 Ano 2 Ano 3 Ano 4
(anos/estagdos) 3 ' l ' —
Baixa severidade da doenca

Fonte: Elaboragdo propria, com base em Borém (2009); Griffiths (2016).
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Do ponto de vista das tecnologias modernas, a transgenia permitiu incorporar
genes de resisténcia de fontes distantes, como os genes Bt em milho e algod&o. Mais
recentemente, a edicdo génica por CRISPR ampliou as possibilidades ao permitir
inativar genes de suscetibilidade ou modular vias de defesa com maior precisdo. Mesmo
assim, qualquer estratégia avancada deve ser validada em termos de produtividade,
possiveis efeitos pleiotrépicos e interacdo genoétipo x ambiente, mantendo sempre o

foco em resisténcia funcional e sustentabilidade agronémica.

Acdo conjunta Infeccdo do Patégeno
‘ (Efeftos aditivos)

@ % Parede celular mais forte ﬁ

T % Proteinas de defesa (PR)

9 Alta pressdo de selecdo

e == T o Metabolitos (Fendis, Quitina) -
Cultivar com MULTIPLOS ﬁ Resposta imune basal 2 e &

genes de resisténcia

Doenca
controlada

Sintomas leves

((R1, R2, R3, R4...) Nenhuma adaptacio NN
completa

Tempo (anos/estagoes)

v

Balxa severldade
da doencga

Ano 3 Ano 4 Ano 5
Fonte: Elaboragdo propria, com base em Borém (2009); Griffiths (2016).

Populagdo do patégeno

Miiltiplos genes de resisténcia

rmaww Sy -4l VG

i Il
Defesas maltiplas: ¢ Diversidade genética Mutacées Adaptacio

+ Parede celular, ROS, PRs, enzimas, etc.

2R R

! (sem adaptagdo especifica) (pouco eféito) limitada
H 4 Fitness do patégeno

Planta
(Cultivar Resistente) Resisténcia estdvel e duradoura
v Controle consistente v Amplo espectro de agdo v v Baixa quebra de resisténcia
; —
Ano 1 Ano 2 / Ano 5 Ano 10

/
’
Tempo (anos/estagées)
Fonte: Elaboragdo propria, com base em Borém (2009); Griffiths (2016).
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9. Sintese final

O melhoramento para resisténcia a doencgas e pragas exige integrar genética,
evolucdo e agronomia. Resisténcia ndo € apenas um gene favoravel: € uma relacéo
dindmica entre o gendtipo da planta, a variabilidade do agente agressor e o sistema de

manejo em que a cultivar sera utilizada.

Do ponto de vista metodologico, a escolha entre resisténcia qualitativa e
guantitativa, o uso de retrocruzamento, a incorporagdo de genes por introgresséo, a
reducdo do arrasto génico e a combinacéo entre selecdo convencional e molecular
devem ser planejados de acordo com o tipo de caréater, a biologia do patégeno e o

sistema reprodutivo da espécie.

Em sintese, a resisténcia duravel resulta menos de solucdes Unicas e mais de
estratégias combinadas: diversidade genética, piramidizacdo, fenotipagem bem

conduzida, ferramentas moleculares e integragdo com manejo integrado.

10. Exercicios objetivos comentados

1. Arépida quebra de resisténcia qualitativa em area extensa ocorre principalmente pela
forte pressao de selecéo sobre o patdégeno, favorecendo racas virulentas.

Comentario: genes R de grande efeito podem ser extremamente eficientes no curto
prazo, mas o uso repetido em larga escala acelera a selecdo de variantes capazes de
escapar do reconhecimento.

2. A resisténcia quantitativa tende a ser mais estavel porque € condicionada por
multiplos genes/QTLs de pequeno efeito.

Comentario: por distribuir a defesa em varios loci, a adaptacdo do patbgeno costuma
ser mais lenta do que em resisténcias monogénicas altamente especificas.

3. No retrocruzamento, a estratégia central é recuperar o genoma do cultivar elite
enguanto se mantém o gene de resisténcia do doador.

Comentario: essa logica faz do retrocruzamento o método classico de introgressao de
genes R em cultivares adaptadas.

4. Na piramidizacdo, marcadores moleculares sédo decisivos porque permitem identificar
individuos portadores simultaneos de varios genes de resisténcia.

Comentario: a fenotipagem isolada muitas vezes nao distingue quantos genes estao
presentes quando as respostas fenotipicas sdo semelhantes.

5. Alintegracao entre resisténcia genética e manejo integrado é essencial para prolongar
a vida util das cultivares resistentes.
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Comentério: rotagdo de cultivares, misturas varietais e diversificacdo genética reduzem
a velocidade de selecao de ragas virulentas.

11. Atividade de fixacdo — avaliacao formativa

Situacdo aplicada: um programa de melhoramento identificou um gene de
resisténcia (R1) em um parente silvestre de soja contra determinada doenca fungica.
Apds a introgressdo via retrocruzamentos sucessivos, a nova cultivar apresentou
resisténcia eficiente nos primeiros anos de cultivo. Entretanto, apds algumas safras,
surgiram novas racas do patégeno capazes de superar o gene R1, resultando em

guebra de resisténcia.
Com base nos fundamentos desta apostila, responda:

a) Classifique o tipo de resisténcia inicialmente utilizada e justifique geneticamente.
b) Explique o modelo gene-a-gene envolvido nessa interagéo.

c) Descreva como o retrocruzamento foi empregado para introgressar o gene R1 no
fundo genético elite.

d) Analise por que ocorreu a quebra de resisténcia sob perspectiva evolutiva.

e) Proponha uma estratégia de melhoramento para aumentar a durabilidade da
resisténcia.

f) Relacione a estratégia proposta ao sistema reprodutivo da espécie.

12. Referéncias bésicas

ALLARD, R. W. Principios do melhoramento genético das plantas. Rio de Janeiro:
Edgard Blicher/USAID, 1971.

BOREM, A. Melhoramento de plantas. 5. ed. Vigosa: UFV, 2009.

BUENO, L. C. S.; MENDES, A. N. G.; CARVALHO, S. P. Melhoramento genético de
plantas: principios e procedimentos. 2. ed. Lavras: UFLA, 2006.

GRIFFITHS, A. J. F. et al. Introducéo a genética. 11. ed. Rio de Janeiro: Guanabara
Koogan, 2016.

RAMALHO, M. A. P. Genética na agropecuaria. 4. ed. Lavras: UFLA, 2008.

56



Consideracgoes finais

O avanco da biotecnologia e das técnicas de engenharia genética representa
uma das maiores transformacdes cientificas aplicadas as ciéncias agrarias nas ultimas
décadas. A compreensdo dos mecanismos moleculares que regem a hereditariedade,
aliada ao desenvolvimento de ferramentas de manipulacdo do DNA, possibilitou ampliar
significativamente as estratégias de melhoramento genético de plantas, tornando os
sistemas produtivos mais eficientes, sustentaveis e adaptados as demandas
contemporaneas da agricultura.

Neste livro foram apresentados os principais fundamentos que sustentam a
aplicacdo da biotecnologia vegetal, abordando desde os conceitos basicos da
tecnologia do DNA recombinante até suas aplicacdes praticas no desenvolvimento de
organismos geneticamente modificados e na identificacdo de genes associados a
caracteristicas agronomicamente importantes. Esses conhecimentos constituem a base
para compreender como a genética molecular pode ser integrada aos programas
tradicionais de melhoramento de plantas.

A utilizacdo de ferramentas biotecnoldgicas permite acelerar processos que
anteriormente demandavam varias geracdes de selecado convencional. Técnicas como
clonagem génica, uso de marcadores moleculares, transformacdo genética e edicéo
génica ampliam a precisdo na identificacdo e incorporacdo de caracteristicas
desejaveis, como resisténcia a pragas e doencas, tolerancia a estresses ambientais e
aumento da produtividade.

Ao mesmo tempo, a aplicacdo dessas tecnologias exige uma compreensao
critica de seus aspectos cientificos, éticos, ambientais e socioecondmicos. A integracao
entre genética classica, biologia molecular e biotecnologia agricola deve ocorrer de
forma responsével, considerando os principios da biosseguranca, da sustentabilidade
e da seguranca alimentar.

Dessa forma, os contetdos apresentados ao longo deste livro demonstram que
a biotecnologia constitui hoje uma ferramenta indispenséavel para o avanco das ciéncias
agrarias. A formacédo de profissionais capazes de compreender e aplicar essas
tecnologias torna-se fundamental para enfrentar os desafios da agricultura moderna,
contribuindo para o desenvolvimento de sistemas produtivos mais eficientes e para a

garantia da producao de alimentos em escala global.
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