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NOVAS TECNOLOGIAS DE GENOTIPAGEM E SEQUENCIAMENTO APLICADAS AO MELHORAMENTO GENÉTICO
Promessas de aplicação dos marcadores moleculares (MM) e da genômica no melhoramento genético tem sido descritos desde que a primeira classe de MM, do tipo RFLP (restriction fragment length polymorphism), tornou- se disponível (Tanksley, 1983). Sua aplicação baseia-se na lógica de que variações em nível de DNA relacionam-se com variações fenotípicas, sugerindo que o uso dos MM permitiria a predição do fenótipo (Collard, Jahufer et al. 2005).

Nos últimos quatro anos uma nova geração de tecnologias para genotipagem e sequenciamento tornou-se disponível comercialmente, permitindo principalmente o aumento da capacidade de análise e a redução efetiva dos custos. Por ultrapassarem algumas limitações dos MM tradicionais, essas novas ferramentas renovam as perspectivas de avançar rumo ao entendimento das bases moleculares da variação quantitativa (Keurentjes, Koornneef et al. 2008).


Também impulsionados pela nova geração de genotipagem e sequenciamento, alguns autores discutem que uma aplicação concreta da genética molecular no melhoramento não necessariamente passa pela identificação dos componentes genéticos individuais que controlam fenótipos complexos. Por exemplo, segundo (Bernardo 2008), enquanto a identificação de QTLs é relevante para o entendimento da arquitetura genética de características quantitativas esta abordagem não tem levado a avanços concretos para a aceleração do processo de seleção no melhoramento de características complexas.

Neste seminário procura-se explorar dois aspectos acima citados, (i) uma breve descrição das novas tecnologias genômicas enfatizando aspectos comparativos com tecnologias anteriores e, (ii) novas abordagens genômicas para a prática de seleção no melhoramento usando tais tecnologias. O escopo de cada tópico abragerá:
(i) Dentre as tecnologias disponíveis, as seguintes serão exploradas:

a) Genotipagem: DArT, SFP e SNP via a abordagem combinada de extensão e ligação
b) Sequenciamento: tecnologias de sequenciamento por síntese (Genome Analyser, SOLiD, 454) e sequenciamento pela observação direta da polimerização de DNA por moléculas individuais de DNA polimerase (Pacific Biosciences).

(ii)  Uma visão crítica da aplicação da genômica no melhoramento genético será abordada, explorando conceitos como clonagem de QTLs e seleção genômica ampla.
Certamente, as novas ferramentas genômicas contribuirão para o avanço do melhoramento genético, principalmente considerando que os custos de genotipagem já são inferiores aos de fenotipagem para algumas espécies. Por outro lado, o número de QTLs e seus efeitos sobre a característica estudada bem como a extensão do desequilíbrio de ligação no genoma poderão influenciar o sucesso do emprego de marcadores no melhoramento genético (Bernardo, 2008; Grattapaglia, D. Kirst, M. 2008).
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