GENETICA
NA
AGROPECUARIA






Autores

Magno Antonio Patto Ramalho
Jodo Bosco dos Santos
César Augusto Brasil Pereira Pinto
Elaine Aparecida de Souza
Flavia Maria Avelar Gongalves

Joao Candido de Souza

GENETICA
NA
AGROPECUARIA

5* Edicao Revisada

AU

UNIVERSIDADE FEDERAL DE LAVRAS
Lavras - MG
2012



© 2012 by Magno Antonio Patto Ramalho, Jodo Bosco dos Santos, César Augusto Brasil Pereira
Pinto, Elaine Aparecida de Souza, Flavia Maria Avelar Gongalves e Jodo Candido de Souza
Brasil Pereira Pinto. 5* Edicdo Revisada - 2012.

Nenhuma parte desta publicacdo pode ser reproduzida, por qualquer meio ou forma, sem a
autorizacdo escrita e prévia dos detentores do copyright.

Direitos de publicagdo reservados a Editora UFLA.

Impresso no Brasil — [SBN: XXXXXXXXXXXXX

UNIVERSIDADE FEDERAL DE LAVRAS
Reitor: Antonio Nazareno Guimaraes Mendes
Vice-Reitor: José Roberto Soares Scolforo

Edit UFLA
EDITORA Carlngflz UFLA - Pavilhdo 6 - Nave 2

Caixa Postal 3037 — 37200-000 — Lavras — MG

l I I l‘ I Tel: (35) 3829-1532 —Fax: (35) 3829-1551
4 “ E-mail: editora@editora.ufla.br

UNIVERSIDADE FEDERAL DE LAVRAS Homepage: www.editora.ufla.br

Diretoria Executiva: Renato Paiva (Diretor)

Conselho Editorial: Renato Paiva (Presidente), Brigida de Souza, Flavio Meira Borém, Joelma
Pereira ¢ Luiz Antonio Augusto Gomes

Administraciao: Sebastido Gongalves Filho

Secretaria Geral: Mariana Coelho Alonso

Comercial/Financeiro: Glaucyane Paula Araujo Ramos e Quele Pereira de Gois

Revisido de Texto: Rose Mary Chalfoun Bertolucci

Referéncias Bibliograficas: Patricia Carvalho de Morais

Editoracio Eletronica: Fernanda Campos Pereira, Patricia Carvalho de Morais e Renata de
Lima Rezende

Capa: Ernani Augusto de Souza Junior

Ficha Catalografica Preparada pela Divisao de Processos Técnicos da
Biblioteca da UFLA

1. XXXXXXXXXXXXXXXX 2. XXXXXXXXKXXKKXXX 3. XXXXXXXXXKXXXKXX
4, XXXXXXXXXXXXXX. 5. XXXXXXXXXXXXXXX. [. XXXXXXXXXX.

CDD — XCXXXXXX




PREFACIO

A aceitacao do livro Genética na Agropecuaria nas edi¢des anteriores foi muito grande,
estimulando a publicacdo dessa nova edigdo. Como a geragao de novos conhecimentos
cientificos € enorme especialmente na Genética, € necessario que as publicagdes sejam
constantemente revisadas e atualizadas. Nessa nova edi¢ao do livro procurou-se atualizar
alguns temas.

Todos os seis autores sdo professores da disciplina de Genética de varios cursos de
graduacao da UFLA ha longo tempo. Na abordagem dos temas utilizou-se dessa experiéncia
dos autores para expor os mesmos de modo o mais didatico possivel. Procurou-se também
utilizar de exemplos ligados a agropecudria. Deve ser enfatizado, contudo, que o conhecimento
de genética obtido em qualquer organismo pode ser extrapolado para qualquer outro.

Enfatizamos que essa publicagdo € fruto da nossa experiéncia de ensino e, sobretudo
por isso estamos avidos por sugestdes da comunidade académica, professores, alunos de
graduagao e pos-graduagao, que possam melhorar o contetido ou 0o modo de apresentacao
das nossas futuras edigdes.

Os autores
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1 IMPORTANCIA DO
ESTUDO DA GENETICA

1.1 INTRODUCAO

Genética € o estudo de dois fendmenos distintos: a hereditariedade e a variagdo. A
hereditariedade ¢ o fendmeno pelo qual os descendentes se assemelham aos seus
ascendentes. Como sera visto, no transcorrer da leitura desta publica¢do a informacao para
expressao fenotipica dos diferentes caracteres € passada de pais para filhos por meio dos
gametas. Em contrapartida, a variacio pode ser definida como sendo todas as diferencas
ambientais ou genéticas entre os organismos relacionados pela descendéncia. Dessa forma,
as variacdes tanto podem ser decorrentes exclusivamente do meio e, portanto, nao hereditérias,
como também podem ser produzidas por alteragdes na constituicao genética, sendo, nesse
caso, hereditarias.

Aparentemente, a hereditariedade e a variagao sao forgas antagonicas. Isso porque,
enquanto a hereditariedade esta relacionada coma semelhanga entre os individuos no decorrer
das geragoes, a variacao faz com que os individuos sejam diferentes. Embora antagdnicas
nesse aspecto, a hereditariedade e a variacao sao forgas que se completam, pois, se por um
lado a variacdao permite que existam diferengas sobre as quais atua a sele¢ao havendo o
melhoramento e evolugdo, por outro lado, o resultado da sele¢ao sé sera positivo, ou seja,
sera mantido, se a variagdo sobre a qual ela atuou for herdavel.

E bem provavel que a genética tenha despertado a atengdo do homem hd muitos e
muitos anos. Existem evidéncias de que ha 10 mil anos, o homem ja se preocupava com a
selecao de plantas e animais para sua sobrevivéncia. Muitas hipoteses foram formuladas
para explicar a transmissdo das caracteristicas hereditarias ao longo do tempo. Porém, a
gengética recebeu seu maior impulso por meio dos trabalhos do monge agostiniano Gregor
Mendel (Figura 1.1), realizados no final do século XIX e que receberam crédito apenas no
inicio do século XX.

Ha relatos de inimeros outros pesquisadores antes de Mendel que tentaram elucidar as
bases da hereditariedade, sem, contudo obterem sucesso. Ha algumas razdes para o éxito de
Mendel, entre elas: a) A escolha do material experimental. Ele trabalhou com ervilha, uma
planta de ciclo curto, descendéncia numerosa e que ocupa pequeno espaco; b) Estudou varios
caracteres da ervilha, emrealidade sete, visando a ter certeza dos resultados obtidos; ¢) Foi
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persistente em conduzir o trabalho e em defender suas idéias, que eram diferentes de tudo que
ocorria na época. E de se imaginar a sua angustia, como monge, tentando explicar os seus
resultados a cientistas famosos da época.

Infelizmente, o trabalho de Mendel s6 foi reconhecido em 1900, 16 anos apods a sua
morte (1884), quando trés pesquisadores: De Vries, Correns e Tschermak, independentemente,
mostraram que a teoria do monge Agostiniano era correta. Assim, 1900 foi considerado o
marco zero, ou o ano do nascimento da genética. E por essa razdo que ela é conhecida como
uma ciéncia do século XX.

A genética ¢, portanto, uma ciéncia relativamente nova, mas que tem evoluido
espetacularmente, sobretudo porque despertou a ateng¢ao de varios ramos do conhecimento
humano. Estima-se que o tempo necessario para dobrar o conhecimento cientifico é de
cerca de dez anos, mas esse tempo ¢ de apenas cinco anos para as ciéncias biologicas e, no
caso especifico da genética, ¢ de pouco mais de um ano.

FIGURA 1.1. Johannes Gregor Mendel. Filho de agricultores, nasceu na cidade de Brno, em
22 de julho de 1822. Aos 25 anos entrou para um mosteiro, onde pdde continuar seus estudos
em Zoologia, Botanica, Fisica e Matematica. Em 1857, com cerca de 35 anos, iniciou em uma
pequena area do convento os seus trabalhos de hibridagdo com ervilha, que duraram cerca de
6 anos e contribuiram decisivamente para elucidar os principios da transmissao das informagoes
hereditarias (Freire Maia, 1995).

14
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Nos seus primeiros anos, a genética se preocupou em conhecer o controle genético dos
caracteres. Porém, a partir dos anos 50 foram intensificadas as pesquisas sobre a natureza
quimica do gene, seu funcionamento e regulagao que contribuiram para o desenvolvimento de
uma nova area, a genética molecular e uma das tecnologias geradas ¢ a do DNA recombinante.

1.2 AGENETICAE SUAIMPORTANCIA

A genética ¢ uma das ciéncias que foi, € e serd a que mais tem contribuido para o bem
estar da humanidade. Para evidenciar esse fato, os dados do crescimento populacional sdo
uma boa prova. Na figura 1.2, pode-se observar o que ocorreu com o crescimento da
populagao ao longo do tempo e o que € estimado até 2025. Para se ter uma melhor ideia do
que isso representa atualmente, a cada segundo nascem trés novos habitantes. Emum dia, a
populacao do planeta ¢ acrescida de 240 mil habitantes. Quais as consequéncias do
crescimento populacional dessa magnitude? Serdao inimeras as consequéncias, entre elas
pode-se citar: 1) incremento nos problemas de saude da populacao. i) a demanda por alimento
sera crescente. iil) as questdes ambientais principalmente relacionadas ao consumo de agua,
producdo de lixo e muitos outros irdo acentuar. iv) aumento da competi¢ao no mercado de
trabalho, entre outros. A genética contribuiu e continuara contribuindo na solugao desses
problemas. No caso da satude, por exemplo, quanto maior a densidade demografica mais
facil € a disseminagdo dos agentes patogenicos e as epidemias sao muito mais frequentes.
Nao ¢ o objetivo dessa publicagdo enfocar a genética médica, contudo, vale salientar que,
atualmente, ha evidéncias de que praticamente todas as patologias sao hereditarias. Nao ¢
sem propodsito, que entre as dreas da genética, a médica € a que mais cresce e possui uma
maior contingente de profissionais envolvidos no seu estudo.

Até na questao do saneamento basico, a genética contribuiu e tera participagao decisiva
no futuro. Alguns organismos ja foram selecionados visando a despolui¢do de areas
contaminadas. Essa ¢ uma area em que as perspectivas da genética em contribuir na redugao
do impacto ambiental € enorme.

Nesse momento, o que interessa € mostrar a participagao da genética na solugao dos
problemas decorrentes da demanda de alimentos, fibras e biocombustivel. Nao ¢ dificil imaginar
o consumo didrio de alimentos de uma populagao superior a 8 bilhdes de habitantes em
2025.

Além do mais, o crescimento populacional ocorre especialmente nos centros urbanos.
O que se espera ¢ que a grande maioria da populagao se concentre em cidades com mais de
100 mil habitantes e que, apenas uma parcela se dedique a producao de alimentos primarios.
Isso indica que, além da necessidade de produzir uma maior quantidade de alimentos, essa
atividade sera realizada por um contingente de agricultores, proporcionalmente, bem inferior
ao existente nos dias de hoje.

15
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FIGURA 1.2. Crescimento da populagdo humana a partir de 1650 e sua projecdo para o ano
de 2025.

Esses dados s6 ndo sao mais dramaticos porque a experiéncia do passado possibilita
afirmar que o homem dispde de tecnologia para produzir alimentos na quantidade e qualidade
necessarias para atender as necessidades da populagdo. Dentre as tecnologias que contribuiram
e deverdo continuar contribuindo para o aumento na producao de alimentos, o melhoramento
genético de plantas e animais se destaca. Nesse aspecto, sao conhecidos muitos exemplos
da contribui¢ao efetiva do melhoramento genético. Entre os inimeros casos, um dos mais
expressivos foi a producao de milho hibrido, iniciada com os trabalhos de G.H. Shull, E.M.
East e D.J. Jones, nas duas primeiras décadas do século XX. Até¢ 1940, quando os primeiros
hibridos foram recomendados aos agricultores, a produtividade foi praticamente a mesma
(Figura 1.3). A partir dai, o crescimento em produtividade foi espetacular. Em Minnesotta
(EUA), por exemplo, a produtividade passou de 2010 kg/ha em 1930, para aproximadamente
10.000 kg/ha em 2010.

16
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FIGURA 1.3. Dados da produtividade de graos de milho (t/ha) de 1860 a 2008 nos Estados
Unidos.

Esse expressivo aumento na produtividade pode ser atribuido a melhoria de uma série de
praticas culturais; porém, o melhoramento genético, pela inclusao do milho hibrido no sistema
produtivo, foiresponsavel por cerca de 58% desse ganho em produtividade. Se for considerado
que so6 os Estados Unidos produzem atualmente mais de 260 milhdes de toneladas/ano de
milho, € facil deduzir a importancia social € econdmica do aprimoramento genético obtido.

O melhoramento genético das plantas tem sido realizado de varias formas, como, por
exemplo, a introducdo de alelos de resisténcia a pragas e doengas, as condi¢des adversas de
solo e clima e também melhorando a arquitetura da planta. Nesse ultimo aspecto, destacou-
se umtrabalho realizado com a cultura do arroz, que foi fundamental no que se denominou
de revolucao verde e contribuiu para que a partir de 1960, quando a populagao do planeta
sofreu o seu maior crescimento, ndo houvesse falta desse importante alimento. O cultivo do
arroz, em quase todo planeta € realizado sob o sistema de inundacdo. Até 1960, uma das
cultivares mais utilizadas era a PETA que tinha porte alto. Para incrementar a producao de
graos por area, era necessario utilizar doses crescentes de fertilizantes nitrogenados. Contudo,
quando essas plantas de porte alto recebiam doses crescentes de nitrogénio, o crescimento
vegetativo era excessivo e elas acamavam, colocando os graos em contato com a agua.
Nessa situagao, a produtividade de graos reduzia, ao invés de aumentar como era de se
esperar (Figura 1.4). Os geneticistas encontraram uma linhagem que crescia pouco, planta

17



iR UhEEn @ TN N e

Genética na Agropecuaria

baixa, DEE-GEE-WOO-GEN. A produtividade dessa linhagem era muito baixa,
impossibilitando o seu uso comercial. Em cruzamento, contudo, com a PETA possibilitou a
obtengao de plantas de porte intermediarias e muito produtivas. Desse trabalho, foi obtida,
por exemplo, a cultivar IR-8, que, ao contrario da PETA, apresentava grande resposta ao
fertilizante nitrogenado, sem acamar, permitindo obter enorme produtividade de graos por
area, tdo necessaria em varias regioes do planeta em que a demanda por arroz era grande e
a area agricola era escassa, tais como: China, Filipinas e muitos outros paises.
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FIGURA 1.4. A obten¢do da cultivar IR-8, (A) proveniente do cruzamento da Peta, muito alta

¢ a DEE-GEE-WOO-GEN, muito baixa. (B) comparacdo da performance das cultivares de
arroz PETA e IR-8 em doses crescentes de nitrogénio, tanto em ano agricola com pouca ou

muita precipitagdo (chuva). Fonte: Chrispeels e Sadava (1994).

A contribui¢ao do melhoramento genético no Brasil também foi decisiva. O pais
apresentou a maior taxa de crescimento no século XX, quando a populacao aumentou 10
vezes. No entanto, o incremento em produtividade em graos por area, possibilitou que nao
so fosse possivel alimentar toda a populacdo como também houve grande excedente
exportavel com praticamente a mesma area agricola (Figura 1.5).
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FIGURA 1.5. Produgio (milhdes de toneladas) e area colhida de graos (milhdes de hectares)
no Brasil. (IBGE, 2011).

Apenas para exemplificar, sera considerado o caso da soja. Essa leguminosa até 1970
concentrava-se no sul do Brasil. Isso porque, a soja ¢ uma espécie origindria da China,
domesticada e cultivada sob condigdes de dias longos, isto €, mais de 18 horas de luz.
Quando as cultivares existentes antes de 1970, eram cultivadas mais proximas do equador
em que o comprimento do dia € proximo de 12 horas, floresciam precocemente sem as
plantas atingirem um bom desenvolvimento vegetativo. Como consequéncia, a produtividade
por area era muito baixa, impedindo o seu cultivo comercialmente. Geneticistas brasileiros,
conseguiram selecionar plantas com periodo juvenil longo. Essas plantas, mesmo com dias
curtos, vegetam primeiro, atingem um bom crescimento, € s6 entao iniciam o florescimento.
Nessa condic¢ao, a produtividade obtida ¢ economicamente viavel.

Além desse carater, os geneticistas selecionaram plantas mais adaptadas a regioes sob
vegetacao de cerrado. Por exemplo, foram selecionadas estirpes de Rhizobium adaptadas
ao cultivo de solo de cerrado. Como resultado desses esforgos, ndo se empregam mais
fertilizantes nitrogenados no cultivo da soja no Brasil e a produ¢ao passou de pouco mais de
2 milhdes de toneladas em 1970 para proximo de 60 milhdes na safra de 2009/2010. Aumento
de praticamente 30 vezes em 30 anos (Figura 1.6). Adicionalmente ocorreu a economia de
fertilizantes nitrogenados que ¢ atualmente superior a 4 milhdes de toneladas.

O eucalipto, outra espécie exotica, ¢ um exemplo de muito sucesso obtido por
pesquisadores brasileiros. Em 1960, a produtividade era de 20 m’/ha/ano de madeira,
atualmente ela é superior a 45 m*/ha/ano. A produtividade de celulose que era 5,8t/ha/ano
passou para mais de 11t/ha/ano. Esse excepcional incremento em um periodo tdo curto foi
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decorrente da melhoria do manejo e, sobretudo, ao melhoramento genético. Foram
selecionados os individuos superiores € que foram perpetuados por meio de propagagao
assexuada, (clone).
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FIGURA 1.6. Evolugdo da produgao de soja no Brasil.
Fonte: IBGE ( 2009).

Todas as informagdes disponiveis apontam que a agricultura brasileira sera responsavel
nao sé para atender ao mercado interno de alimentos, fibras e biocombustivel, mas também
o mercado externo. Isso porque em varios paises em que a populagdo € crescente, nao
existem mais possibilidades de incrementos na produgao de produtos vegetais.

No caso dos animais, a contribui¢cdo do melhoramento genético também teve o
mesmo sucesso obtido com as plantas. O melhoramento das aves, por exemplo,
proporcionou a obtencao de novos hibridos, tanto visando a produgdo de carne como a
de ovos, que contribuiram para uma verdadeira revolugao na avicultura. Como prova disso,
as companhias de melhoramento genético de aves conseguiram aumentar o peso médio
das aves de 1.500 g aos 105 dias, em 1930, para 2.300 g aos 42 dias, em 2008. Como
pode ser observado, o melhoramento genético proporcionou aumento de 53% no peso
médio das aves e, principalmente, reducgao de 63 dias no periodo para estarem em condigao
de serem abatidas. Simultaneamente, a conversao alimentar passou de 3,50:1 para 1,88:1.
Em se tratando de postura, a melhoria da eficiéncia das aves foi equivalente, ou superior
aquela obtida para a producao de carne. As aves caipiras - nao melhoradas - produzem,
em média, 60 a 80 ovos /ave/ano, ao passo que as aves melhoradas estdo produzindo 270
ovos/ave/ano. Esses dados mostram que o melhoramento genético possibilitou uma
verdadeira revolugao na exploracao avicola, permitindo que os produtos da avicultura se
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tornassem mais competitivos no mercado. O Brasil ¢ atualmente o principal exportador de
carnes e ovos, mas ainda pode e deve desenvolver o melhoramento genético das aves,
reduzindo a necessidade da importacao de matrizes de outros paises.

A bovinocultura brasileira, tanto de leite como de carne, também apresentou enorme
crescimento nos ultimos anos. Na tabela 1.1, mostra-se a participagdo de alguns paises na
producao de carne bovina. Veja que o Brasil € o segundo mair produtor e ¢, atualmente, o
principal exportador de carne do planeta. Isso foi possivel em razao da melhoria do manejo,
dos aspectos de sanidade animal e, sobretudo, ao melhoramento genético. Nesse ultimo
aspecto, vale salientar que o Brasil exporta matrizes selecionadas para inimeros paises,
evidenciando o trabalho realizado em melhoramento genético animal no pais.

TABELA 1.1. Principais paises produtores e exportadores de carne bovina no periodo de
2001 a 2007. (Dados 1.000 toneladas equivalente de carcaca).

Pais Produtores 2001 2007 % do mercado
EUA 11.983 12.096 20,0
Brasil 6.895 9.470 15,7
Unigo Européia 8.346 8.175 13,5
China 5.503 7.494 12,4
Argentina 2.640 3.200 53
india 1.770 2.500 4,1
México 1.925 2.200 3,6
Australia 2.049 2.197 3,6
Mundo 53.377 60.437 100,0
Pais Exportadores 2001 2007 % do mercado
Brasil 741 2.189 28,8
Australia 1.376 1.400 18,4
india 365 735 9,7
EUA 1.029 649 8,5
Argentina 169 532 7,0
Total 5.842 7.605 100,00

Fonte: Agroanalysis (2008).

A importancia da genética nao se limita ao melhoramento genético de plantas e animais.
Varias contribui¢des sao também conhecidas em outras areas, como na medicina. O caso da
producao de penicilina ilustra bem esse fato, uma vez que a linhagem original de Penicillium
chrysogennum, utilizada por Fleming, produzia 2mg/1 de penicilina, enquanto as linhagens
melhoradas atuais produzem 20g/1, ou seja, um aumento 10 mil vezes emrelagdo a producao
original.
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Com o advento da biotecnologia especialmente a tecnologia do DNA recombinante e
a gendmica, contribuigdes importantes ocorreram, tais como: a producado de insulina e do
hormdnio de crescimento somatostatina. A maior eficiéncia da producgdo desses produtos
permitiu atender a demanda mundial que € crescente e a um preco muito mais acessivel. No
caso das plantas a introducao da resisténcia ao herbicida glifosato e a varios insetos (Bt),
ambos os genes encontrados em bactérias do solo, para plantas de soja, milho e outros
vegetais, tem melhorado sensivelmente o manejo das culturas.

A esperanca € que em breve, algumas plantas e/ou animais domésticos possam ser
transformados em verdadeiras fabricas de medicamentos. Esse fato ja vem ocorrendo no
caso de ovelhas transgénicas que produzem uma proteina terapéutica, antitrombina humana,
que ja ¢ comercializada nos EUA e Europa. Pesquisadores da regido nordeste do Brasil,
utilizando caprinos transgénicos estao trabalhando ativamente na producao de proteina humana.
O consumo de leite dessas cabras pelas populagdes mais carentes, podera suprir as
necessidades dos individuos, sobretudo de certas proteinas que sdo deficientes em algumas
criangas.

Em 1997, foi divulgado o primeiro caso de clonagem em animais - a obtencao da
ovelha Dolly, por geneticistas escoceses. Pouco tempo depois geneticistas brasileiros
conseguiram clonar o primeiro bovino, que foi denominado de Vitdria. Essas descobertas
mostram, mais uma vez, a capacidade criativa do homem e vislumbra varias possibilidades de
que os cientistas, conscientes da sua responsabilidade, poderao no futuro desenvolver inumeras
tecnologias que, certamente, permitirdo que muitas realizacdes da genética, atualmente
consideradas como fic¢do, tornem-se realidade.

O sequenciamento do DNA-genoma, de varias espécies € atualmente uma rotina. Esse
fato permite vislumbrar iniimeras contribuigdes ndo s6 em termos de conhecimento cientifico
da atuacao dos genes, como de aplicacao tecnoldgica, visando a melhoria do padrao de vida
da sociedade humana nunca antes imaginada.

Finalmente, ¢ meritorio comentar que o papel dos geneticistas que desenvolveram pesquisas
relacionadas com a agropecudria tem sido reconhecido pela sociedade em varias ocasioes.
Tanto ¢ assim que geneticistas ja foram laureados com o prémio Nobel. Entre eles, merece
mencao o Dr. Norman Borlaug que recebeu o prémio Nobel da Paz de 1970 pelas suas
pesquisas, durante mais de vinte e cinco anos, no melhoramento do trigo, € também a Dra.
Barbara McClintock que, trabalhando com citogenética do milho, recebeu o prémio Nobel de
Fisiologia e Medicina em 1983, visto que os seus trabalhos abriram perspectivas, entre outras
coisas, para que muitas doencas hereditarias pudessem ser mais eficientemente controladas.
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2 VARIACAO E SEU
SIGNIFICADO BIOLOGICO

2.1 INTRODUCAO

Todos os organismos que constituem uma dada espécie animal ou vegetal sao
semelhantes, em decorréncia de receberem material genético de ancestrais comuns. Porém,
em uma analise mais detalhada de dois ou mais individuos dessa espécie, notamos que eles
nem sempre sao completamente idénticos, ao contrario, notam-se diferencas fenotipicas para
varias caracteristicas. Essas diferengas constituem a variacao.

Para que possamos entender melhor a natureza dessa variagdo € preciso inicialmente
fornecer alguns conceitos. O primeiro ¢ o que denominamos de carater, ou seja, as informagdes
que identificamum individuo. Assim, tomando como exemplo uma planta de milho, ha inimeros
caracteres, isto €, altura da planta, cor das folhas, tamanho das raizes, cor dos graos, tamanho
dos graos, teor de proteina, produtividade de graos, etc., que identificam cada planta. Se
fosse um bovino, entre os caracteres que identificam o individuo estariam o sexo, a cor da
pelagem, a presenga ou ndo de chifres, a produtividade de leite e o teor de gordura no leite.
As diferentes expressoes de um dado carater constituem o que denominamos de fenétipo.
Para o carater altura da planta de milho o fendtipo pode ser alto ou baixo, para a cor dos
graos o fenotipo pode ser amarelo ou branco. J4 para a produgao de leite de uma vaca, o
fenotipo pode assumir qualquer valor em termos de kg de leite por lactacao, enquanto para a
cor da pelagem o fen6tipo pode ser preto e branco ou vermelho e branco.

E importante salientar que para uma mesma espécie todos os individuos apresentam os
mesmos caracteres e, portanto, a variacao observada entre esses individuos € a variagao
fenotipica. Ela pode ocorrer em virtude de diferengas ambientais (variagdo ambiental) a
que os individuos estdao submetidos ou ocorrer por causa de diferencas em suas constituigoes
genéticas (variacao genética).

A variagao ambiental se deve a qualquer diferenca, excetuando-se aquelas de natureza
genética, que se originam em funcao de flutuagdes na fertilidade do solo, nutrigao, temperatura,
incidéncia de doengas ou pragas, umidade, etc. Assim, se tomarmos dois pedagos do caule
(manivas) retiradas de uma mesma planta de mandioca, portanto geneticamente idénticas, e
plantarmos em condi¢des diferentes de fertilidade, uma das plantas produzira muito mais
raizes do que a outra. A variacao fenotipica, nesse caso, ¢ toda ambiental.
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E oportuno salientar que a variagio ambiental quase sempre esta presente, o que muda
¢ a intensidade com que ela pode se manifestar. Um outro aspecto da variacdo ambiental &
que ela nunca pode ser transmitida a descendéncia. Por exemplo, se uma vaca apresenta uma
alta producao de leite, em razao do excelente manejo dado pelo pecuarista, a produtividade
de sua descendéncia serd inferior, se os animais forem submetidos a piores condigdes de
manejo. Assim, como a variagdo ambiental ndo € transmitida a descendéncia, ela ndo ¢ utilizada
na selecao e, portanto, nao promove o melhoramento genético. Contudo, como veremos em
alguns topicos do curso, o seu efeito pode dificultar o trabalho do melhorista no reconhecimento
dos individuos geneticamente superiores.

A variacao genética aparece em decorréncia das diferencas nas constituigdes genéticas
que, por sua vez, surgem pela mutacao (Capitulo 3). Ao contrario da variagdo ambiental, a
variagao genética pode, pelo menos em parte, ser transmitida a descendéncia e, portanto, €
hereditaria, sendo, por esta razdo, essencial para o melhoramento genético das espécies
domesticadas e para a evolucao de todas as espécies (Capitulo 15).

A existéncia de variacao genética ¢ comum a todas as espécies biologicas e ocorre
praticamente para todas as caracteristicas de uma espécie. Desse modo, tém sido observadas
variagdes para a coloragdo de flores de roseiras, produtividade de graos de arroz, coloragao
de graos do feijoeiro, altura de arvores de Pinus, densidade da madeira de eucalipto, teor de
amido em tubérculos de batata, teor de 6leo em sementes de soja, coloragdo da pelagem de
cavalos, producao de leite em vacas, comprimento da carcaga de suinos, coloragao da casca
do ovo de galinhas, suscetibilidade ou resisténcia a certos patdgenos, ou seja, para todos os
caracteres das diferentes espécies.

Esses exemplos mostram que € possivel realizar a sele¢dao e, consequentemente,
promover o melhoramento genético para qualquer espécie e, praticamente, qualquer carater
de interesse. Para isso, o geneticista ou melhorista deve ser capaz ndo so de detectar a
ocorréncia da variagdo fenotipica, mas, sobretudo, de identificar sua natureza, isto €, se ¢
genética e/ou ambiental.

Principalmente, emrazao das exigéncias do mercado consumidor e dos produtores,
as cultivares de plantas e as ragas de animais sdo cada vez mais uniformes. Essa uniformidade
¢, sem duvida nenhuma, um risco para a agropecuaria mundial. Assim, por exemplo, se ocorrer
um patdgeno ao qual o gendtipo € suscetivel, todos os individuos serdo afetados com graves
consequéncias para a espécie. A existéncia de variabilidade genética ¢ importante para a
continuidade das espécies e, também, para que, por meio do melhoramento genético, sejam
obtidas novas combinagdes de maior interesse para o homem. Deve-se considerar ainda que
as necessidades humanas variam com o tempo, de modo que a demanda futura para
caracteristicas especificas podem ser diferentes das atuais. Além disso, mudancas climaticas
podem ocorrer tornando-se necessaria a obtencao de novas cultivares de plantas ou ragas
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de animais mais adaptadas a essas condigdes. Assim, ¢ fundamental que tenhamos
variabilidade suficiente para atender aos requisitos exigidos nos programas de melhoramento
genético.

2.2 CONSERVACAO DA VARIABILIDADE GENETICA

A preservacdo da variabilidade, ou a conservagao dos recursos genéticos ¢
considerada uma das questdes mais importantes para a sobrevivéncia da humanidade e
tem recebido a atengdo dos governantes. A diversidade representa a base biologica para
que se possa produzir os alimentos hoje, bem como dispor de meios para enfrentar os
desafios futuros em termos de crescimento populacional, mudangas climaticas e presenca
de pragas e doengas, que estdo em constante evolugao. A conservacao das espécies pode
ser feita in situ ou ex situ. No primeiro caso, a conservacao da variabilidade genética é
feita no ambiente onde a espécie se evoluiu e, no segundo caso, a conservagao ¢ realizada
em bancos de germoplasma, entendendo-se como germoplasma um conjunto de individuos
representativos de uma espécie.

A escolha da forma de conservagao dependera de diversos fatores, entre eles se o
material € cultivado ou selvagem e da disponibilidade de recursos fisicos e financeiros. Quanto
ao germoplasma a ser conservado, eles se enquadram em quatro categorias: (a) cultivares
avancadas, atualmente emuso ou ndo, mas utilizadas comercialmente; (b) variedades primitivas;
(c) parentes selvagens das culturas atuais ou animais com potencial de utilizacao e (d) estoques
genéticos, tais como, mutagoes ou estoques citogenéticos (translocagdes, inversoes, etc. ).

2.2.1 conservacgao in situ

A conservagao in situ tem sido preferida para as espécies selvagens e parentes das
culturas que ocorrem na natureza. Os alelos dessas espécies podem ser transferidos para a
espécie cultivada, contribuindo para aumentar a tolerancia a condi¢oes de estresse ambiental,
bem como a resisténcia a pragas e doencas; além disso, t€ém sido encontrados muitos alelos
que conferem melhor sabor, qualidades culinarias e valor nutricional. Uma das vantagens
preconizadas para a conservacao in situ € a possibilidade das espécies continuarem seus
processos evolutivos, o que lhes permitiria coevoluirem com os seus patogenos e pragas. Por
outro lado, esse tipo de conservagdo ndo ¢ adequado para cultivares. Um outro aspecto que
deve ser considerado, ¢ a existéncia de um grande niimero de espécies selvagens e parentes
das espécies cultivadas, tornando inviavel sua conservacao ex situ.

A conservagao in situ tem sido realizada pelo estabelecimento de areas protegidas,
Como as reservas naturais € parques nacionais. Algumas vezes, as reservas sao estabelecidas
para proteger uma paisagem famosa ou salvar um mamifero ou ave rara da extingdo. Situacao
mais rara ¢ a criacao de reservas para proteger parentes silvestres de espécies de plantas
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cultivadas. Contudo, o estabelecimento das reservas naturais, muitas vezes, contempla,
casualmente, os parentes silvestres.

2.2.2 conservacao ex situ

A principal énfase para a conservacdo da variabilidade genética ex sifu tem sido dada
para as cultivares primitivas das espécies mais importantes. Arazao disso € que essas cultivares
tiveram um papel relevante no desenvolvimento cientifico da agricultura, sendo os ancestraisde
todas as cultivares modernas. Uma outra razao importante ¢ que esse material tem um valor
potencial como fonte de variagdo para os futuros programas de melhoramento genético, além
de estar sob uma eminente ameaca de extingao.

O banco de germoplasma € o local onde se armazena o material genético das espécies

de interesse. Em outras palavras, banco de germoplasma ¢ um banco de alelos, que sdo as
formas alternativas dos genes e que caracterizam a existéncia de diversidade genética. Em
realidade, os bancos de germoplasma ndo possuem apenas a fun¢do de armazenar o
germoplasma, sendo tambémresponsaveis pelas atividades de prospeccao, coleta, introducao,
intercambio, quarentena, caracterizagao, conservacao, inspe¢ao, multiplicacao e regeneragao
do germoplasma.
a) Prospeccio e coleta - A prospec¢do ¢ uma atividade que antecede a coleta do
germoplasma e objetiva efetuar um estudo preliminar para assegurar o sucesso de uma
expedicdo de coleta. A coleta deve ser realizada de preferéncia em regides onde a espécie
possui maior variabilidade. Assim, uma coleta de germoplasma de milho no Brasil ndo deve
ser realizada no Sudeste, onde a agricultura ¢ mais evoluida e quase todos os agricultores
adquirem sementes melhoradas. Por outro lado, no Norte e Nordeste, principalmente entre
os indigenas, ainda sdo encontrados varios tipos de milho que, por nao terem sido selecionados,
ainda mantémuma grande variabilidade. Ja, na coleta de germoplasma de amendoim, seriam
visitadas algumas regides do Sul de Minas, onde ha evidéncias de que essa espécie tem maior
diversidade.

Um aspecto importante a ser observado na coleta ¢ o tamanho da amostra, que varia,
principalmente em fungao do modo de reproducdo da espécie. Nao basta apenas coletar um
ou poucos individuos em cada propriedade, pois esse pequeno numero pode nao representar
o germoplasma ali existente. Também nao se deve coletar um niimero excessivo de individuos,
pois o numero de amostras (acessos) que o banco de germoplasma pode conservar € restrito.
b) Introducao, intercambio e quarentena - Uma outra forma de obtencdo de acessos
para um banco de germoplasma € por meio da introducao e intercambio. O intercambio se
constitui no recebimento e envio de germoplasma para outros centros de conservagao,
podendo ser considerado uma das formas mais efetivas de aumento de variabilidade a ser
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preservada. Normalmente, o intercambio e o servi¢o de quarentena sdo atividades de um
mesmo setor dentro dos grandes bancos de germoplasma, que tem a responsabilidade de
reduzir os riscos de introducao inadvertida de enfermidades e pragas no pais, ou regido que
recebe o material genético. O setor de intercambio e quarentena, normalmente, possui
laboratérios de bacteriologia, micologia, virologia, nematologia e entomologia, visando a evitar
a disseminacao desses patdgenos e pragas.

¢) Caracterizacdo - Apos a coleta ou introdugdo, o acesso deve ser, se possivel,
caracterizado, permitindo aos melhoristas tomar conhecimento das qualidades disponiveis
no germoplasma das espécies que serdo preservadas. Essas informagdes variam com a
espécie, mas geralmente apresentam descri¢des sobre resisténcia as pragas e patogenos,
caracteristicas de graos, tolerancia a estresses ambientais, etc. Os responsaveis pelos bancos
de germoplasma, periodicamente, publicam esses dados para fornecer, especialmente aos
melhoristas, as informagdes que eles mais necessitam a respeito do germoplasma disponivel.
d) Conservacao - Existem diversos métodos de conservagao ex sifu, tais como bancos
de sementes, preservacao in vivo, cultura de tecidos e criopreservacao para poélen,
meristemas, embrides, sémen e microrganismos. As sementes sdo a forma mais apropriada
para armazenamento de germoplasma vegetal, pois, geralmente, sdo de tamanho reduzido
€ ocupam pequeno espacgo. Para fins de armazenamento, elas sdo classificadas em dois
grandes grupos:

1) Sementes ortodoxas - aquelas que podem ser dessecadas a baixos teores de
umidade (4 a 6%) e armazenadas por longos periodos em camaras frias, em embalagens
herméticas. Como exemplos, temos o milho, feijdo, trigo, arroz, soja, algodao, cebola,
cenoura, tomate, eucalipto, etc.

2) Sementes recalcitrantes - aquelas que morrem rapidamente quando dessecadas
abaixo de determinados niveis criticos, podendo, por isso, ser armazenadas apenas por poucas
semanas ou meses. Como exemplos, citam-se o café e cacau.

As espécies que ndo produzem sementes com facilidade ou que apresentam sementes
recalcitrantes t€ém sido conservadas na forma in vivo, isto €, em colecdes de plantas vivas.
De modo geral, esse sistema de preservagao ¢ mais trabalhoso que a conservagao de sementes,
além de estar sujeito a desastres naturais como fogo e ataque de pragas e doengas. No
entanto, constitui uma das unicas formas de conservagao de algumas espécies florestais e de
espécies animais.

A conservagado na forma de cultura de tecidos € bastante apropriada, principalmente
para espécies de propaga¢ao vegetativa ou que produzem sementes com pouca frequéncia.
Para fins de conservagao do germoplasma, a cultura de tecidos, € utilizada de maneira que o
crescimento seja retardado, evitando multiplicagdes constantes. Bancos de germoplasmain
vitro ja estdo bem estabelecidos para mandioca, batata, batata-doce e algumas espécies
frutiferas temperadas.
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e) Multiplicacio e regeneracao - A multiplicagdo ¢ a reproducao de um acesso para
atender a demanda dos melhoristas ou para fins de intercambio. Cuidados devem ser tomados
no processo de amostragem (tamanho da amostra), evitando alteracdes nas frequéncias
alélicas. Normalmente, a multiplicagdo se da em condi¢des de campo, ou de casa de vegetacao,
principalmente, quando se trata de espécie propagada por sementes. A regeneragdo € a
reproducao de um acesso visando a manutengdo da sua integridade genética e a sua
conservagao por mais um periodo de tempo no banco. Recomenda-se que essa regeneragao
deva ser feita, toda vez que as sementes armazenadas apresentem porcentagem de germinagao
minima para cada espécie. No caso de espécies mantidas in vitro, as plantulas devem ser
transferidas para casas de vegetacao, permitindo o seu revigoramento vegetativo. O intervalo
de tempo entre uma regeneragao e outra deve ser determinado para cada espécie, levando-
se em consideragdo se a espécie € conservada na forma de sementes ou in vitro. Para as
espécies conservadas in vitro, normalmente, o intervalo ¢ bem mais curto do que para as
conservadas como sementes que, muitas vezes, podem ser armazenadas por muitos anos,
até mais de um século, no caso de gramineas.

2.3 CONSERVACAO DA VARIABILIDADE GENETICANO BRASIL

No Brasil, a conservagao da variabilidade genética tem sido coordenda pela EMBRAPA
Recursos Genéticos e Biotecnologia (CENARGEN) fundada em 1974. O CENARGEN
iniciou as atividades de coleta, em 1975, e conta hoje com mais de 350.000 acessos de
fefjao, arroz, cevada, soja, trigo, sorgo, milho, caupi, algodao, triticale, amendoim, aveia e
outras espécies. Algumas espécies de propagacao vegetativa como mandioca, batata-doce,
cara, batata, banana, morango e aspargo sao conservadas in vitro. A conservacao ex situ
também ¢ feita em diversos bancos de germoplasma distribuidos nas varias unidades da
Embrapa (Tabela 2.1).

A conservagao in situ, no CENARGEN, iniciou-se em 1984, com a criacao de 5
reservas genéticas onde sdo preservadas espécies como o pinheiro-do-Parand, imbuia, erva-
mate, jequitiba, cedro, angico, mogno, etc.

O CENARGEN também se preocupa com a conservagao de germoplasma animal
iniciada em 1981. A conservacao ¢ feita in vivo nos nucleos de cria¢ao e inclui bovinos
(Mocho Nacional, Crioulo Lageano, Pantaneiro, Curraleiro), bubalinos (Baio e Carabao),
ovinos (Crioulo Lanado, Santa Inés e Morada Nova); equinos (Lavradeiro e Pantaneiro),
asininos (Jumento Nordestino e Jegue), caprinos (Moxotd, Marota, Canindé e Repartida),
suinos (Moura, Caruncho, Pirapetinga, Piau, Canastra, Macao e Nilo) e aves. A maioria
dessas racas esta no Brasil desde o periodo colonial e desenvolveram rusticidade e
adaptabilidade que sao importantes para os programas de melhoramento. Realiza-se, ainda,
a criopreservagao de s€men e embrides de bovinos e sémen de caprinos.
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TABELA 2.1. Constituigdo das curadorias de bancos ativos de germoplasma, nas unidades da Embrapa.

Unidade da Embrapa Curadoria de Bancos ativos de germoplasma Local

. . Microrganismos: bactérias diazotroficas e .
Embrapa Agrobiologia . . L. . . Itaguai, RJ

rapa Agroviolog Microrganismos: bactérias micorrizas gua

Emb?"‘pa Agroindistria Caju; Flores e espécies omamentais tropicais Fortaleza, CE
Tropical
Embrapa Algodao Algodao, Sisal, Amendoim, Gergelim ¢ Mamona Camplr;aBGrande,

- Caiaué, dendé, Capuagu, Guarana, Mandioca, Plantas
Embrapa Amazonica . S - L. .

. condimentares, medicinais, aromaticas, Espécies florestais, Manaus, AM
Ocidental . . g
Fruteiras tropicais e Croton
Palmeiras, Plantas inseticidas, Bufalos, Culturas industriais,
Embrapa Amazonica Forrageiras, Fruteiras, Mandioca, Plantas condimentares, Belém. PA
Oriental Plantas medicinais, Plantas fibrosas-curaua, Cupuagu, Bacuri, >
Camu-Camu, Poney puruca e Cavalo Marajoara

Embrapa Arroz e Feijao Arroz e Feijao Goiénia, GO
Embrapa Caprinos Caprinos da raga Canindé e Moxotd Sobral. CE

Embrapa Cerrados

Mandioca, Quinoa, Seringueira, Plantas medicinais,
Forragerias, Eucalyptus e Pinus e Abacate

Brasilia, DF

Azevém, Batata-doce, Batatas cultivadas e silvestre, Frutas

Embrapa Clima nativas, Cenoura, Capsicum, Cebola, Cucurbitaceas, Pelotas, RS
Temperado L iy

Espinheira-santa e Prunoideas
Embrapa Florestas Coniferas folhosas Colombo, PR
Embrapa Gado de Corte Brachiaria, Panicum e Stylosanthes Campo Grande, MS
Embrapa Hortalicas Abdbora, Moranga, Alho, Batata-doce, Mandioquinha-salsa e Brasilia, DF

Berinjela

Embrapa Mandioca e
Fruticultura Tropical

Mandioca, Citros, Abacaxi, Acerola, Banana, Mamao ¢
Maracuja

Cruz das Almas,
BA

Embrapa Meio-Norte

Bovino da Raga Pé-duro, Caprinos da Raca Marota, Caprino da
Raga Azul e Feijao caupi

Teresina, PI

Embrapa Milho e Sorgo

Milheto, Milho e Sorgo

Sete Lagoas, MG

Embrapa Pantanal

Bovino Pantaneiro e Cavalo Pantaneiro

Corumba, MS

Embrapa Pecuaria
Sudeste

Paspalum

Séo Carlos, SP

Embrapa Pecuaria Sul

Ovelha Crioula Lanada e Forrageiras

Bagé, RS

Embrapa Recursos
Gengéticos e
Biotecnologia

Cogumelos, Espécies florestais nativas e pinus, Arachis,
Menta, Manihot, Plantas ornamentais, Animais de grande porte
e Animais de pequeno porte

Brasilia, DF

Embrapa Ronddnia

Cupuagu, Flores Tropicais e plantas ornamentais, Plantas
medicinais, Café, Espécies florestais, Guarand, Pimenta-do-reino

Porto Velho, RO

Embrapa Semi-Arido

Curcubitacea, Forrageira, Mandioca, Manga, Umbu, Uva

Petrolina, PE

Embrapa Soja Soja, Microrganismos: fungos entomopatoégenos e Girassol Londrina, PR
Embrapa Suinos e Aves Aves de corte, Aves de postura e Suinos Moura Concérdia, SC
Embrgpa Tabuleiros Coco Aracaju, SE
Costeiros
Embrapa Trigo Aveia, Centeio, Cevada, Triticale, Trigo e Espécies afins Passo Fundo, RS

. B \
Embrapa Uva e Vinho Uva ento Cliosn GaIves,

Fonte: Wetsel e Ferreira (2007)
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2.4 CONSERVACAO DA VARIABILIDADE GENETICANO MUNDO

As colegoes de sementes de todo o mundo estao vulneraveis a uma ampla gama de
ameacas — combates civis, guerras, catastrofes naturais, e, mais frequentemente, mas nao
menos desastroso, € o manuseio incorreto, falta de recursos adequados e falhas de
equipamentos. Variedades unicas das nossas culturas mais valiosas sdo perdidas toda vez
que alguns desses desastres acontecem, de modo que amostras duplicadas das colegdoes em
varios locais em todo o mundo atuam como uma apdlice de seguros para o suprimento de
alimentos no mundo. Ao redor de todo o mundo, diversos centros sdo responsaveis pela
preservacao da diversidade genética. Na Tabela 2.2, ¢ apresentada uma relagao das Instituicdes
onde se concentram os principais bancos de germoplasma. Em 2008, foi maugurado o maior
banco de germoplasma do mundo localizado em Svalbard (Noruega).

TABELA 2.2. Relagao das Instituigdes responsaveis pelos principais bancos de germoplasma
do mundo.

e [PGRI - International Plant Genetic Resources Institute (Instituto Internacional para
Recursos Genéticos Vegetais) - Italia - Coordena oito estagdes internacionais de
Pesquisa e 60 bancos de genes em diversas nagoes.

e NSSL - Laboratério Nacional de Armazenagem de Sementes (ligado ao IBPGR) -
Situado em Fort Collins, Colorado, Estados Unidos.

e [RRI - Instituto Internacional de Pesquisa do Arroz - Filipinas.

e CIMMYT - Centro Internacional de Melhoramento de Milho e Trigo - México.
e CIAT - Centro Internacional para Agricultura Tropical - Colombia.

e [ITA - Instituto Internacional de Agricultura Tropical - Nigéria.

e CIP - Centro Internacional da Batata - Peru.

e [CRISAT - Instituto Internacional de Pesquisa de Culturas para os Tropicos Semi-

Aridos - India.
e WARDA - Associagio para Desenvolvimento do Arroz da Africa Ocidental -
Libéria.

e ICARDA - Centro Internacional de Pesquisa Agricola em Areas Domésticas -
Libano.

Fonte: Mooney (1987)

O Svalbard Global Seed Vault (Silo Global de Sementes de Svalbard) foi criado para
servir como um seguro para a diversidade das espécies cultivadas (Figura 2.1). Aidéia surgiu
no ano de 1980, mas somente com o apoio da “International Treaty on Plant Genetic
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Resources” (Comité Internacional de Recursos Genéticos de Plantas) e de um acordo
internacional para a conservagao e acesso a diversidade das culturas que a construgao tornou-
se possivel.

FIGURA 2.1 Esquema ilustrativo do silo de sementes de Svalbard. (1) O teto da entrada do silo
possui ago altamente refletivo, espelhos e prismas. Nos meses de verdo, a luz polar é refletida
enquanto que, nos meses de inverno, mais de 200 cabos de fibras éticas tornam a luz turquesa-
esverdeada ou branca. (2) Um tiinel de 93,3 m é cortado dentro da montanha e se liga a uma entrada
de 26 m para os trés silos. Cada silo tem aproximadamente 10 m de largura, 26 m de comprimento
e 6 m de altura. (3) Escritorio localizado a 80 m da entrada e que tem como fungdo receber as
sementes dos bancos de germoplasma de todo o mundo e fazer o inventario. (4) O silo tem capacidade
para armazenar cerca de 4,5 milhGes de amostras de sementes. Cada amostra tem uma média de
500 sementes, totalizando 2,25 bilhdes de sementes. (5) As sementes serdo armazenadas a — 18° C,
em embalagens de 4 filmes de papel aluminio, colocadas em caixas seladas e colocadas nas prateleiras.
A baixa temperatura ¢ umidade permitirdo pouca atividade metabdlica mantendo as sementes viaveis
por décadas, séculos ou, em alguns casos, milénios.

O silo de sementes de Svalbard € o maior silo para sementes do mundo, e foi construido
préximo a pequena vila de Longyearbyen, no remoto arquipélago Artico de Svalbard, a
apenas cerca de 1120 km ao sul do polo norte. O silo de Svalbard tem como objetivo
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salvaguardar a biodiversidade das espécies de plantas cultivadas que servem como alimento
para as populagdes do mundo e seus paises e preservara cerca 90% das sementes conhecidas
existentes no mundo, doadas pelos paises produtores.

O silo ¢ uma estrutura inteiramente subterranea e foi escolhido por ser um lugar a salvo
das possiveis alteracdes climaticas causadas pelo aquecimento global e/ou quaisquer outras
causas. O silo tem capacidade para abrigar 2,25 bilhdes de sementes. As cdmaras estardo a
uma temperatura de -18°C, e se por alguma razao o sistema elétrico de refrigeragao falhar, o
montante de gelo e neve que, naturalmente, recobre o silo —permafrost—mantera as sementes
entre -4 e -6°C. O silo ¢ componente essencial de um sistema global e racional para a
conservagao da diversidade das espécies cultivadas e serd mantido com recursos do Comité
Internacional, o qual estd comprometido em dar apoio aos custos operacionais € em assistir
os paises em desenvolvimento com o preparo, empacotamento e transporte das sementes
para o Artico.

Todas as sementes armazenadas no silo permanecerao de propriedade do pais ou
institui¢do remetente das mesmas. Nao havera mudanga de propriedade embora, em todos
o0s casos, qualquer semente aceita para armazenamento no silo devera estar livremente
disponivel sob os termos do Comité Internacional de Recursos Genéticos de Plantas. Em
outras palavras, ndo havera sementes no silo que ndo estarao facilmente acessiveis por meio
de um simples contato direto com o banco que as enviou. Essas instituigdes, mandam suas
colecdes de sementes para o silo com a finalidade de usar da seguranga que ele oferece.
Armazenar as sementes ¢ livre de custos para os bancos e ¢ uma agao voluntaria. A institui¢ao
depositaria assina um contrato com o NordGen, que € o responsavel pelo gerenciamento do
silo, mas ninguém tem o direito de abrir as caixas quando elas chegam ao banco.
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PROBLEMAS PROPOSTOS
1.  Por que ¢ importante para a genética a existéncia de variacao?
2. Explique por que a variacdo genética € herdavel e a variagado ambiental ndo € herdavel.
3. Uma vaca, durante a sua vida, produziu 5 bezerras e 3 bezerros, € o peso dos animais
no momento do nascimento foi diferente. Qual a natureza dessa variacao? Qual seria
sua resposta, se fosse considerada a variagdo no peso ao nascer dos 8 leitdes de uma

leitegada de uma porca?

4. Qual aprincipal atividade do Centro Nacional de Pesquisa de Recursos Genéticos e
Biotecnologia (CENARGEN)? O que faz o profissional que trabalha nesse centro?

5. Explique qual ¢ a importancia de conservar o germoplasma das espécies cultivadas e
de seus parentes proximos.
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3 GENETICA MOLECULAR

3.1 INTRODUCAO

Embiologia, ¢ bastante conhecido o lema “estrutura e funciio estio intimamente
relacionados”. Isso significa que qualquer funcao bioldgica € realizada, por exemplo, por
um 6rgao que possui uma estrutura adequada para a sua fungao. No caso do controle genético
dos caracteres, sabemos que ele ocorre gragas a existéncia de unidades hereditarias, os
genes, que também seguem o mesmo lema. Alids, qualquer estrutura biologica depende, em
primeiro lugar, da sua composi¢ao quimica. Assim, para entendermos bem o funcionamento
do gene devemos estender o lema “composicio quimica, estrutura e fungao estao
intimamente relacionados”. Portanto, para que possamos conhecer a base molecular da
heranga, precisamos responder as seguintes perguntas: Qual a constituicdo quimica e estrutura
do gene - material genético? Como ele funciona para produzir os fenotipos que nos
observamos? E, finalmente, qual a base da variabilidade genética?

Antes de procurar entender esses fenOmenos importantes, € necessario salientar que a
maioria desses conhecimentos foi obtida mediante pesquisas realizadas com bactérias e virus,
principalmente, porque esses organismos apresentam uma série de caracteristicas que os
tornam atrativos aos estudos genéticos. Entre essas caracteristicas, destacam-se o ciclo
reprodutivo muito curto e o ficil manuseio em laboratorio de um grande niimero de
descendentes, associados a menor complexidade e organizagao do material genético.

A genética molecular € o ramo que evolui mais rapidamente, ndo s6 dentro da genética,
mas também de toda a biologia. O volume de trabalhos cientificos publicados nessa area ¢
enorme, de modo que as informagdes logo estdo ultrapassadas. Assim, neste capitulo
procuraremos dar uma visao geral dos principios fundamentais da genética molecular,
lembrando aos leitores que ha necessidade de manter contato constante com a literatura para

se atualizar com as novas descobertas.

3.2 NATUREZA QUIMICA DO MATERIAL GENETICO

Em 1928, a elucidagdo da natureza quimica do material genético comegou a tomar
forma. Trabalhando com a bactéria causadora da pneumonia em mamiferos, Streptococcus
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pneumoniae, o pesquisador Griffith demonstrou que a viruléncia dessa bactéria em ratos
depende da presenga de uma capsula composta de polissacarideos que impede a fagocitose
da bactéria. As colonias dessas bactérias exibem uma superficie lisa e sdo designadas S. Por
outro lado, existem bactérias nao virulentas, porque sao fagocitadas, emrazao de nao possuirem
a capsula de polissacarideos. Essas bactérias produzem colonias com superficie rugosa, sendo
designadas R. Griffith verificou que, injetando em ratos bactérias R vivas, ou bactérias S
mortas pelo calor, estas ndo lhes causavam a morte. Entretanto, quando bactérias R vivase S
mortas pelo calor foram injetadas, simultaneamente, os ratos morriam de pneumonia, indicando
que algumas bactérias R haviam se transformado no tipo virulento S (Figura 3.1). Essas
bactérias S isoladas a partir do sangue dos ratos mortos, aliada a capacidade delas em
produzir novas transformagdes de bactérias R para S, indicaram que a transformacao
provocava uma mudancga genética permanente e hereditaria.

i
i
I

Tipo R Tipo S Tipo R
ndo virulenta virulenta mas Vivas
morta pelo calor pelo calor

25 of

@
foi recuperado nos ratos mortos

FIGURA 3.1. Esquema do experimento realizado por Griffith, que demonstrou a transformagao
bacteriana.

Por meio desse experimento, ficou demonstrado que deveria existir algum componente
nas bactérias S que transformava as bactérias R em virulentas. No entanto, esse componente
denominado principio transformante, s6 foi identificado dezesseis anos depois, em 1944, por
trés pesquisadores: Avery, MacLeod e McCarty. Eles isolaram diferentes classes de moléculas
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encontradas nos restos de bactérias S mortas pelo calor e testaram cada classe separadamente
para verificar sua capacidade transformante. Testes de moléculas purificadas de polissacarideos,
DNA, RNA e fracdes protéicas revelaram que somente 0 DNA podia transformar células R
para o tipo S.

Esses resultados foram também confirmados por meio de outro experimento, no qual
eles usaram enzimas que degradam certos tipos especificos de moléculas. Entre essas enzimas,
incluiu-se DNase - desoxirribonuclease, que degrada DNA, mas nao RNA ou proteinas;
RNase -ribonuclease, que degrada somente RNA; e protease, que degrada apenas proteinas.
A transformagao de bactéria R no tipo virulento S s6 ndo ocorreu em presenca de DNase,
demonstrando que essa enzima havia destruido a informacao genética contida no DNA (Figura
3.2). Apesar desses resultados conclusivos, a divida entre DNA ou proteina como material
genético ainda continuou por alguns anos (Box 3.1).

- - oy . g =
Bactérias R + polissacarideos de bactérias § - > E’Q‘—t—_*—__-— __=l!__j Colonias rugosas (R)
Bactérias R + DNA de bactérias § —— § —'l-_--z: ___:__;5’3! Colonias lisas (5)
Bactérias R + RNA de bactérias S —» % '—__—‘-_:_-':_:'% Colonias mugosas (R)
Bactérias R + proteinas de bactérias § ——» E-SI_:.:_—:__:!:T Coldnias rugosas (R)
D Nase e
{ —w"w— Colonias rugosas (R)
§ e
R Nase  em———

Bactérias R + bactérias S mortas pelo calor Colonias lisas (5)

e
"._|'|' \
[l
(|
&

Protease -‘:-_:— ;r'ﬂ-ﬁ’ Colonias lisas (S)
. G} s lisas (¢
' | !

FIGURA 3.2. Experimento de Avery, Mac Leod e McCarty que comprovou ser o DNA o
material genético primario. Observe que somente o DNA foi capaz de transformar as bactérias
R em S. Vgja também que em presenga da DNase ndo ocorre transformagdo, uma vez que
esta enzima degrada o DNA.
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BOX 3.1. PROVA QUE O DNA E O MATERIAL GENETICA E NAO A PROTEINA

A duvida entre proteina ou DNA como material genético s6 foi definitivamente
elucidada com o trabalho de Hershey e Chase em 1952. Eles realizaram um experimento
usando o bacteridéfago - particula viral que se reproduz na célula bacteriana. O bacteridfago
ou, simplesmente, fago € organismo bastante simples, constituido apenas de uma capa
protéica, no interior da qual se aloja uma molécula de DNA. Hershey e Chase
demonstraram que a reproducdo do fago pela bactéria hospedeira dependia apenas da
introducdao do DNA viral, o qual fornecia todas as informagdes genéticas necessarias a
formagdo de fagos novos. Segundo esses pesquisadores, a capa protéica do fago
permanece no exterior da bactéria infectada e, portanto, nada tem a ver com as
informagdes genéticas necessarias a sua reproducao. Para chegar a essas conclusoes,
Hershey e Chase produziram duas populagdes diferentes de fagos. Uma com a capa
protéica marcada com enxofre radioativo (*S) e outra com DN A marcado com fosforo
radioativo (**P). Essas duas populagdes de fagos foram posteriormente usadas para
infectar duas colonias bacterianas, separadamente, e os novos descendentes dos fagos
foram avaliados quanto a radioatividade.

A populacao de fagos marcada com fosforo radioativo produziu descendentes
altamente radioativos, demonstrando que o0 DNA marcado havia penetrado na bactéria
e comandado a sintese de novos fagos. Por outro lado, a populacdo marcada com
enxofre radioativo produziu uma descendéncia praticamente desprovida de radioatividade.
Esses resultados mostraram claramente que o DNA ¢ também o material genético desse

fago e ndo a proteina, porque ela nio foi passada para os fagos filhos.
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As pesquisas realizadas por Stadler e Uber, em 1942, também, forneceram evidéncias
sobre a natureza do material genético em eucariotos. Mutagoes génicas foram induzidas,
irradiando-se polen de milho com raios ultravioleta, os quais sdo absorvidos pelo DNA.
Esses graos de pdlen foram utilizados na polinizagdo de plantas que geraram alguns
descendentes mutantes. Ficou assim demonstrado que o DNA ¢ também o material genético
em eucariotos, e que qualquer alteracao nessa macromolécula € transmitida aos descendentes.
Nos tempos atuais, ndo existe a menor davida de que o DNA ¢ o material genético dos
organismos vivos e a prova direta foi fornecida a partir dos trabalhos de produgdo de
transgénicos que consiste na transferéncia de genes — DNA — entre diferentes espécies, que
se iniciaram a partir da década de 1980.
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Ha, contudo, excegdes apenas em alguns virus, nos quais o material genético primario
¢ 0 RNA, em vez de DNA (Box 3.2).

BOX 3.2. PROVA DE QUE O RNA DO VIRUS DO MASAICO DO FUMO (TMV) E
O MATERIAL GENETICO.

O TMYV ¢ constituido por uma molécula de RNA envolta por uma capa protéica, a
qual protege o material genético da degradacao por enzimas - ribonucleases. O TMV
possui varias estirpes e cada uma possui a sua capa protéica especifica. Cada estirpe ¢
capaz de infectar uma cultivar particular de fumo, por meio de sua capa protéica.
Empregando métodos bioquimicos, Fraenkel-Conrat e outros mostraram que a proteina
podia ser separada do RNA, mas ndo era infectante por si s6. Somente quando combinada
com RNA isolado, reconstituindo-se o virus, ¢ que a infectividade ocorria, sendo produzidas
novas particulas virais. Mais tarde, experimentos de Fraenkel-Conrat e Singer mostraram
que TMVs reconstituidos com RNA de uma estirpe (A) e proteina de outra (B) eram
infectivos, mas suas progénies eram inteiramente determinadas pelo RNA do genitor (A)
e ndo pela proteina do genitor (B), demonstrando o papel genético desse acido nucléico.
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3.3 COMPOSICAO QUIMICA E ESTRUTURA DOS ACIDOS
NUCLEICOS

O conhecimento das moléculas constituintes dos acidos nucléicos e as ligagdes entre
elas, em consequéncia de suas propriedades, sao fundamentais para entendermos as estruturas
tanto do DNA quanto dos RNAs. Essas estruturas, por sua vez, sao responsaveis pelas fungdes
desses acidos e nos ajuda a compreendé-los como as moléculas responsaveis pela vida.

3.3.1 DNA

O DNA ¢ composto de mondmeros chamados nucleotideos. Cada nucleotideo contém
um acido fosforico, um agucar de cinco carbonos - desoxirribose - ¢ uma das quatro
bases nitrogenadas: adenina (A), guanina (G), timina (T), e citosina (C) (Figura 3.3).
Adenina e guanina pertencem ao grupo chamado de purinas, enquanto a timina e citosina
sdo do grupo das pirimidinas.

A estrutura molecular do DNA foi proposta por Watson e Crick em 1953. Para isso,
eles consideraram as propriedades quimicas dos seus componentes e, principalmente, as
evidéncias obtidas por Chargaffe colaboradores sobre a composi¢cao de bases do DNA de
diferentes espécies e, também, os resultados dos estudos de difragao de raios X —tipo de
radiografia — feitos por Franklin e Wilkins.

N N O N NH,
-O—P—0—CH, g —O—I||>|—O—CH2 o
O H H -O H H
H H H
OH OH

SN caN—H
e ez ®
o 1{1/&0 o 1{1/&0
[l [l
-O—P—O—CH, g -O—P—O—CH, g
-O H H -O H H
H H H H
OH H OH H

FIGURA 3.3. Estrutura quimica dos quatro desoxirribonucleotideos que constituem o DNA. Em
dois, participam as bases nitrogenadas puricas e correspondem a desoxiadenosina 5 monofosfato
(A) e a desoxiguanosina 5’ monofosfato (B); nos outros dois as bases nitrogenadas sao pirimidicas
e compreendem a desoxicitidina 5 monofosfato (C) e a timidina 5’ monofosfato (D).
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A principal contribui¢do de Chargaff foia evidéncia de que a quantidade de A € igual a
de T e a quantidade de G ¢ igual a de C, independente da espécie. Portanto, A/T=1 e G/
C=1. Ja os estudos com difracao de raios X mostraram que a molécula do DNA ¢ helicoidal
(Figura 3.4).

Figura 3.4 — Fotografia com raios X do DNA tipo B ou hidratado, derivado de timo de bovino. A
partir dessa fotografia foi sugerido que a molécula é helicoidal e cada volta contém 10 pares de
nucleotideos, ocupando um espago de 34 A. Cada par de nucleotideo ocupa um espago na molécula
de 3,4 A. Foi constatado ainda que o didmetro da molécula ¢ de 20 A (Frankling e Gosling 1953).

Segundo o modelo formulado por Watson e Crick, a molécula de DNA ¢ constituida
por duas cadeias enroladas para a direita, formando a chamada hélice dupla (Box 3.3 e
Figura 3.5). Analogamente, a estrutura do DNA pode ser comparada a uma escada circular
com dois corrimaos. Nesse caso, os corrimaos correspondem as ligagdes repetitivas de
acucar-fosfato ao longo de todo o comprimento da molécula. A ligagao do acucar-fosfato
ocorre de modo tal que a posi¢ao 3' da molécula de agucar liga-se ao grupamento fosfato
que, por sua vez, liga-se a posi¢ao 5' da molécula de agtcar subsequente, isto ¢, elas sao
sintetizadas na direcao de 5’ para 3°. Observando a Figura 3.6, nota-se que as duas cadeias
ocorrem em diregdes opostas, isto é, enquanto uma é 5'— 3'a outra é 3'— 5. E por essa
razao que as cadeias sdo ditas antiparalelas.

A parte variavel da molécula € constituida por pares de bases nitrogenadas que formam
os degraus da escada. Cada degrau ocupa um espaco de 3,4 A de comprimento e tém entre
si um desvio no sentido horario de 36". Dessa forma, uma volta completa - 360° - envolve
dez degraus perfazendo 34 A de comprimento.
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BOX 3.3. TRABALHO DE WATSON E CRICK, PUBLICADO NA NATURE EM 1953

PROPONDO A ESTRUTURA DO DNA.

MOLECULAR STRUCTURE OF
NUCLEIC ACIDS

A Structure for Deoxyribose Nucleic Acid

wish to suggest a structure for the salt of
deoxyribose nucleic acid (D.N.A.). This
structure has novel features which are of conside-
rable biological interest.

A structure for nucleic acid has already been
proposed by Pauling and Coreyl. They Kindly
made their manuscript available to us in advance of
publication. Their model consists of three
intertwined chains, with the phosphates near the
fibre axis, and the bases on the outside. In our
opinion, this structure is unsatisfactory for two
reasons:(1) We believe that the material which
gives the X-ray diagrams is the salt, not the free
acid. Without the acidic hydrogen atoms it is not
clear what forces would hold the structure toge-
ther, especially as the negatively charged phosphates
near the axis will repel each other. (2) Some of the

van der Waals distances appear to be too small.

Another three-chain structure has also been
suggested by Fraser (in the press). In his model the
phosphates are on the outside and the bases on the
inside, linked together by hydrogen bonds. This
structure as described is rather ill-defined, and
for this reason we shall not comment on it.

P We wish to put forward a radically
different structure for the salt of
deoxyribose nucleic acid. This
structure has two helical chains each
R coiled round the same axis (see
\7;_;} diagram). We have made the usual

. chemical assumptions, namely, that
each chain consists of phosphate
diester groups joining p-D-
deoxyribofuranose residues with 3°,5°
linkages. The two chains (but not
“ their bases) are related by a dyad
ey perpendicular to the fibre axis. Both
This figure is purely chains follow righthanded helices, but
diagrammatic. The two .
ribbons symbolize the OWINg to the dyad the sequences of
o etPhae Sus the atoms in the two chains run in
horizontal roads the gpposite directions. Each chain
pairs of bases bolding 2
the chains together. loosely resembles Furberg’s” model
e e s ™™ No, 1; that is, the bases are on the
inside of the helix and the phosphates on the
outside. The configuration of the sugar and the
atoms near it is close to Fuberg’s ‘standard
configuration’ the sugar being roughly
perpendicular to the attached base. There is a
residue on each chain every 3.4 A. in the z-direction.
We have assumed an angle of 36° between adjacent
residues in the same chain, so that the structure
repeats after 10 residues on each chain, that is, after
34 A. The distance of a phosphorus atom from the
fibre axis is 10 A . As the phosphates are on the
outside, cations have easy access to them.

The structure is an open one, and its water
content is rather high. At lower water contents we
would expect the bases to tilt so that the structure
could become more compact.

The novel feature of he structure is the manner in
which the two chains are held together by the purine
and pyrimidine bases. The planes of the bases are
perpendicular to the fibre axis. They are joined

together in pairs, a single base from one chain being
hydrogen-bonded to a single base from the other
chain, so that the two lie side by side with identical z-
co-ordinates. One of the pair must be a purine and
the other a pyrimidine for bonding to occur. The
hydrogen bonds are made as follows: purine
position 1 to pyrimidine position 1 purine position 6
to pyrimidine position 6.

If it is assumed that the bases only occur in the
structure in the most plausible tautomeric forms
(that is, with the Kketo rather than the enol
configurations) it is found that only specific pairs of
bases can bond together. These pairs are: adenine
(purine) with thymine (pyrimidine), and guanine
(purine) with cytosine (pyrimidine).

In other words, if an adenine forms one member
of a pair, on either chain, then on these assumptions
the other member must be thymine; similarly for
guanine and cytosine. The sequence of bases on a
single chain does not appear to be restricted in any
way. However, if only specific pairs of bases can be
formed, it follows that if the sequence of bases on
one chain is given, then tho sequence on the other
chain is automatically determined.

It has been found experimentally®* that the ratio
of the amounts of adenine to thymine, and the ratio
of guanine to cytosine, are always very close to unity
for deoxyribose nucleic acid.

It is probably impossible to build this structure
with a ribose sugar in place of the deoxyribose, as
the extra oxygen atom would make too close a van
der Waals contact.

The previously published X-ray data®® on
deoxyribose nucleic acid are insufficient for a
rigorous test of our structure. So far as we can tell, it
is roughly compatible with the experimental data,
but it must be regarded as unproved until it has
been checked against more exact results. Some of
these are given in the following communications. We
were not aware of the details of the results presented
there when we devised our structure, which rests
mainly though not entirely on published
experimental data and stereo-chemical arguments.

It has not escaped our notice that the specific
pairing we have postulated immediately suggests a
possible copying mechanism for the genetic
material.

Full details of the structure, incluiding the
conditions assumed in building it, together with a set
of co-ordinates for the atoms, will be published
elsewhere.

We are much indebted to Dr. Jerry Donohue for
constant advice and criticism, especially on
interatomic distances. We have also been stimulated
by a knowledge of the general nature of the
unpublished experimental results and ideas of Dr.
M. H. F. Wilkins, Dr. R. E. Franklin and their co-
workers at King’s College, London. One of us
(J.D.W.) has been aided by a fellowship from the
National Foundation for Infantile Paralysis.

J. D. Watson
F. H. C. Crick
Medical Research Council Unit for the Study of the Molecular Structure of Biological
Systems, Cavendish Laboratory, Cambridge. April 2.
'Paulling, L., and Corey, R. B., Nature, 171, 346 (1958); Proc. U.S. Nat. Acad. Sci., 39, 84
(1953)
:Furbcrg

., Acta Chem. Scand., 6, 634 (1952).

Chargaff, E., for ref see S., Brawerman, G., and ChargafT, E.,
Biochim. et Biophys. Acta, 9, 402 (1952).

‘Wyatt, G. R., J. Gen. Physiol., 36, 201 (1952).

SAstbury, W. T., Symp. Soc. Exp. Biol. 1, Nucleic Acid, 66 (Camb. Univ. Press. 1947).
“V\'ilkins, M. H. F., and Randall, J. T., Biochim. et Biophys. Acta. 10, 192 (1953).
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FIGURA 3.5. Esquema da hélice dupla de DNA, evidenciando o didmetro da molécula de 20
A, o espago ocupado por um par de nucleotideos de 3,4 A e o espaco ocupado por dez pares de
nucleotideos de 34 A, que corresponde a uma volta completa.
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FIGURA 3.6. Molécula de DNA mostrando os quatro pares de nucleotideos ¢ a orientacgdo
antiparalela das cadeias agtcar-fosfato, isto €, a direcdo 5> 3° como indicado pelas setas.

44



Genética Molecular

O didmetro da hélice dupla é de 20 A, fato que levou Watson e Crick a estabelecer
que purinas e pirimidinas estejam pareadas no interior da molécula. Esse pareamento ¢ feito
por pontes de hidrogénio que, apesar de ser uma ligag¢ao fraca, confere alta estabilidade a
molécula, emrazao do grande nlimero em que ocorrem. Além dessas pontes, outra for¢a que
também € responsavel pela alta estabilidade do DNA sdo as interacoes hidrofobicas, isto
¢, as bases nitrogenadas fogem do meio aquoso e, por isso, ficam no interior da molécula.

Duas pontes de hidrogénio sao responsaveis pelo pareamento exclusivo entre adenina
e timina e trés entre citosina e guanina (Figura 3.6). Em outras palavras, as bases da cadeia
duplade DNA devemter uma relacao quantitativa,sendo A=T e G=C, de acordo com os
achados de Chargaff. Note, entretanto, que ndo existe restrigao quanto as propor¢oes do
par AT em relacdo ao par GC, de modo que a quantidade de A+ T ndo tem nenhuma relagao
coma quantidade G + C. De fato, essa relagao pode ter qualquer valor, dependendo de qual
espécie 0 DNA foi obtido. Consequentemente, embora a ordem linear de bases em uma das
cadeias seja irrestrita, a sequéncia de bases na cadeia oposta € predeterminada e complementar.
Assim, se em uma das cadeias temos, por exemplo, a sequéncia 5' AGCATT 3'a sequéncia na
outra cadeia serd necessariamente 3' TCGTAAS'.

A diversidade de informagdes € determinada pela sequéncia de bases nitrogenadas, a
qual, como ja foi dito, pode ocorrer em qualquer ordem linear em uma das cadeias.
Teoricamente, o nimero possivel de sequéncias diferentes - ou informagdes - € extremamente
grande, e depende do ntimero de pares de nucleotideos existentes nas moléculas de DNA do
organismo (Box 3.4). Esse nimero varia de acordo com sua complexidade (Tabela 3.1).
Assim, organismos simples como os bacteriofagos possuem 200 mil pares de nucleotideos
por unidade, as bactérias possuem alguns milhdes e fungos tém de dezenas a centenas de

TABELA 3.1. Numero de pares de nucleotideos por célula somatica de diferentes organismos.

Organismo Numero de pares de nucleotideos
Homem 5,81 x 10°
Bovinos 5,08 x 10°
Aves 2,36 x 10’
Carpa 2,90 x 10’
Lirio 3,60 x 10"
Milho 1,36 x 10"
Fumo 2,18 x 10°
Drosophila melanogaster 3,40 x 10°
Neurospora 8,60 x 10’
Carvao do milho (Ustilago maydis) 3,80 x 10°
Escherichia coli 4,30 x 10°
Bacteriofago T, 2,00 x 10°
45
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milhdes. Ja, os organismos mais complexos, como mamiferos, anfibios e as plantas, o nimero
de pares de nucleotideos ¢ ainda maior, podendo atingir algumas centenas de bilhdes por
célula diploide.

BOX 3.4. A CAPACIDADE DO DNA EM CODIFICAR INFORMACOES EM
COMPARACAO COM A DA INFORMATICA.

Neste ponto, devemos chamar a atengao para um fato que normalmente passa
despercebido ndo sé para os leigos, mas principalmente pelos bidlogos. Geralmente, nos
surpreendemos com a capacidade dos computadores modernos em armazenar e processar
informagoes. Como eles trabalham em um sistema binario - isto €, cada impulso elétrico
ou bit pode estar ligado ou desligado -, o nimero de informa¢des que conseguem
processar € 2", em que n representa o numero de bits que possuem. Contudo, se
compararmos esses computadores com os sistemas bioldgicos, nota-se que esses ultimos
sdo bem mais eficientes. Nos organismos vivos, as informacdes sdo codificadas por
intermédio de um sistema quaternario, isto €, as quatro bases nitrogenadas que compdem
o DNA-A, G T, C-de modo que o numero de informagdes capazes de ser processadas
@ ¢ 4", em que n representa o numero de pares de nucleotideos contidos no genoma da
espécie. Assim, pode-se verificar que, se um organismo qualquer possuir um nimero de
pares de nucleotideos igual ao nimero de bits de um computador, esse organismo sera
capaz de processar o quadrado das informa¢des do computador, isto é, 4" = (2")%
Tomando como exemplo a espécie humana, o numero de DN As potencialmente diferentes
na espécie € praticamente infinito e equivale a 4>ilhoes,

Essas comparagdes salientam a perfeicdo do sistema de codificacdo das
informagdes genéticas e a capacidade de armazena-las em uma estrutura de dimensdes
microscdpicas, emoposicdo aos computadores que, por menores que sejam, sao muito
maiores do que as cé€lulas. Além disso, demonstram também o incrivel potencial de

variabilidade dos seres vivos.

3.3.2RNA

O RNA ¢ bastante similar ao DNA, porém difere em trés pontos principais: o aguicar €
aribose; em vez de timina temos a pirimidina uracila (U); e caracteriza-se por apresentar
uma unica cadeia, de modo que as razdes A/U e G/C geralmente diferem de um (Figura 3.7).
Existem trés tipos principais de RNA, cada um com fun¢ao especifica, 0o RNA mensageiro,
o RNA ribossdmico e o RNA transportador. Além desses tipos, ha algumas dezenas de
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RNAs denominados de pequenos e que participam principalmente em fungao enzimatica no
nucleo e citoplasma (Box 3.5). Todos sao transcritos a partir de uma das cadeias do DNA.

FIGURA 3.7. Molécula de RNA mostrando os quatro tipos de nucleotideos. Observe que ao
contrario do DNA, a molécula apresenta uma tnica cadeia, presenga da ribose que possui OH
na posicdo 2°, e presenca de uracila (U), que possui um atomo de H na posigéo 5.

3.3.2.1 RNA mensageiro (mRNA)

E responséavel pelo transporte da informagio genética contida no néicleo até o citoplasma,
para direcionar a sintese protéica. Sao bastante instaveis em sistemas bacterianos e de
estabilidade variada em organismos superiores, dai a quantidade relativamente pequena de
mRNA nas células, cerca de 2% emrelagao ao total.
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3.3.2.2 RNA ribossomico (rRNA)

O RNA ribossdmico constitui-se na maior por¢ao do RNA celular. Ele ¢ também
transcrito de uma das cadeias do DNA, nesse caso, a partir do DNA que se encontra em
uma posic¢ao especifica de alguns cromossomos, a constricdo secundaria, também chamada
de regido organizadora do nucléolo. Apos o seu acimulo no nucléolo e a associagdo com
proteinas ribossomicas, eles sdo transportados para o citoplasma e formam o ribossomo,
cuja fungao principal € participar da sintese de proteinas.

3.3.2.3 RNA transportador (tRNA)

Sao moléculas pequenas de RNA - contém 73 a 93 nucleotideos - que servem como
receptores e transportadores de aminoacidos, tendo papel fundamental na sintese protéica.
Existe pelo menos um tRNA para cada um dos vinte aminodcidos e cada um deles tem uma
estrutura ligeiramente diferente do outro. Uma caracteristica interessante dos tRNAs ¢ que
eles se enrolam sobre si mesmos, ocorrendo pareamento de bases na ordemde 50%. Esse
pareamento faz com que a estrutura secundaria de todos os tRNAs se assemelhe a uma folha
de trevo (Figura 3.8a).

O foliolo central possui uma sequéncia de sete nucleotideos, dos quais trés sdo chamados
de anticédon e reconhecem trés nucleotideos do mRNA, o e¢édon, também pelo processo de
pareamento de bases no sentido antiparalelo. A base da folha de trevo ¢ formada pelas
extremidades da molécula, que sao idénticas emtodos os tRNAs. A extremidade 5' possui a
base G e, a 3' a sequéncia 5’CCA3', sendo a base A o sitio de ligagdo do aminoacido.
Funcionalmente, entretanto, o tRNA ocorre em formato de L invertido, que corresponde a sua
estrutura terciaria (Figura 3.8b). As duas partes do L correspondem a dois segmentos em hélice
dupla, perpendiculares e cada uma com aproximadamente dez pares de base e uma volta. Uma
das extremidades do L corresponde ao local onde se liga 0 amino4cido, a extremidade 5’CCA3',
e a outra extremidade ¢ o anticodon. Essas duas posicdes fundamentais do tRNA sao
diametralmente opostas e facilitam o seu funcionamento no processo de sintese de proteinas.
Ha evidéncias de que a regido interna do L € o localno qual se liga a enzima aminoacil-tRNA
sintetase, essencial para reconhecer o aminodcido e uni-lo ao tRNA (Figura 3.8b).
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FIGURA 3.8 A. Esquema da estrutura secundaria do tRNA mostrando o sitio de ligagdo do
aminoacido (extremidade 3°), e o anticodon. B - Estrutura terciaria do tRNA.

BOX 3.5. ALGUNS TIPOS DE RNAs PEQUENOS

Algumas dezenas de RNAs pequenos ja sao conhecidos. Entre eles um dos grupos
mais estudados € aquele envolvido com o processamento do pré-mRNA. Na realidade,
o processamento € realizado por uma ribonucleoproteina constituida por cinco RNAs
pequenos nucleares (snRNAs) denominados de U1, U2, U4, US e U6, associados a
mais de uma centena de proteinas/enzimas. Essa ribonucleoproteina ¢ denominada de
spliceossomo ou SNURPS. No nucléolo, ocorre também uma estrutura ribonucleoprotéica
que processa o pré-rRNA. Igualmente ela € constituida por proteinas/enzimas e os RNAs
nucleolares pequenos (snoRNAs).

Ainda no nucleo sao encontrados RNAs pequenos com fungdes enzimaticas como

as ribozimas, que atuam também no processamento do pré-mRNA de alguns organismos,
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com a fungdo especifica de cortar o pré-mRNA em uma sequéncia especifica. Uma das
ribozimas mais conhecidas € a denominada cabeca de martelo, a qual ¢ comercializada
para ser utilizada em transgénicos com o fim de cortar um dado mRNA visando a eliminar
a expresao de um gene. Outro RNA pequeno utilizado em transgénico visando também
eliminar a expressdo de um determinado gene € o denominado RNA interferente (RNA),
o qual também atua no nucleo promovendo a degradagao de mRNAs.

Jano citoplasma, um dos RNAs pequenos mais conhecidos € aquele que faz parte
de uma ribonucleoproteina, cuja fungao ¢ encaminhar certas proteinas que estao sendo
sintetizadas para dentro do reticulo endoplasmatico. Esse RNA ¢ denominado de scRNA
e aribonucleoproteina ¢ denominada de SCYRPS. E importante lembrar que esse reticulo

endoplasmatico ¢ frequentemente denominado de rugoso exatamente porque essa

ribonucleoproteina esta atuando e forcando o ribossomo a ficar associado ao reticulo.

3.4 FUNCOES DO MATERIAL GENETICO

As principais fungdes do material genético podem ser visualizadas no seguinte diagrama,
correspondendo as fung¢des fundamentais da biologia e da vida:

Replicacao

T ica T a ,
DNA ranscri¢ao RNA raducao PROTEINA

3.4.1 REPLICACAO DO DNA

A estrutura do DNA proposta por Watson e Crick oferece a vantagem de explicar
como novas moléculas de DNA podem ser exatamente copiadas da molécula pré-existente.
Em vez de a molécula se replicar intacta, eles propuseram que as pontes de hidrogénio se
rompem, permitindo que as cadeias complementares se separem. O pareamento especifico
entre as bases permite que cada cadeia simples sirva de molde para a sintese da cadeia
complementar, sendo que a nova molécula apresenta uma cadeia velha e uma cadeia nova.
Esse tipo de replicacdo € chamada semiconservativa e esta representado na Figura 3.9.
Mais detalhes sdo apresentados no Box 3.6.

Por esse processo de replicacio do DNA, ¢ facil entender como a informagao ¢
transportada de uma célula para outra. No momento em que antecede as divisdes celulares
- na fase S da intérfase - ocorre a replicagdo do DNA, de modo que as cé€lulas filhas recebem
todas as informagdes contidas na célula original. Além disso, na replicagao semiconservativa
a possibilidade de erros € muito pequena, o que explica a precisao na passagem da informagao
de uma célula para outra.
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FIGURA 3.9. Replicagdo semiconservativa da molécula de DNA. Observe que cada molécula
nova mantém uma cadeia de molécula velha (cinza) que funciona como molde para a sintese
da cadeia complementar (branca).

A enzima responsavel pela sintese de DNA ¢ conhecida como DNA polimerase.
Essa enzima ndo pode iniciar a sintese de uma nova molécula de DNA por sis0; ela apenas
adiciona novos nucleotideos a uma pequena cadeia pré-existente conhecida como primer ou
iniciador. A este primer - constituido de um segmento de RNA de cerca de 10 bases - sdo
adicionados nucleotideos pela DNA polimerase em uma sequéncia complementar a cadeia
molde, segundo as regras do pareamento especifico de Watson e Crick. Os nucleotideos
sdo acrescentados a extremidade 3' da cadeia em crescimento, de modo que a sintese sempre
caminha na diregdo 5' — 3'. Evidentemente a cadeia molde ¢ lida pela DNA polimerase na
dire¢ao 3'—>5".

Desde que nao se conhega nenhuma enzima que sintetize DNA na dire¢ao 3'>5', uma
pergunta que logo surge é: como se da a sintese das duas cadeias em cada “forquilha de replicacao™?
A resposta para essa questao surgiu com a descoberta de Okazaki, um cientista japonés, que a
sintese de uma das cadeias € continua, enquanto a outra € descontinua (Figura 3.10a). Na cadeia
sintetizada descontinuamente, surgem diversos fragmentos contendo cerca de mil nucleotideos
conhecidos como fragmentos de Okazaki. Esses fragmentos, a exemplo da cadeia sintetizada
continuamente, sao também formados na dire¢do 5 3'pela DNA polimerase.
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BOX 3.6. PROVA QUE A REPLICACAO DO DNA E SEMICONSERVATIVA

Na literatura, sdo encontrados varios experimentos que demonstram ser a replicacao
do DNA semiconservativa, € um dos mais classicos foi realizado por Meselson e Stahl em
1958. Eles sabiam que, quando bactérias sdo cultivadas emmeio contendo N, seu DNA
¢ mais denso que aquele de bactérias cultivadas emmeio com “N. O DNA pesado pode
ser separado do DNA leve por meio da centrifugagdo em solu¢ao que forma gradiente de
densidade, como o cloreto de césio. Inicialmente Meselson e Stahl cultivaram £. coli num
meio contendo N por varias gera¢des, de maneira que todo o DNA ficasse pesado. Em
seguida, transferiram essas bactérias para um meio contendo “N e deixaram que elas se
multiplicassem por uma geragdo. Amostras do DNA das bactérias filhas foram obtidas e
submetidas a centrifugacao. O resultado mostrou que o DNA apresentava densidade
intermediaria quando comparado com DNA exclusivamente de '*N ou "°N, isto é, 0 DNA
apresentava moléculas hibridas compostas a0 mesmo tempo, de "N e "N, como ilustrado
a seguir e provaram, com esse resultado, que a replicagdo ¢ semiconservativa.

~
s

mginal

Apds uma replicacio
NN

Apds duas replicaghes

Em procariotos, ocorrem trés tipos de DNA polimerase e a principal, que replica o
DNA, ¢ a DNA polimerase III. Sabe-se que essa enzima ¢, na verdade, um dimero, isto €,
duas moléculas funcionais trabalhando unidas. Nesse dimero, uma unidade € responsavel
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pela sintese da cadeia continua e a outra, pela sintese da descontinua. Como as cadeias
moldes sdo antiparalelas, a pergunta ¢ como o dimero DNA polimerase III produz as duas
cadeias filhas no sentido 5°—3’ e antiparalelas as cadeias moldes? Uma hipotese € a cadeia
molde da descontinua dobrar-se, formando umanel, préximo da forquilha de replicagao, de
forma que um segmento de cerca de 1000 bases assume a mesma dire¢ao da cadeia molde
complementar (Figura 3.10b). Ap6s sintetizado esse fragmento de Okazaki, a DNA polimerase
[T desprende-se da cadeia molde, a qual forma um novo anel para dar sequéncia a replicacdo.
Os varios fragmentos de Okazaki sdo ligados pela enzima DNA ligase, formando, assim, a
cadeia descontinua nao interrompida.

A replicagdo do DNA no eucarioto ¢ realizada pela DNA polimerase alfa—pol a—
que sintetiza o primer para as cadeias continua e descontinua, a DNA polimerase delta —
pol o— que sintetiza a cadeia descontinua, ¢ a DNA polimerase épsilon — pol e — que
sintetiza a cadeia continua. O processo ¢ similar ao que ocorre em procariotos, entretanto,
algumas dezenas de proteinas e enzimas sdo envolvidas no processo. Mais detalhes
constantemente atualizados sobre a replicagao em eucariotos sao encontrados em http://
www.dnareplication.net.

A medida que a replicacio prossegue, as cadeias velhas separam-se para servirem de
molde as cadeias novas. Dai surge outra pergunta: como ocorre a separacao dessas cadeias,
uma vez que a molécula do DNA ¢ helicoidal? A primeira impressao que se tem € que a
medida que a separagao das cadeias prossegue a parte da molécula ainda ndo replicada fica
superenovelada. Na verdade, logo a frente da DNA polimerase II11 uma proteina, a helicase,
desenrola as cadeias. No entanto, para evitar o superenrolamento, a frente da helicase, a
enzima DNA girase realiza o corte de uma das cadeias da molécula, relaxando-a e, inclusive,
enovelando-a ao contrario, efeito denominado enovelamento negativo, para facilitar a
separac¢ao das cadeias moldes pela helicase.

Pelo envolvimento dessas poucas enzimas e proteinas na replicagao, ja se percebe que
ela € muito complexa. O numero de moléculas envolvidas, na verdade, ¢ muito maior,
especialmente nos eucariotos, nos quais o DNA encontra-se associado as histonas. Além de
complexa, a replicacao ¢ extremamente rapida. Em E. coli, por exemplo, em condi¢des
ideais de crescimento, estima-se que sejam adicionados cerca de 850 nucleotideos por
segundo e a bactéria gasta 100 minutos para replicar seu cromossomo. Nos eucariotos, em
razao da associacao do DNA com as histonas, a velocidade de replicacdo € cerca de dez
vezes mais lenta do que nos procariotos.

Em primeiro lugar, € necessario mencionar que a replicagao inicia-se em local especifico
da molécula do DNA, a origem de replicacio. Nesse local, o DNA possui uma sequéncia
particular de bases que € reconhecida pela DNA polimerase e demais enzimas, proteinas e
cofatores envolvidos no inicio da replicagdo. Na E. coli, que possui apenas um Cromossomo
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circular, existe apenas uma origem de replicacdo, a partir da qual a replicagdo ¢ bidirecional,
isto €, formam-se duas forquilhas de replicagdo que caminham em sentidos opostos € na
mesma velocidade.

3

‘\] 75" Cadein continua
o -8 Cadeia ¢ :
\A) //

5 ————
3 &

=~y Fragmentos de Okazaki
Forguilha de replicagio \:‘1
3" Cadeia descontinua
5
I.?N."\ Cadeia molde
Polimerase

- DNA girase

Frogmento _
Fragmento de DNA de Okaaznkn

Okazaki antigo Helicase

Primer \
= ' Primer

.
= Cadeia molde

FIGURA. 3.10. Modelo de replicagdo da molécula de DNA, mostrando que a dire¢do de
sintese das cadeias ¢ sempre 5’— 3’(A). Envolvimento do dimero DNA polimerase na replicagao
das duas cadeias de DNA; observe que uma das moléculas sintetiza a cadeia continua e a
outra a cadeia descontinua por meio dos fragmentos de Okazaki; nesse ultimo caso o molde
forma um anel, para permitir a sintese também na direcdo 5’— 3’, e que a enzima caminhe na
dire¢do da forquilha de replicagdo (B).

A menor velocidade de replicagao do DNA nos eucariotos, associada ao fato de eles
possuirem muito mais DNA do que as bactérias, permitiu estimar que uma c€lula eucarioto
gastaria mais de dois meses para replicar o DNA de seus cromossomos. No entanto, sabemos
que a fase S do ciclo celular gasta em torno de seis horas para replicar todos os cromossomos.
Diante desses fatos, como ocorre a replicacao nos eucariotos?

Nos eucariotos, além da replicagdo ocorrer simultaneamente nos varios cromossomos,
em cada um existem até 3.000 regides, em que as replicagdes iniciam-se a0 mesmo tempo,
como na fava - Vicia faba-, o que viabiliza a replicacdo de uma enorme quantidade de DNA
emum periodo de tempo relativamente muito menor do que nos procariotos. O fragmento de
DNA replicado a partir de uma origem de replicagdao constitui um replicon. Assim, o
cromossomo da E. coli corresponde a um unico replicon, enquanto que apenas um
cromossomo de fava possui em média 3000 replicons (Box 3.7).
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BOX 3.7. RAPIDEZ E PRECISAO DA REPLICACAO DO DNA

Como o DNA ¢ uma molécula que contém a informagao genética codificada, cada
par de bases ¢ considerado como uma letra da mensagem. Utilizando novamente a espécie
humana como exemplo, em cada célula somatica temos 5,81 x 10’ pares de bases. Para
ocorrer apenas uma mitose € necessario que todo esse DNA seja replicado na intérfase
pré-mitotica. Se tal mensagem fosse digitada em paginas como do presente livro, caberiam
100 pares de bases por duas linhas e 1900 pares de bases por pagina. O total de DNA
de uma célula somatica gastaria trés milhdes de paginas ou 6.000 livros de 500 paginas,
que deveriam ser digitados em seis horas. Por quantas pessoas?

E necessério considerar que na replicagio ocorre erro, em média de um par de
bases entre cada um milhdo. No total de DNA de uma célula humana ¢ esperado cerca de
12.000 nucleotideos inseridos erradamente em cada replicagao e que corresponderia a
dois erros por livro. Seria fantastico se o presente livro tivesse apenas dois erros. E importante
lembrar que nem toda alteracao no DNA ocorrida na replicagao resulta efetivamente em
erro, porque algumas delas sdo variagdes genéticas geradas que se tornam importantes
para a sobrevivéncia da espécie.

A taxa de erro na replicagdo ¢ considerada baixa porque existem mecanismos de
reparo desses erros e entre eles, um dos principais ¢ executado pela propria DNA
polimerase. Essa fun¢do ¢ chamada de revisdo editorial e ¢ semelhante a um datilografo
reler o texto recém-digitado a fim de verificar se existe algum erro.

Outra fungao importante da DNA polimerase € a retirada do primer de RNA e sua
substitui¢do por uma cadeia de DNA. Essa funcao ¢ executada pela DNA polimerase |

em procariotos € por outras enzimas em eucariotos.

3.4.2 Transcricao-Sintese de RNA

A funcdo de todo gene - DNA - ¢ produzir uma cadeia polipeptidica, isto €, uma
proteina. No entanto, em eucarioto sabemos que o DNA se encontra no nucleo das células,
enquanto a sintese protéica se da no citoplasma. Evidentemente, o DNA ndo pode sair do
nucleo para dirigir a sintese protéica no citoplasma. Assim, o0 DNA transfere suas informacdes
paramoléculas de RNA, as quais atravessam a membrana nuclear para comandar a sintese
protéica no citoplasma. Esse processo de transferéncia de informagdes do DNA para o
RNA chama-se transcric¢ao.

Ao contrario do que ocorre no processo de replicagdo do DNA, a transcri¢ao nao ¢
feita ao longo de todo o comprimento da molécula de DN A, mas sim de genes individuais ou
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grupos de genes seletivamente escolhidos. Para isso, a enzima RNA polimerase se acopla
a determinada regido da molécula de DNA a ser transcrita, o sitio promotor. Em procariotos
a RNA polimerase reconhece o sitio promotor na sequéncia especifica T, T, G A C A
que se situa na posi¢ao em torno de -35, isto €, 35 bases antes da primeira transcrita. Nessa
sequéncia o numero no indice de cada nucleotideo corresponde a frequéncia média que ele
ocorre nos promotores ja estudados. A mesma enzima promove a separagao das cadeias do
DNA na sequéncia T A T, A, A, T, também denominada de sitio TATA. Esse sitio TATA
esta localizado na posi¢cdo emtorno de -10. Essas duas sequéncias sdo da cadeia senso do
DNA e em um promotor ideal elas estao distantes de 16-18 nucleotideos. Em eucariotos o
reconhecimento do sitio promotor bem como a separagao das duas cadeias do DNA ¢ feita
por um complexo enzimatico e somente apds, € que se liga a RNA polimerase para realizar a
transcrigao.

A sintese da molécula de RNA se da na diregdo 5' — 3' pela incorporacao de
nucleotideos, os quais s3o complementares aos nucleotideos de uma das cadeias do DNA.
A essa cadeia transcrita da-se o nome de cadeia molde ou antissenso. A transcri¢ao
prossegue até que um ponto de terminacao seja encontrado. A enzima e amolécula de RNA
sdo, entao, liberadas, e a molécula de DNA se refaz por meio da reconstituigdo das pontes

de hidrogénio que haviam sido rompidas no inicio do processo (Figura 3.11).

pré-mRNA

3° 57

FIGURA 3.11. Transcrigdo do pré-mRNA, utilizando como molde a cadeia antissenso do
DNA. O pré-mRNA ¢ sintetizado na diregdo 5° — 3°, sendo assim antiparalela e complementar
a cadeia antissenso do DNA.
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Em procariotos, a molécula de RNA transcrita a partir de um gene se constitui no
mRNA propriamente dito, sendo, em seguida, utilizada na sintese de proteinas e,
posteriormente, degradada. Por outro lado, em eucariotos a situagao ¢ bem mais complexa,
ocorrendo uma série de modificagdes do RNA antes que ele possa servir como mediador na
sintese de proteinas.

Essas modifica¢des sdo necessarias porque a grande maioria dos genes de organismos
eucariotos ¢ interrompida, isto €, 0o DNA possui segmentos que codificam aminoacidos, os
éxons, separados por regides que nao os codificam, os introns. Os DNAs sdo transcritos
em uma longa molécula de RNA, com tamanhos varidveis, chamada RNA nuclear
heterogéneo — hnRNA ou pré-mRNA-, que, por sua vez, deve ser processada para
produzir um mRNA contendo apenas éxons, ou seja, sequéncias que codificam aminoacidos.
Os segmentos que nao codificam aminoacidos, introns, sdo cortados por enzimas especificas
chamadas endonucleases. Apos os cortes, os €xons sao religados para formar a molécula
de mRNA completa.

E importante lembrar que a mensagem est4 codificada no mRNA na sua sequéncia de
bases. Portanto, no processo de retirada dos introns, qualquer base de um intron que nao
seja retirada ou de um éxon que seja erradamente retirada altera a mensagem. Assim, que
mecanismo seria tao preciso para evitar erros tao pequenos como esses? Observando-se a
sequéncia de bases dos introns, constatou-se que 100% deles iniciam, em 5° com GU e
terminam em 3’ com AG. Portanto, essas sequéncias sdo fundamentais nao sé para a
identificacdo do intron como também para a sua correta retirada. O reconhecimento dessas
sequéncias ¢ feito por alguns dos RNAs nucleares pequenos (Boxes 3.5 € 3.8).

BOX 3.8. PROCESSAMENTO ALTERNATIVO DO pré-mRNA

Processamento alternativo significa que um tinico pré-mRNA pode ser processado
de formas alternativas em o6rgaos ou organismos diferentes, resultando em mRNAs que
codificam proteinas diferentes. Um dos exemplos bem estudados ocorre com o pré-
mRNA do gene dsx em Drosophila. O pré-mRNA desse gene tem seis éxons € cinco
introns e sofre processamentos diferentes no macho e na fémea, exatamente para
determinar a diferenciagao sexual da mosca.

No processamento do pré-mRNA na fémea, o intron 3 € corretamente retirado e
o mRNA fica com o éxon 4 no qual existe um ponto final de tradu¢do. Portanto, a
proteina produzida contém uma sequéncia de aminoacidos derivada dos éxons 1,2,3 e
4 até no referido ponto final. Essa proteina atua no desenvolvimento da mosca reprimindo

a expressao de genes masculinizantes.
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Quando ocorre o processamento do pré-mRNA no macho, o spliceossomo
reconhece a extremidade 5’ do intron 3 e a extremidade 3’ do intron 4 e elimina os dois
introns mais o éxon 4 que ocorre entre esses dois introns. Em consequéncia, o mRNA
formado contém os éxons 1, 2, 3, 5 e 6. Esse mRNA orienta a sintese de uma nova
proteina cuja funcao ¢ bloquear a diferenciagao sexual feminina.

No processamento para eliminagdo de um ou mais introns/éxons, o spliceossomo
reconhece a extremidade 5’ do intron por meio de snRNA U1 e U6, enquanto que a
outra extremidade 3’ € reconhecida pelo US. O snRNA U2 reconhece uma terceira
sequéncia dentro do intron. Os reconhecimentos dessas sequéncias sao acompanhados
por reagdes em que, inicialmente, a extremidade 5’ do intron € cortada e levada até
proximo da extremidade 3’°, por meio de pareamento entre os snRNAs (Us). A
extremidade 5’ ataca quimicamente a extremidade 3°, promovendo a unido dos dois
¢xons adjacentes e eliminagao do intron.

A sequéncia de reagoes € tao bem delineada de tal forma que somente apos o
término do processamento e produ¢do do mRNA que ele ¢ levado para o citoplasma.
Isso s6 ¢ possivel porque parte do complexo protéico do spliceossomo ird também

fazer parte da ribonucleoproteina que contém o mRNA para o seu transporte através do

poro nuclear para o citoplasma.

Outras modificacdes sofridas pelo pré-mRNA sdo a adi¢ao de uma guanina metilada
na extremidade 5', o capacete, ¢ a formacao de uma cauda de poli-A. Tanto o capacete
quanto a cauda de poli-A funcionamno sentido de proteger o mRNA contra a agdo destrutiva
de certas enzimas. O capacete facilita também a ligacdo do mRNA aos ribossomos, durante
a sintese protéica. Apos ocorrer todas as alteragdes do pré-mRNA, ele passa a ser o
mRNA.

Todas as reagdes de processamento do pré-mRNA se dao no nucleo da célula. A
molécula de RNA ¢ entdo liberada para o citoplasma, na forma de um mRNA maduro capaz
de ser traduzido na forma de uma cadeia polipeptidica. Na passagem do ntcleo para o
citoplasma, o mRNA associa-se a proteinas, que o protegem contra endo e exonucleases.
Ao complexo mRNA e proteinas da-se 0 nome de informossomo. A Figura 3.12 mostra os
passos envolvidos no processamento que da origem ao mRNA da ovalbumina, uma proteina
que se encontra nos ovos de aves.
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FIGURA 3.12. Esquema de processamento do pré-mRNA transcrito do gene da ovoalbumina
de galinha, para produgdo do mRNA. As regides que nao serdo traduzidas (introns) sdao
representadas em branco ¢ as regides a serem traduzidas (éxons) em preto. Logo apds o
inicio da transcrigdo, ¢ adicionada uma guanina metilada na extremidade 5°, o capacete
(cinza claro) e, apds o término, € adicionada uma cauda de poliadenina (poli-A) na extremidade
3’(tracejado). Em seguida, sdo retirados os introns por endonucleases e ocorre a unido dos
éxons.

3.4.3 Traducio — Biossintese da cadeia polipeptidica

A descoberta de que as proteinas sao arranjos lineares de aminoacidos a semelhanca
dos nucleotideos de um dcido nucléico, levou a hipotese de que a sequéncia dos aminoacidos
na proteina seja especificada pela sucessdo dos nucleotideos de um gene. Evidéncias a
esse respeito surgiram quando estudos de sequenciamento de proteinas foram
correlacionados com a sequéncia exata de nucleotideos do DNA. Como vimos na
transcricdo, 0 mRNA ¢ uma cdpia fiel da mensagem genética codificada no DNA e, apds
ser transportado para o citoplasma, ele esta pronto para ser traduzido em uma cadeia
polipeptidica.

No entanto, para que esse processo possa ser entendido ¢ necessario que
compreendamos como a informacao hereditaria € codificada. Assim, a partir do momento
em que foi estabelecida a relagdo entre a sequéncia de nucleotideos do DNA e a de aminoacidos
da proteina, foi necessario levantar a hipotese de um codigo genético. O problema basico
desse cddigo era indicar de que modo a informagao escrita com quatro letras — quatro pares
de nucleotideos do DNA - formaria um dicionario contendo vinte palavras - 20 aminoacidos
da proteina - uma vez que toda cadeia polipeptidica € constituida por, no maximo, 20
aminoacidos diferentes.
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A idéia de um codigo genético

Narealidade o cddigo genético € muito semelhante a umidioma qualquer. Considerando
essa analogia, sabemos que o idioma portugués, por exemplo, consta essencialmente de um
dicionario de palavras e as regras para uso dessas palavras —a gramatica da lingua portuguesa.
Portanto, para se conhecer o “idioma” codigo genético basta conhecermos o dicionario de
palavras desse cddigo e as regras para a utilizagdo dessas palavras para se construir uma
frase, isto €, uma cadeia polipeptidica.

Inicialmente, procurou-se conhecer o dicionario de palavras, por meio dos trabalhos
de decifracao do codigo genético, que passaram por duas etapas distintas. A primeira fase
consistiu apenas de idéias e especulagdes langadas por pesquisadores, baseadas no
conhecimento da estrutura do DNA e das proteinas. Uma dessas idéias era a de que, no
minimo, seria necessaria a combinagao de trés nucleotideos do mRNA para codificar cada
aminoacido. Arazao disso era porque com apenas um nucleotideo poderiam ser codificados
somente quatro aminoacidos diferentes, ou seja, 4'. Se os quatro nucleotideos se combinassem
dois a dois, 0 nimero maximo de aminoacidos diferentes seria 4> = 16. Por outro lado,
combinagdes de trés nucleotideos dariam 4° = 64 combinagdes diferentes possiveis, o que
seria mais que suficiente para codificar os vinte aminoécidos.

Decifrando o codigo genético

A decifragao definitiva do codigo genético teve seu inicio na década de sessenta, apos
a descoberta da sintese de cadeias polipeptidicas in vitro por meio do uso de mRNA sintético
de composicao de bases conhecida. Nesses experimentos, a sintese do mRNA foi efetuada
pela enzima polinucleotideo fosforilase, a qual nao utiliza nenhuma cadeia de DNA como
molde, de modo que a sequéncia de nucleotideos depende exclusivamente da composigao
de bases nomeio. Por exemplo, se o tnico nucleotideo presente for o UDP —uridina difosfato
- 0o mRNA sera um homopolimero contendo apenas uracila.

O primeiro c6don - sequéncia de trés nucleotideos que codifica um determinado
aminoacido - a ser identificado foio correspondente ao aminoacido fenilalanina. Foi
verificado que, quando um mRNA sintético contendo apenas uracila (poli-U) era usado
para dirigir a sintese protéica in vitro, a proteina formada continha apenas fenilalanina.
Portanto, o cddon 5' UUU 3' codifica o aminoacido fenilalanina. Em seguida, descobriu-
se que o poli-A, formado a partir do ADP — adenosina difosfato - produzia a poli-lisina
e o poli-C, formado a partir de CDP — citidina difosfato - produzia a poli-prolina. Portanto,
5"AAA 3' € o cddon para o aminoacido lisina, enquanto 5' CCC 3' ¢ o cddon para
prolina.

Alguns codons contendo mais de um tipo de nucleotideo foram identificados usando-
se mRNAs sintéticos com dois tipos de bases. Por exemplo, se estiverem presentes na
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reagao dois nucleotideos diferentes, digamos ADP e CDP, na proporcao de 70% e 30%,
respectivamente, o mRNA contera 70% de A e 30% de C. Note, entretanto, que a
sequéncia das bases ¢ desconhecida, embora possa se prever a composicao do mRNA
como um todo. Por exemplo, no presente caso a probabilidade de ocorrer a sequéncia
5"AAA 3' ¢ de 0,7 x 0,7 x 0,7, ou seja, 0, 343. Isso ¢, 34,3% dos cddons sdo
presumivelmente 5'AAA 3'. As probabilidades dos demais codons sdo:

5S'AAC3'=5'ACA3'=5"CAA3'=0,7x0,7x0,3=0,147
5'ACC3'=5"CAC3'=5CCA3'=0,7x0,3x0,3=0,063

5'CCC3'=0,3x0,3x0,3=0,027

A identificacao dos coddons e dos respectivos aminoacidos pode ser feita relacionando-
se as frequéncias esperadas de cada codon com as dos aminoacidos encontrados na cadeia
polipeptidica. Por exemplo, considerando-se o mRNA anterior, a determinagdo de que o
aminoacido asparagina se encontra na frequéncia de aproximadamente 14,7% indica que
ele € codificado por um cédon contendo 2A e 1C. Entretanto, esse método ndo € preciso
o bastante para distinguir a sequéncia correta dos nucleotideos dos cd6dons com a mesma
composi¢ao de bases, como por exemplo, ndo foi possivel identificar se o cddon da
asparagina ¢ o 5’AAC3’,ouo0 5 ACA3’,ouo0 5 CAA3’.

O método mais eficiente para a determinagao dos 64 cddons foi desenvolvido em
1964 por Niremberg e Leder (Figura 3.13). Eles descobriram que moléculas de tRNA
carregadas com seu aminoacido especifico se ligam ao complexo ribossomo - mRNA. Por
exemplo, quando poli-U é misturado com ribossomos, somente tRNA da fenilalanina se
prende aquele complexo. Além do mais, um aspecto importante dessa técnica € que a ligacao
especifica do tRNA ndo requer longas moléculas de mRNA. De fato, apenas um tri nucleotideo
¢ suficiente para promover a ligacdo. Assim, o trinucleotideo 5' UUU 3'resulta na ligacao
tRNA - fenilalanina, e o trinucleotideo 5' AAC 3' promove a ligacao tRNA - asparagina. Por
meio dessas técnicas, os pesquisadores decifraram os 61 cédons que codificam todos os
vinte aminoécidos (Tabela 3.2).

Para se conhecer o significado de um codon, como o 5’AUG3’, por exemplo, basta
localizarmos na Tabela 3.2 a primeira letra do codon que esta na posi¢ao 5’ —A—, seguida da
segunda letra no meio do cédon— U — e, finalmente a terceira letra do codon que esta na
posicao 3’— G —. Veja que essa sequéncia codifica o aminodcido metionina.
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FIGURA 3.13. Esquema do procedimento desenvolvido por Niremberg e Leder por meio do qual
RNAs de apenas trés nucleotideos foram traduzidos. Quando o RNA se ligava no ribossomo e era
reconhecido pelo tRNA-aa, formava-se um complexo que era retido por um filtro. Na figura, o
RNA utilizado era 5° UGG 3’ que foi reconhecido pelo tRNA-Trp, cujo anticodon é 5 ACC 3°

Propriedades do codigo genético

No processo de sintese de proteinas, a partir da informagao genética contida no DNA,
¢ utilizado o diciondrio do codigo, bem como um conjunto de propriedades do material
genético a semelhanca das regras gramaticais de um idioma. Fazendo essa analogia, as regras
gramaticais, ou as principais propriedades do cédigo genético sdo as seguintes:

* Aunidade do cédigo genético é constituida de trés letras

Como vimos anteriormente, o numero minimo de nucleotideos necessarios em cada
palavra do cédigo - cddon -, para codificar todos os vinte aminoacidos que participam da
sintese das proteinas, deveria ser de trés letras. A confirmagao sobre essa proposicao ocorreu
a partir de 1961, com trabalhos realizados com o fago T4 por Crick e colaboradores. Além
disso, outras evidéncias permitiram a constatacao de codons de trés nucleotideos, como por
exemplo, 0 mMRNA com sequéncia 5' UGU GUG UGU 3', sintetizado por Khorana, produziu
uma cadeia polipeptidica com dois tipos de aminodacidos, isto €, cisteina-valina-cisteina,
indicando que o codon de trés letras 5' UGU 3' codifica cisteina e 5' GUG 3' codifica valina.
Nota-se, ainda, nesse ultimo exemplo que a razao nimero de nucleotideos do RNA divido
pelo nimero de aminoacidos do polipeptideo € 3.
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TABELA 3.2. O dicionario do codigo genético.
Primeira Segunda letra Terceira
letra (posigdo 5°) U C A G letra (posigdo 3°)
Fenilalanina Serina Tirosina Cisteina U
(Phe) (Ser) (Tyr) (Cys)
Fenilalanina Serina Tirosina Cisteina C
U Phe) (S Ty (Cy)
Leucina Serina Final de Final de A
(Lew) (Ser) Tradugio Tradugio
Leucina Serina Final de Triptofano G
(Leu) (Ser) Tradugao (Trp)
Leucina Prolina Histidina Arginina U
(Leu) (Pro) (His) (Arg)
Leucina Prolina Histidina Arginina C
(Leu) (Pro) (His) (Arg)
C Leucina Prolina  Glutamina Arginina A
(Leu) (Pro) (Gln) (Arg)
Leucina Prolina  Glutamina Arginina G
(Leu) (Pro) (Gln) (Arg)
Isoleucina ~ Treonina Asparagina Serina U
@ (Ile) (Thr) (Asn) (Ser) @
Isoleucina ~ Treonina  Asparagina Serina C
(Ile) (Thr) (Asn) (Ser)
A Isoleucina ~ Treonina Lisina Arginina A
(Ile) (Th)  (Lys) (Arg)
Metionina ~ Treonina Lisina Arginina G
(Met) (Th)  (Lys) (Arg)
Valina Alanina Ac. Glicina
(Val) (Ala) aspartico (Gly) U
(Asp)
Valina Alanina Ac. Glicina
(Val) (Ala) aspartico (Gly) C
(Asp)
G Valina Alanina Ac. Glicina
(Val) (Ala) glutdmico (Gly) A
(Glu)
Valina Alanina Ac. Glicina
(Val) (Ala) glutdmico (Gly) G
(Glu)
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* O codigo tem ponto inicial

A leitura da cadeia de mRNA sempre comega por um ponto determinado. Esse ponto
¢ o codon 5' AUG 3', que permite a utilizagao do aminoacido formil-metionina em procariotos
e metionina nos eucariotos. O inicio da tradug¢do sempre no local correto se da gragas a uma
sequéncia anterior ao codon 5' AUG 3', que € complementar ao rRNA da subunidade menor
do ribossomo, de modo que, quando o mRNA se associa com o ribossomo, o cédon 5'
AUG 3'se posiciona no local de inicio da tradugdo. Quando o cddon 5' AUG 3'se encontra
no meio da cadeia do mRNA, a metionina, sem o radical formil, ¢ incorporada a cadeia
polipeptidica. Quem adiciona o formil-metionina no inicio da cadeia polipeptidica, no sitio P
do ribossomo, € um tRNA especial.

Embora a formil-metionina seja o ponto inicial da sintese protéica, nemtodas as proteinas
se iniciam com este aminodcido. Ha enzima que remove apenas o radical formil de algumas
cadeias polipeptidicas e as vezes remove a formil-metionina, ou mesmo mais de um
aminoacido, de modo que nem sempre ela ¢ o primeiro aminodcido de uma cadeia
polipeptidica. Entretanto, nos eucariotos, uma situagao diferente ocorre com os polipeptideos
que sdo exportados do citossol para outras organelas ou mesmo para o exterior da célula, os
quais possuem uma sequéncia de 15 a 30 amino4cidos, na extremidade amino-terminal,
denominada de sequéncia guia. Essa sequéncia tem a finalidade de reconhecer o local da
membrana do reticulo endoplasmatico, no qual o polipeptideo serd exportado. Apds o
polipeptideo atravessar a membrana, a sequéncia-guia ¢ eliminada por enzimas. Nesse caso,
o primeiro aminoacido do polipeptideo funcional nao ¢ nem o primeiro ou segundo transcrito,
mas pode variar do décimo sexto ao trigésimo primeiro.

* O codigo nao é sobreposto

Em um cé6digo ndo sobreposto, cada grupo de trés bases especifica somente um
aminoacido, por exemplo, seja a sequéncia S' ACUGCA 3'. Essa sequéncia codifica apenas
dois aminoacidos - 5' ACU 3': Treonina e 5' GCA 3': Alanina. Por outro lado, se o codigo
fosse sobreposto em duas letras, esta mesma sequéncia codificaria quatro aminoacidos
—5'"ACU 3' : Treonina, 5'CUG 3' : Leucina, 5’UGC 3’ : cisteina e 5' GCA3'=
Alanina. Note que as duas primeiras letras do segundo codon sdo as duas tltimas do primeiro,
as duas primeiras do terceiro sao as duas ultimas do segundo e, assim, sucessivamente, isto €,
dois codons vizinhos sempre usam duas letras comuns — s3o sobrepostos.

A conclusao sobre a ndo sobreposi¢ao do codigo pode ser obtida mediante estudos da
sequéncia de aminoacidos em mutantes. Suponha, por exemplo, que na sequéncia anterior a
guanina seja trocada por citosina; no caso de nao sobreposicao haverd a troca de apenas um
aminoacido, isto ¢, a alanina sera trocada por prolina. Ja, no caso de sobreposi¢ao em duas letras,
serdo alterados varios codons e, consequentemente, mais de um aminoécido, do seguinte modo:
5'ACU 3': Treonina, 5'CUC3' : Leucina, 5'UCC3' : Serina e¢ 5'CCA3': Prolina.
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Estudos da sequéncia de aminoacidos em mutantes para a capa protéica do virus do
mosaico do fumo - TMV - demonstraram que apenas um aminoacido ¢ alterado e que,
portanto, o cddigo genético ndo € sobreposto.

Outra evidéncia a favor da nao sobreposi¢ao de codons € obtida a partir da constatagao
de que nos polipeptideos, um aminoacido pode ter como vizinho qualquer um dos aminoacidos
que participam das proteinas. Esse fato ndo ocorreria se o cddigo fosse sobreposto em uma
ou duas letras. Com sobreposi¢cao de duas letras, por exemplo, a sequéncia 5>’ AUUC 3’
codificaria isoleucina e fenilalanina em um dado polipeptideo. Como vimos, nesse polipeptideo
o aminoacido vizinho da isoleucina ¢ a fenilalanina, porque o nucleotideo seguinte ao codon
5’AUU 3’¢ a citosina e, no seu lugar, poderia ocorrer mais trés outros nucleotideos vizinhos:
o que possui U, produzindo o codon 5’UUU 3’: fenilalanina; o que possui A, produzindo o
c6ddon 5’UUA 3’: leucina; e o que possui G, produzindo o codon 5’UUG 3’: leucina. Portanto,
a sobreposi¢ao em duas letras implica que nos polipeptideos, o amino4cido isoleucina poderia
ter apenas outro aminoacido como vizinho a leucina. Usando o mesmo raciocinio, a fenilalanina
poderia ser antecedida por apenas trés diferentes, além da isoleucina, que sao a valina, leucina
e fenilalanina. Portanto, um aminoacido qualquer na cadeia polipeptidica poderia ser antecedido
no maximo por quatro aminoacidos diferentes e sucedido por no maximo dois.

* O codigo nao tem virgulas

Poderia se pensar que para ocorrer a leitura correta dos codons fosse necessario a
separa¢ao dos mesmos por um nucleotideo que funcionaria como uma virgula. Assim, numa
sequéncia teriamos, por exemplo, vVACUVGCAv... em que “v” seria a virgula. De fato, nao
existe nenhum nucleotideo diferente dos quatro normais que ocorrem no RNA para preparar
os codons para a leitura. A sua precisao depende do inicio correto a partir do ponto inicial.
Além desse fato, nao se pode aceitar que um dos quatro nucleotideos normais funcione como
virgula, pois, pelo menos trés dos polinucleotideos sintéticos formados com um tinico tipo de
nucleotideo - poliA, poli U e poli C - foram traduzidos. Portanto, ¢ impossivel que os quatro
tipos de nucleotideos funcionem como virgula.

* O codigo é degenerado

Observando-se a tabela do codigo genético (Tabela 3.2), notamos que a maioria dos
aminodacidos ¢ codificada por mais de um cddon diferente. Evidentemente, esse fato seria
esperado, uma vez que sao 64 os codons possiveis, enquanto temos apenas vinte aminoacidos.
Essa propriedade de existir cddons sindnimos ¢ chamada degenerescéncia do codigo.

A degenerescéncia € variada entre os vinte aminoacidos. Ha aqueles codificados por
até seis codons diferentes, como € o caso da serina, arginina € leucina; cinco aminoacidos sao
codificados por quatro codons, como a valina; apenas a isoleucina € codificada por trés
cddons. Porém, nove aminoacidos, entre eles a fenilalanina, sao codificados por dois codons
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cada. A degenerescéncia do codigo s6 ndao ocorre para dois aminoacidos, metionina e
triptofano, codificados por 5' AUG 3'e 5’ UGG 3', respectivamente.

Apesar do codigo ser degenerado para a maioria dos aminoécidos, ele o € principalmente
em relagdo a terceira base do cddon na posicao 3’. Note na tabela 3.2, que todos os
aminoacidos para os quais o cddigo € degenerado, as duas primeiras bases do codon sdo as
mesmas, com excecao apenas da leucina, serina e arginina.

No pareamento do cédon do mRNA com o anticodon do tRNA, de forma antiparalela,
a terceira base do cédon - posicao 3’- pareia-se coma primeira do anticodon - posi¢ao 5.
Sabe-se que esse pareamento ndo € sempre perfeito, isto €, quando a primeira base do
anticddon ¢ a uracila, ela pareia-se com a adenina ou guanina do cddon e, quando a primeira
base do anticodon ¢ a guanina, ela pareia-se com citosina ou uracila do codon. Um caso
ainda mais anormal ¢ quando a primeira base do anticodon ¢ a inosina (I), homologa da
adenina, que se pareia com adenina ou uracila ou com citosina. De todos esses pareamentos,
apenas os perfeitos - uracila com adenina e guanina com citosina - sao pareamentos fortes.
Os demais sdo fracos e sao chamadas de oscilantes. Assim, sdo esses pareamentos oscilantes
que contribuem para que o codigo seja mais degenerado na terceira base do cddon. Paraum
dos trés aminoacidos em que seus codons diferem nas duas primeiras bases, sao necessarios
tRNAs diferentes que sempre fazem pareamentos fortes com as mesmas. Por exemplo, dois
cddons que codificama serina sao 5’UCU 3’e 5’AGU 3°, e requerem tRNAs com anticodons
diferentes, respectivamente, 5’ AGA3’e 5’ACU 3°.

A degenerescéncia do codigo genético, ao contrario do que se poderia pensar, traz
alguma vantagem evolutiva no sentido de torna-lo mais estavel contra os efeitos da mutagao.
Por exemplo, a troca de um nucleotideo na terceira posi¢cao do codon 5’ GCU 3’ nio traria
nenhum efeito na cadeia polipeptidica, uma vez que 5' GCC 3', ¢ 5' GCA 3'e 5' GCG 3'
codificam para o mesmo aminoacido, isto ¢, a alanina.

* O codigo nao é ambiguo

Um codon seria ambiguo se ele codificasse para dois ou mais aminoacidos diferentes.
Aceita-se que em condigdes naturais o cddigo ndo € ambiguo. A ambiguidade pode ser
observada somente em certas condigdes artificiais. Por exemplo, alteracdes no pH ou
temperatura ou presenca de estreptomicina no meio de cultura fazem com que, emFE. coli, o
cddon 5' UUU 3' codifique para fenilalanina bem como para leucina, treonina e isoleucina.

* O codigo ¢é universal

Uma das questdes mais intrigantes que surgiu durante a decifragdo do codigo era se os
cddons especificam os mesmos aminoacidos para todos os organismos. A universalidade do
codigo foi demonstrada quando mRNA e ribossomos de reticuldcitos de coelho foram
corretamente reconhecidos por tRNAs de E. coli, havendo sintese de hemoglobina.
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Atualmente, sabe-se que o codigo genético € universal no mundo vivo, ocorrendo apenas
pouquissimas excegoes de alguns codons comsignificados diferentes em mitocondrias de algumas
espécies. Essa universalidade sugere que todos os seres vivos t€ém um ancestral comum. Um
fato interessante, no entanto, € que os seres vivos exibem uma diversidade extremamente grande,
tanto em relacdo aos seus aspectos € comportamentos, quanto as proporgoes G/C e A/T,
porém, o conjunto de proteinas e enzimas necessarias para a sobrevivéncia € similar em todos
eles. Diante desse fato, o cddigo s6 pode ser universal porque ele também ¢ degenerado.
Gragas a universalidade do cddigo € que foi possivel desenvolver a tecnologia de obteng¢ao dos
organismos transgénicos, como sera comentado no Capitulo 17.

* O codigo tem ponto final

O término da leitura de um mRNA ¢ determinado por codons de terminagao. Sao trés
os cddons de terminacao - 5' UAA 3', 5' UAG 3'e 5' UGA 3' -, os quais nao sao lidos por
tRNAs, mas possuem afinidades para ligarem-se a proteinas especificas conhecidas por
fatores de liberacao.

O processo da tradugdo

A sintese protéica ¢ também conhecida como tradugao, porque a linguagem escrita
com as quatro letras correspondentes aos nucleotideos deve ser traduzida na forma de uma
cadeia polipeptidica com os vinte aminoécidos. A tradugao ¢ um processo bem mais complexo
que areplicagao e transcricdo do DNA, pois envolve a participagao de mais de uma centena
de macromoléculas, tais como enzimas, tRNAs, mRNA, alémdas estruturas macromoleculares
responsaveis pela sintese propriamente dita, os ribossomos.

Um dos primeiros passos na sintese protéica ¢ a ativacao dos aminoacidos ¢ o
carregamento dos tRNAs, do seguinte modo:

Aminoacil - tRNA sintetase
Aminoacido + ATP > Aminoacil ~AMP + PP;
Aminoacil - tRNA sintetase
Aminoacil ~AMP + tRNA > Aminoacil-tRNA+ AMP

A aminoacil tRNA sintetase ¢ uma enzima cuja fungao € criar um ambiente favoravel
para arealizagdo das reacdes apresentadas anteriomente. Na verdade, podemos comparar a
molécula da enzima a uma casa com quatro comodos, sendo um especifico para o ATP, um
segundo especifico para um dos vinte aminoacidos, um terceiro especifico para o tRNA
correspondente ao aminoacido e um quarto especifico para uma molécula de dgua, que ¢
utilizada em hidrdlise. Portanto, existe pelo menos uma aminoacil-tRNA sintetase para cada
aminoacido. De fato, a tradugdo correta da mensagem genética depende do alto grau de
especificidade dessas enzimas. Elas sdo altamente seletivas no reconhecimento do aminoéacido
a ser ativado, bem como no reconhecimento do respectivo tRNA. Essa seletividade € possivel
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gragas as diferentes sequéncias encontradas em cada tipo de tRNA, como ja foi mencionado
anteriormente (Box 3.9).

Entre esses tRNAs, existem dois especificos para o aminoacido metionina. Um ¢
utilizado apenas para iniciar a tradugéo - tRNA, - € 0 outro ¢ responsavel para inserir a
metionina em outras posi¢des da cadeia polipeptidica. No entanto, ambos reconhecem o
mesmo codonno mRNA, o 5’AUG 3°.

A traducdo ¢ mais facilmente compreendida se ela for dividida em trés etapas sucessivas,
isto €, o inicio, a elongacao e o término da cadeia polipeptidica. Essas trés etapas sao
similares em procariotos e eucariotos, embora existam também algumas diferencas
especialmente no inicio da tradugao.

Nos procariotos, o inicio da tradugao ocorre quando a extremidade 5’ da molécula de
mRNA se combina com a subunidade menor - 30 S - do ribossomo e com a formil-metionina -
tRNA, (Figura 3.14 € Box 3.10). Aligacao da formil-metionina-tRNA, ao complexo se da por
meio de pontes de hidrogénio entre as bases do mRNA - codon de iniciacdo 5’ AUG 3’ - e as
bases complementares do tRNA —anticodon 5” CAU 3°. Emrazio do codon de iniciagdo ndo
estar situado na extremidade 5° do mRNA, podemos perguntar como o anticodon da formil-
metionina-tRNA_encontra o codon 5’ AUG 3°? Foi constatado que existe uma sequéncia no
mRNA, antes do 5’ AUG 3’, que ¢ complementar a extremidade 3’ do rRNA 16 S, que € um
constituinte da subunidade menor do ribossomo - 30S. Portanto, ocorre o pareamento dessas
duas sequéncias complementares e, em consequéncia, o cddon 5’ AUG 3’ fica posicionado na
subunidade 30 S, facilitando o seu pareamento com o anticodon do tRNA, carregado coma
formil-metionina. Em seguida, a subunidade maior do ribossomo - 50 S - se liga a0 complexo
para formar o ribossomo completo, também denominado complexo de iniciagio.

lIIIIlIIIIllIIIIIIIIIIIIIII}IIIIIIIIIIII

Complexo de iniciagao

FIGURA 3.14. Esquema do inicio da sintese de uma cadeia polipeptidica, o complexo de
iniciacdo. Note que os dois sitios onde entram os aminoacidos, o P (formil-Met) e o A (demais
aminoacidos) ocorrem entre as duas subunidades do ribossomo. Portanto, existe uma fenda
entre as duas subunidades, onde localiza-se 0 mRNA e por onde entram os tRNAs, processando
a sintese da cadeia polipeptidica.
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BOX 3.9. OS VINTE AMINOACIDOS E AMINOACIL-tRNA SINTETASES QUE
SAO UTILIZADOS NA TRADUCAO

Aminoacido Abreviaturas aminoacil-tRNA sintetase
3 letras 1 letra
Acido aspartico Asp D a;
Acido glutimico Glu E a
Alanina Ala A oy
Arginina Arg R a
Asparagina Asn N a
Cisteina Cys C a
Fenilalanina Phe F P
Glicina Gly G P
Glutamina Gin 0 a
Histidina His H a;
Isoleucina lle 1 a
Leucina Leu L a
Lisina Lys K a
Metionina Met M a
Prolina Pro P a
Serina Ser S a
Tirosina Tyr Y a;
Treonina Thr T a
Triptofano Trp w a;
Valina Val V a

Cada aminodacido ¢ representado pela abreviatura de seu nome na lingua inglesa,
de trés letras ou uma letra, definidos em convengao internacional. Amaioria das abreviaturas
corresponde as trés ou a primeira letra do seu nome.

Cada aminoacido ¢ reconhecido por uma aminoacil-tRNA sintetase especifica. Cada
enzima pode ter apenas uma cadeia polipeptidica (o), duas idénticas (&), quatro idénticas
(a,), ou quatro de dois tipos @ ,). A cadeia a ou b € especifica de cada enzima. As
aminoacil-tRNA sintetases sdo classificadas em dois grupos. O grupo I sdo aquelas
principalmente monoméricas e que reconhecem os 10 aminoécidos escritos com letra
normal e o grupo II sdo enzimas principalmente diméricas e reconhece os 10 aminoacidos

escritos com letra em itdlico.
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No geral, a aminoacil-tRNA sintetase reconhece o seu aminoacido pela curvatura
interna do tRN A na sua estrutura tercidria e em algum ponto proximo ou no anticodon.
Entretanto, aquelas do grupo I também o reconhece pelo braco do aminoacido na
conformacdo de um grampo, contatando o tRNA no sulco menor da hélice dupla. J4,
aquelas do grupo II fazem o contato no brago do aminoacido na conformagao em hélice,
por meio do sulco maior. Apds o reconhecimento do tRNA, as enzimas do grupo I ligam
0 aminoacido na posi¢ao 2’ da ribose da adenosina situada em 3’ do tRNA, enquanto as

enzimas do grupo II o liga na posi¢ao 3’, exceto a enzima da Phe.

BOX 3.10. O RIBOSSOMO E ALGUMAS ENZIMAS ENVOLVIDAS NA TRADUCAO
DE PROCARIOTO E EUCARIOTO

No procarioto o ribossomo (70S) ¢ uma estrutura ribonucleoprotéica e € constituido
de duas subunidades, uma menor (30S) e outra maior (50S). A subunidade 30S contém
uma molécula de rRNA (16S com 1542 bases) associada a 21 moléculas de proteinas
(S1 aS21). A subunidade 50S contém duas moléculas de rRNA, uma 23S com 2904
bases e outra 5S com 120 bases, associadas a 34 moléculas diferentes de proteinas (L1
al34).

O ribossomo do eucarioto (80S) € semelhante ao do procarioto, porém, ligeiramente
maior, sendo constituido da subunidade menor (40S) e outra maior (60S). A 40S ¢
constituida pelo rRNA 18S com 1874 bases e 33 proteinas, enquanto a subunidade 60S
possui trés rRNAs, 0 28S com 4718 bases, 0 5,8S com160 bases e 0 5S com 120 bases,
todos associados a 49 proteinas.

Essas duas subunidades s6 ocorrem juntas quando esta ocorrendo a tradugdo e, no
ribossomo, ocorrem varias reagdes enzimaticas envolvendo os proprios rRNAs e também as
proteinas ribossdmicas, emvarios locais, com destaque para trés sitios: o P onde entra o primeiro
tRNA corregado com a metionina (metionil-tRNA), o A onde entra os demais tRNAs
carregados(aminoacil-tRNAs) e o E onde o tRNA descarregado do aminoécido serd liberado
do ribossomo.

Nos procariotos participam trés enzimas no inicio da traducao, os fatores de iniciacao
(IF1,IF2 e IF3). O IF1 e IF3 inicialmente ficam unidos a subunidade 30S para impedir
que ela se ligue a 50S na auséncia do mRNA. O IF2, apds unido ao GTP, liga-se
especificamente a formil-Met-tRNA, para introduzi-lo no sitio P na subunidade 30S.
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Com essa ligagdo, a hidrolise do GTP a GDP e a liberacao dos trés fatores de iniciagao,
permitem a ligacao da subunidade maior (50S) e a formacao do complexo de iniciagao.

A partir do complexo de iniciagdo comeca a elongagao também com a participacao
de trés enzimas, os fatores de elongagdo (EF-Tu, EF-Ts e G). A funcao da EF-Tu ¢
semelhante ao do IF-2, juntamente com o GTP introduz cada aminoacil-tRNA somente no
sitio A. Ap6s o EF-Tu-GDP ¢ liberado e o EF-Ts liga-se nesse complexo para descarregar
o GDP. Outro GTP liga-se no EF-Tu, libera o EF-Ts e promove a introdug@o de novo
aminoacil-tRNAno sitio A.

Assim que ocorre a ligagao peptidica entre os dois aminoécidos que estao nos sitios
AeP, 0 mRNA juntamente com esses dois tRNAs sdo translocados com a participacao do
fator de elongacao G consumindo um GTP, isto €, o aminoacil-tRNA do sitio A vaipara o
sitio P e 0 tRNA do sitio P vaipara o sitio E, liberando-o para transportar outro aminoécido.
Note que o sitio A fica vago para receber um proximo aminoacil-tRNA.

Nos eucariotos participam um niimero maior de enzimas. Entre as mais conhecidas,
na iniciacdo participam o elF2 e e[F2B, que sdo equivalentes, respectivamente, [F2 e EF-
Ts de procarioto. Inicialmente, forma-se o complexo ternario elF2-GTP-Met-tRNA..O
elF3 liga-se a subunidade menor do ribossomo (40S) e o elF6 liga-se a subunidade maior
(60S), para manté-las separadas. Simultaneamente, o eIlF3 também auxilia o complexo
ternario ligar-se no capacete-elF4E-elF4G-elF4F, seguido do elF4A que desenovela o
mRNA, auxiliado pela eIF4B. Esse complexo escaneia 0 mRNA até encontrar o AUG O
elF5 utiliza o GTP para liberar elF2, elF3, elF6, e provavelmente, os demais elFs, para

permitir aunido da 60S, formando o complexo de iniciagao, que estabiliza o inicio da tradugao.

A elongacao e o término da traducdo no eucarioto sdo similares ao procarioto.

Nesse estagio, a formil-metionina-tRNA_ ocupa o sitio P - sitio do peptideo - do

ribossomo, enquanto o sitio A - sitio do aminoacido -, estd vazio. A associa¢do desses
elementos ¢ mediada por enzimas chamadas de fatores de iniciagao, além do consumo de
energia fornecida pelo GTP.

A elongacao da cadeia polipeptidica ocorre a partir do complexo de iniciagdo. A

leitura prossegue na dire¢ao 53’ do mRNA pela entrada de um segundo aminoacil-tRNA
no sitio A do ribossomo (Figura 3.15). Esse segundo aminoacil-tRNA a ser inserido depende
do codon no mRNA que se encontra no sitio A. Estando os sitios P e A devidamente ocupados,
os dois primeiros aminoacidos ja estdo estrategicamente préximos para serem unidos por
meio de uma ligacao peptidica. Essa ligacdo se da entre o grupo carboxilico do primeiro
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aminoacido e o grupo aminico do segundo. A ligagdo peptidica ¢ catalizada pela peptidil
transferase, uma enzima que é parte integrante da subunidade maior do ribossomo. E
importante mencionar que os dois aminoacidos, dos sitios P e A, estao posicionados exatamente
sobre o sitio da peptidil transferase, na subunidade 50 S, facilitando, assim, a ocorréncia da
ligacdo peptidica. Em consequéncia dessa ligacao, forma-se um dipeptideo no sitioAe o
tRNA, do sitio P desliga-se da formil-metionina. Apos essa ligagdo, ocorre a translocacio,
que consta basicamente de trés movimentos; o mRNA move-se através do ribossomo em
uma extensao de trés nucleotideos - um cddon, o dipeptideo-tRNA move-se do sitio A para
o sitio P e o tRNA descarregado do sitio P ¢ transferido para o sitio E do ribossomo, sendo
em seguida liberado. O resultado da translocagao ¢ o terceiro codon do mRNA que fica
posicionado no sitio A, pronto para receber o terceiro aminoacil-tRNA. Esse processo
repete-se até o final da cadeia polipeptidica e, em cada passo, estdo também envolvidas
varias enzimas, os fatores de elongagio, € 0 GTP. Devemos observar que apenas o tRNA,
entra no sitio P, todos os outros entram no sitio A.

Peptidil - tRNA

IIIIIIIIIIIIIIIIIIlyllllllllll 3

FIGURA 3.15. Esquema de elongacdo da cadeia polipeptidica. Observe que um segundo
tRNA, transportando o aminoacido Ala, entra no sitio A que estava vago. Em seguida, ocorre
a ligacdo peptidica da Ala com Met, formando um dipeptideo ligado momentaneamente no sitio
A. Apos o movimento do mRNA através do ribossomo, em um espago equivalente a um codon,
o dipeptideo passa do sitio A para o sitio P e o tRNA_ passapara o sitio E para ser liberado. Um
novo sitio A se torna vago para a entrada de um terceiro tRNA carregado com aminoacido.
Esse processo repete-se até que o sitio A atinja um ponto final.
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O término da tradugao ocorre quando no sitio A se encontra um dos trés coédons 5’
UAA3’,0u 5’ UAG 3’, 0u 5’ UGA 3’ (Figura 3.16). Para esses trés cddons, ndo existe
tRNAs com anticodons complementares, mas sim proteinas especificas que os reconhecem
como sinais de parada. Essas proteinas chamadas de fatores de liberagao se ligam a um
dos codons de terminagdo no sitio A e ativam a peptidil transferase, que realiza a hidrdlise da
ligagdo entre o polipeptideo e o tRNA no sitio P. Apos a hidrélise, a cadeia polipeptidica
completa se dissocia do tRNA, a molécula de mRNA se liberta dos ribossomos e estes, por
sua vez, se dissociam nas duas subunidades.

A tradugdo nos eucariotos difere daquela nos procariotos em alguns pontos. Entre
eles, o ribossomo eucarioto possui as duas subunidades ligeiramente maiores, sendo a menor
40 S e amaior 60 S. O tRNA que inicia a tradugdo - tRNA. - também € especial, isto €, sO
serve para comegar a tradugao e também carrega a metionina, embora estando seja formilada.
No mRNA eucarioto, a sequéncia que precede o codon 5’AUG 3, ndo ¢ complementar a
extremidade 3’ do rRNA da subunidade 40 S. Além disso, o mRNA possui o capacete na

Polipeptideo

Sitio A
vazio

Fator de Liberagiio

FIGURA 3.16. Esquema do término da sintese de uma cadeia polipeptidica. Note que o sitio
A, a direita do ribossomo, ficou vago e contém o ponto final 5 UAA 3°. Como este codon tem
afinidade pelos fatores de liberagdo, as proteinas RF1 ¢ RF3, ocorre a hidrélise de todo o
conjunto, com o auxilio de energia fornecida pelo GTP. Em consequéncia, serd liberada a
cadeia polipeptidica ja completa que esta presa no tltimo tRNA, no sitio P.
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extremidade 5°, que se une a subunidade 40 S do ribossomo. Essa subunidade também ja
esta previamente associada a metionina - tRNA.. Portanto, a ligagdo do tRNA. com o
mRNA nao se faz inicialmente por meio do pareamento codon-anticodon e sim, por meio do
caminhamento da subunidade 40 S sobre 0 mRNA no sentido 5°—3’, até encontrar o
primeiro 5’ AUG 3’ que se pareia com o anticodon. Em seguida, une-se a subunidade maior
do ribossomo - 60 S - formando o complexo de iniciagdo. Em todos os passos, participam
enzimas, fatores de iniciagdo e ha consumo de energia proveniente de ATP e GTP.

Nos eucariotos, as proteinas que sdo secretadas geralmente sdo sintetizadas nos
ribossomos associados ao reticulo endoplasmatico, o qual € denominado de rugoso pela presenca
do ribossomo. A aparente ligacao do ribossomo ao reticulo se da por meio de uma complexa
estrutura ribonucleoprotéica denominada de particula de reconhecimento do sinal (SRP). A
SRP ¢ constituida por um scRNA com 305 bases associadas a seis moléculas de proteina. A
fungao da SRP ¢ ligar-se a uma sequéncia de 15-30 aminoacidos (peptideo sinal) da extremidade
amino terminal da cadeia polipeptidica, que esta sendo sintetizada pelo ribossomo.
Simultaneamente, a SRP liga-se a uma proteina receptora de SRP situada no reticulo, formando-
se um poro na sua membrana e direcionando a cadeia polipeptidica sob sintese para o interior
do reticulo. Ap6s a cadeia polipeptidica estar no interior do reticulo o peptideo sinal ¢ eliminado
por uma enzima, formando-se assim a proteina madura. Essa proteina ¢, em seguida, direcionada
para o complexo de Golgi de onde emergem vesicula com a proteina, encaminhando-a para a
membrana plasmatica e liberando-a para o exterior da célula.

Virias cadeias polipeptidicas sdo sintetizadas no citossol e, posteriormente, elas sao
destinadas ao interior de organelas como a mitocondria ou o cloroplasto. Essas cadeias
conseguem atingir seu destino também gragas a um peptideo sinal, o qual as vezes ¢ duplo,
pois necessitam cruzar as duas unidades de membrana dessas organelas. Um fato curioso foi
a obtencao da soja transgénica resistente ao glifosato pela empresa Monsanto. No preparo
do gene que codifica a proteina que confere resisténcia a esse herbicida, foi necessario adicionar
o peptideo sinal para assegurar que a proteina sintetizada no citossol chegasse no interior do
cloroplasto onde o glifosato atua.

E importante enfatizar que muitos ribossomos podem traduzir simultaneamente uma
unica molécula de mRNA, aumentando grandemente a eficiéncia de utilizacdo do mRNA.
Um grupo de ribossomos ligados a uma molécula de mRNA ¢ chamado polirribossomos ou
polissomos. Cada ribossomo desse grupo funciona independentemente, sintetizando uma
molécula completa da cadeia polipeptidica. Assim, se temos um polissomo constituido de
cinco ribossomos, teremos cinco moléculas daquela proteina (Figura 3.17; Box 3.11)
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FIGURA 3.17. Diagrama de um polirribossomo (polissomo). O mRNA move-se através dos
ribossomos na direcdo 5° — 3’ até encontrar um dos codons de terminacdo. O funcionamento de
cada ribossomo ¢é independente, isto ¢, cada ribossomo produz uma molécula da cadeia polipeptidica.

BOX 3.11. INIBIDORES DA SINTESE PROTEICA

Um aspecto importante de se conhecer a sintese de proteinas € o sucesso que se
tem hoje com o controle de infecgdes bacterianas por meio de antibidticos. Isso porque
o mecanismo de a¢ao de varios antibioticos € exatamente no processo de tradugao de
proteinas das bactérias, embora ndo afete o processo de traducao do eucarioto. Por
outro lado, algumas toxinas letais a eucarioto atuam no seu sistema de traducao.

Antibiético/toxina Acdo Organismo
1. Estreptomicia e outros . L ~ .

. p ) Inibe a iniciacdo da traducdo Procariotos
aminoglicosideos
2. Tetraciclina Inibe a ligagcdo de aminoacil-tRNAs Procariotos
3. Cloranfenicol . . . Procariotos

/e Inibe a atividade da peptidil transferase

4. Cicloeximida Inibe a atividade da peptidil transferase  Eucariotos

Liga-se na subunidade 508 e inibe a

N Procariotos
translocacgdo

5. Eritromicina

Entra no lugar de aminoacil-tRNA e Procariotos e

6. Puromicina . , ~ .
causa término pré-maturo da tradugdo  Eucariotos

Bloqueia a transloca¢do durante a
7. Proteina da difiteria tradugdo inativando o fator de Eucariotos
elongagdo eEF2
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3.5 MANIFESTACAO FENOTIPICA

Vimos até agora como a informagao codificadano DNA ¢ passada de célula para célula
por intermédio da replicagdo e, também que o processo da tradugao resulta na sintese de uma
cadeia polipeptidica. Nesse topico, procuraremos demonstrar de uma forma bem simplificada
como umgene controla umdeterminado fendtipo. Na verdade, este controle € indireto, porque na
maioria das vezes o produto final da transcri¢do e tradugao, isto €, a cadeia polipeptidica, nao €
expressa prontamente. Por exemplo, um gene que controla a cor da flor emuma espécie vegetal
nao ¢ o responsavel direto pela sintese dos pigmentos coloridos (Figura 3.18). Em vez disso,
esses pigmentos sao produtos de uma via metabolica cujas reagdes sao catalisadas por enzimas,
as quais sdo sintetizadas gracas as informagdes contidas no DNA, como visto anteriormente.

Por outro lado, existem situagoes em que a cadeia polipeptidica tem fungao estrutural
€, nesse caso, a expressao fenotipica € produto direto da informagao proveniente do DNA.
Por exemplo, o coldgeno € uma proteina fibrosa presente na pele, ossos, cartilagens e dentes
de todos os mamiferos. Portanto, o aspecto fenotipico desses tecidos animais € controlado
diretamente pelo DNA.

l’l‘r:mscrigau

{ T | | ] pré-mRNA

Processamento

mRENA

Cauda
Tradugio

Capacete l

Proteina

Fungio
enzimdatica
. Pigmento
> R
cotorido

Substrato

FIGURA. 3.18. Esquema da expressdo do gene para a cor da flor. Observe que o gene
(DNA) ¢ transcrito em um pré-mRNA que é processado para produzir o mRNA. A cadeia
polipeptidica é produzida a partir da tradugdo do mRNA. A proteina sintetizada atua como
enzima na conversdo do substrato em pigmentos coloridos. Apesar desse gene estar presente
em todas as células da planta, ele s6 se manifesta nas pétalas da flor.
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Assim sendo, certos caracteres tais como producgao de graos, producao de leite, teor
de vitaminas em frutos etc., sdo bastante complexos e resultam geralmente da participagao
de centenas de genes. No entanto, mesmo que nao se conheg¢a completamente o controle
desses caracteres, podemos inferir que o fen6tipo final surge de maneira analoga aquela
descrita para a cor da flor, havendo, porém, centenas de passos metabolicos e talvez a
interag¢do dos varios produtos formados.

3.6 ORIGEM DA VARIABILIDADE GENETICA

A origem da variabilidade genética sdo as mutacdes e correspondem a mudangas
herdaveis que servem como matéria-prima aos processos de melhoramento genético e evolugao.
Como as mutagdes sao herdaveis, elas devem ocorrer na sequéncia de nucleotideos do gene,
provocando alteragdes do mesmo e, consequentemente, produzindo novas formas alternativas,
os alelos.

Existem varias causas que podem provocar uma mutagao génica, mas que apresentam
sempre uma caracteristica em comum: todas elas afetam a sequéncia de bases nitrogenadas
do DNA. Essa alteracdo gera umnovo alelo e pode modificar a cadeia polipeptidica a ser
sintetizada, dando origem na maioria das vezes, a um novo fenotipo. As causas que podem
provocar alteragdes nas sequéncias de bases do DNA sao:

* Substituicdo de bases - Podem ocorrer varios tipos de trocas, as quais recebem
denominagdes especiais. Assim, a troca de uma purina - adenina ou guanina - por outra, ou
de uma pirimidina - citosina ou timina - por outra, ¢ denominada de transi¢ao; contudo, a
substituicao de uma purina por uma pirimidina, ou vice-versa, ¢ denominada de transversao.
Quatro diferentes transigoes e oito diferentes transversoes sao possiveis, como pode ser
observado no esquema apresentado a seguir:

|

R )]

——— Transigdo

—— Transversao

@ +—————>p

I

A troca de bases ocorre porque existem formas tautoméricas (Figura 3.19), isto ¢,
formas alternativas das bases nitrogenadas e que, frequentemente, apresentam pareamento
irregular durante a replicacado do DNA. Por exemplo, adenina no seu estado normal amino
forma pontes de hidrogénio com a timina, mas na forma tautomérica imino pode se parear
coma citosina. Da mesma maneira, timina, no estado ceto, se pareia com a adenina, mas na
forma tautomérica enélica ¢ capaz de se parear com a guanina (Figura 3.20). As formas
tautoméricas raramente estao presentes nas cé¢lulas, mas podem se tornar comuns, gragas a
acao de agentes mutagénicos naturais ou artificiais.
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FIGURA 3.19. Bases do DNA e suas respectivas formas tautoméricas raras que explicam as
muta¢des génicas advindas de substituicio de bases. E mostrado o local na molécula em que
ocorrem as alteragOes tautoméricas. Essas alteragdes correspondem a mudanga de posi¢do do
atomo de H. Em consequéncia, o grupo amino (NH,) perde um H ¢ origina o tautdmero imino (NH).
De forma semelhante, o grupo enol (COH) também perde um H e origina o tautomero ceto (CO).
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FIGURA 3.20. Diagrama dos pareamentos dos tautomeros, durante a replicacdo do DNA.
Observe que as formas tautoméricas possibilitam o pareamento anormal, o que contribui para
a substituicdo de bases, que € uma das causas de mutagdo.

A substituicdo de bases causa alteracdo em um tnico coédon no DNA. O coédon
mutante pode oundo provocar mudanca de um aminoacido ao longo da cadeia polipeptidica,
possibilitando trés alternativas:

* Mutacao silenciosa - Nesse caso, a substituicdo de bases no DNA nao altera a
sequéncia de aminoacidos na cadeia polipeptidica. Por exemplo, seja 3' AGC 5'a sequéncia
de bases da cadeia molde de um segmento de DNA, e o aminoacido codificado por esse
segmento ¢ a serina. Se a citosina no cddon anterior for substituida por uma guanina, o
codon mutante sera 3' AGG 5', o qual também codifica o amino4cido serina. Portanto, a
ocorréncia de uma mutacao no DNA ndo traz nenhuma consequéncia a cadeia polipeptidica,
gragas a degenerescéncia do codigo genético. Um efeito similar ao da mutagao silenciosa €
produzido quando a substituicao de base no DNA ocasiona a substitui¢do de um aminoacido
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na cadeia polipeptidica sem, no entanto, acarretar nenhuma alteracao na sua fungao. Esse
ultimo caso ¢ chamado de mutagao neutra.

* Mutacao de sentido errado - Quando a substituicao de uma base no DNA acarreta
alteracao em um aminodcido na cadeia polipeptidica, temos uma mutacao de sentido errado.
Por exemplo, considerando que no cédon anterior 3' AGC 5' a guanina seja trocada por
adenina, teremos 3' AAC 5' que, por sua vez, codifica o aminoacido leucina. Em geral, essa
mutagao resulta na producao de uma proteina com propriedades diferentes, ocasionando a
formagao de umnovo fenotipo.

* Mutacao sem sentido - Tem-se esse tipo de mutagdo, quando de uma troca de bases
no DNA surge um dos cddons de terminagdo no mRNA, impedindo a sintese completa da
cadeia polipeptidica. Assim, se a guanina for substituida pela timina no c6édon 3' AGC 5',
teremos 3'ATC 5', que sera transcrito em 5' UAG 3'no mRNA, o qual € um cddon de terminac@o.

Na Figura 3.21 apresentam-se esses trés tipos de mutagoes.

5 TCG 3
DNA 3’ AGC 5° Cadeia molde
Transcricio
v
mRNA §— o UCGC —3~
Traducao
v
Polipeptideo H,;N Ser COOH
Mutacio 1 Mutacao 3
Mutacio 2
v
5’ TCC 3 5 TTG 3 5 TAG 3
DNA 3 AGG 5 3 AAC 5 3 ATC 5
Transcricao Transcricao Transcri¢ao
v v ¥
mRNA 57 ucCcC 3 5 UuuG 3 5- UAG RN
Traducao Traducao Traducao
Polipeptideo v v v
H,N Ser COOH H,N Leu COOH H,N Término

FIGURA 3.21. Esquema de possiveis substituicdes de bases em um segmento de DNA.
Observe que a substituicdo de bases pode contribuir para uma mutagdo que nao altera a cadeia
polipeptidica (mutacdo silenciosa Ser — Ser), uma mutagdo de sentido errado, por substituir
um aminoacido na cadeia polipeptidica (Ser — Leu) e uma mutagdo sem sentido, em razdo de
ocorréncia de um ponto final (UUG — UAGQG).
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* Adicao ou delecio de bases - A retirada ou a inclusao de uma tnica base provoca
alteracdes na sequéncia de DNA a partir do ponto em que ocorreu a delegdao ou adigao.
Seja, por exemplo, uma molécula de DNA com a seguinte sequéncia de bases:

5' ATGCCGACGTATCAGTAA 3'- cadeia senso
3'TACGGCTGCATAGTCATT 5' - cadeia molde ou antissenso

O RNA mensageiro transcrito tera a seguinte sequéncia de bases:
5'AUGCCGACGUAUCAGUAAZJ'

Essa sequéncia de bases, por sua vez, codifica uma cadeia polipeptidica com os seguintes
aminoacidos: metionina - prolina - treonina - tirosina - glutamina. Se, por exemplo, for
adicionado erradamente durante a replicacdo do DNA, o par A-T, entre o quinto e sexto
pares de bases, a nova molécula do DNA tera a seguinte sequéncia:

5'ATGCCAGACGTATCAGTAAZ'
3'TACGGTCTGCATAGTCATT &'

O mRNA serd: 5' AUGCCAGACGUAUCAGUAA 3' e a sequéncia de aminoacidos
devera ser: metionina - prolina - &cido aspartico - valina - serina - valina. Como se observa,
a adicao de apenas uma base modifica completamente a sequéncia de aminoéacidos na cadeia
polipeptidica sintetizada, a partir do ponto em que ocorre a adicdo da base nitrogenada no
DNA. Além disso, desapareceu o ponto final, produzindo, assim, uma cadeia polipeptidica
que certamente nao sera funcional.

Pelo exemplo demonstrado, fica evidenciado que a mutacao do tipo adi¢ao ou delegao
¢ bem mais drastica do que a substitui¢ao de bases. De fato, esse tipo de mutagao pode ser
letal se a proteina original for essencial para a sobrevivéncia do individuo, ndo sendo assim
passada aos descendentes. Quando o alelo mutante ndo € letal, geralmente forma alelo ndao
funcional que ¢ denominado de recessivo.

Deve ser enfatizado que, como um gene € constituido por centenas de nucleotideos,
teoricamente, o numero de alelos para um dado gene ¢ muito grande. Isso ocorre porque a
probabilidade de que uma dada mutagao reverta ao estado alélico anterior € muito menor do
que a probabilidade de uma mutagdo adicional para um novo estado alélico. E necessario
comentar que, apesar do grande niimero de nucleotideos que constitui um gene, a frequéncia
de mutacao ¢ muito baixa por ser o processo de replicagdo do DNA muito preciso. Ela
corresponde, em geral, a valores entre 107 a 10 por loco por geragdo, em bactérias. Em
eucariotos, embora nao existam estimativas precisas, imagina-se que as frequéncias sejam
semelhantes. Apesar dessas baixas frequéncias, o numero de mutantes na espécie € funcao
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do numero de individuos. Em popula¢ées muito grandes como, por exemplo, em uma colonia
de bactéria, sempre ocorrem mutantes em um ou mais genes. De forma semelhante, em uma
cultura de milho, por exemplo, € frequente encontrarmos plantas albinas, como resultado de
mutagdo sem sentido no gene da clorofila. A frequéncia de mutagdo, porém, pode ser
incrementada utilizando agentes mutagénicos que podem ser substancias quimicas ou agentes
fisicos.

Em fungao da regiao do corpo do individuo em que uma célula sofre uma mutacao, ela
¢ denominada de somatica, se ocorrer em qualquer célula, de modo que ndo seja herdada.
Entretanto, se a célula somatica mutante originar um tecido reprodutivo e o alelo mutante for
passado para um gameta, ele serd herdavel. Igualmente, se a mutagao ocorrer nas células da
linha germinativa ou no proprio gameta, sendo, portanto, herdavel, ¢ chamada de mutacao
germinal ou gamética.

3.7 GENES,ALELOS E DNA

Uma pergunta frequentemente formulada € se todo o DNA de um organismo constitui
os seus genes. Se compararmos as quantidades de DNA de diferentes organismos, notamos
que sua varia¢ao ¢ muito grande. O excesso de DNA por genoma ocorre, principalmente,
nos organismos superiores. O milho, por exemplo, possui cerca de 1500 vezes a quantidade
de DNA da bactéria Escherichia coli. A bactéria, apesar de ser um procarioto, ¢ um ser
auténomo e, portanto, possui todos 0s genes necessarios para a sua sobrevivéncia. Assim, ¢
erroneo afirmar que o milho possui 1500 vezes mais genes do que a E. coli, narealidade ¢
apenas cerca de oito vezes (Tabela 3.4). De fato, estudos realizados com DNA de eucariotos,
procariotos e virus mostraram que o DNA de virus e de procariotos faz parte quase somente
de seus genes. No entanto, os eucariotos possuem trés classes de DNA: 1. Os altamente
repetitivos, que sdo sequéncias pequenas, de comprimentos entre 6 e 300 pares de bases e,
cada sequéncia € repetida até um milhdo de vezes por genoma; 2. Os moderadamente
repetitivos, em que cada segmento ocorrem repetidos entre mil e dez mil vezes; 3. E os ndo
repetitivos.

O DNA altamente repetitivo concentra-se principalmente proximo do centromero, €
acredita-se que sua fungao esteja relacionada com o alinhamento dos cromossomos durante
as divisdes celulares. Portanto, ndo sdo genes. Entretanto, pequenas sequéncias de DNA
altamente repetitivo ocorrem ao longo de todo o genoma e até mesmo dentro de muitos
genes, nas regioes ndo traduzidas do primeiro e tltimo éxon. O moderadamente repetitivo
constitui alguns poucos genes que se encontram repetidos, como os de rRNA e de histonas,
e também devem corresponder as inimeras sequéncias que participam da regulacao da
expressao dos genes, as quais também nao sao genes e sim sitios regulatorios (capitulo 19).
Ja, o DNA ndo repetitivo representa a grande maioria dos genes.
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TABELA 3.4. Numero de genes de algumas espécies.

Espécie

Numero de genes (* estimado)

Mycoplasma genitalium 470
Rickettsia prowazekii 834
Haemophilus influenzae 1.743
Escherichia coli 4.288
Saccharomyces cerevisiae 6.034
Drosophila melanogaster 12.000%*
C. elegans 19.000%*
Arabidopsis thaliana 25.000%*
Homo sapiens 35.000%*
Oryza sativa 40.000%*
Zea mays 32.000%*

Outro ponto também a ser comentado € questionar a diferenca entre gene e alelo sob
o ponto de vista molecular. Em geral, pode-se dizer que os genes possuem niimeros muito
diferentes de pares de nucleotideos, uma vez que correspondem a segmentos diferentes do
DNA - situados em locos diferentes do cromossomo. Além disso, os eucariotos em geral,
possuem numeros diferentes de éxons e introns, variando de um a cinquenta. Portanto, a

diferenca entre os genes se deve basicamente as diferengas de tamanho da cadeia polipeptidica

codificada por cada um e que correspondem aos éxons, e também a variagdo do nimero de

éxons e introns. J4, os alelos, por corresponderem a segmentos homologos de DNA - possuem

o mesmo numero de pares de nucleotideos, quando sdo provenientes de mutagdao por
substitui¢ao de bases, ou possuem niimeros semelhantes de pares de nucleotideos, quando
forem originados por muta¢do do tipo adicdo ou delecao de bases. Em geral, os alelos
diferentes possuem o mesmo nimero de éxons e introns.
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I.

PROBLEMAS PROPOSTOS

A composi¢ao de bases de varios acidos nucléicos isolados de algumas espécies €
fornecida a seguir:

Espécies

Bases (%)
A C G T U

20 30 30 20 -
40 10 10 40 -
30 30 20 - 20
40 10 40 - 10
30 30 20 20 -

whn A~ W N =

84

Para cada espécie, caracterize o dcido nucléico encontrado.

O DNA de uma célula haploide da galinha contém 1,3 x 10"?g e a adenina corresponde
a 28% de suas bases. a) Qual € a proporg¢ao de citosina esperada nesse DNA? b)
Qual o numero esperado de nucleotideos em uma célula somatica? c) Qual seria o
comprimento total do DNA de uma célula haploide, se todos os seus cromossomos
fossem unidos? d) Considerando que o nicleo de uma célula tem 3 mm de didmetro,
qual a implicacdo bioldgica dessa dimensao em relagcao ao comprimento do DNA?
Observacao: Considere que o peso molecular médio de um nucleotideo € 330 daltons
¢ 1 dalton equivale a 1,67 x 102'g.

Considerando ainda o0 DNA de uma célula haploide da galinha, quantos tipos de
moléculas de DNA sdo possiveis? Qual a implicacao biologica desse resultado?

O gene da ovoalbumina da galinha possui 8 éxons e 7 introns. a) A primeira sequéncia
na posi¢ao 5' da cadeia senso € um éxon. Considerando que os €xons e introns estao
numerados em ordem crescente da posi¢ao 5' — 3', esquematize a estrutura do pré-
mRNA transcrito desse gene. b) Suponha que a cadeia polipeptidica codificada pelo
gene da ovoalbumina possua 200 aminoacidos. Sabendo-se que o primeiro ¢ a lisina
e que o gene possui 2.016 nucleotideos, quantas bases constituem os introns?

Uma cadeia da molécula de DNA contém a seguinte proporcao de bases nitrogenadas:
20% A, 30% C, 40% G e 10% T. Quais sdo as proporc¢des dessas mesmas bases
esperadas na hélice dupla desse DNA?



10.

Genética Molecular

O genoma hapldide do bicho-da-seda tem apenas uma cépia do gene da fibroina -
proteina da seda. Durante a produgdo da seda, cada célula produz 10° moléculas
dessa proteina, sendo que o gene € transcrito 10* vezes. Quantas vezes uma mesma
molécula do mRNA ¢ traduzida?

Considere as 60 proteinas diferentes de uma espécie vegetal, cada uma com tamanho
médio de 120 aminoacidos. Qual o nimero de nucleotideos dos éxons relacionados
com a sintese dessas proteinas? Admita que o primeiro aminoacido de todas as proteinas
nao seja a metionina.

O grao do milho pode ser liso ou enrugado. O liso ¢ decorrente de um alto conteudo
de amido no endosperma, e o enrugado ¢ decorrente da presenca de agucares soluveis
emagua no lugar do amido. Sabe-se que o tipo de agticar do endosperma ¢ controlado
por um par de alelos, e que cada um codifica uma cadeia polipeptidica. Qual seria a
explicagdo bioquimica para formar amido ou agucares soliveis em agua?

Em um dos genes da soja que codifica para a antocianina, existem 1.212 bases
nitrogenadas nos seus éxons. Considerando que na cadeia polipeptidica codificada
por esse gene o primeiro aminoacido € a metionina, pergunta-se:

a) Qual o numero de aminodcidos dessa proteina?

b) Qual o nimero de bases nitrogenadas do mRNA?

¢) Qual o numero de tRNAs envolvidos na sintese de uma molécula? Para sintetizar
cada cadeia polipeptidica, quantos ribossomos sdao necessarios?

No sorgo, um determinado alelo apresenta a seguinte sequéncia de bases:

Exon 1 | Intron 1 | Exon 2 | Intron 2 | Exon 3

5’ATGCACCGA  AATGAT AGAATT ACGCCC CCACCACCACCACAATAGA3Z

3’ TAC GTG GCT TTACTA TCTTAA TGCGGG  GGT GGT GGT GGT GTTATCTS

A cadeia antissenso dessa molécula tem a timina como primeira base na posigao 3'. A
partir desse alelo pergunta-se:

a) Qual € a sequéncia de bases no mRNA?

b) Qual o nimero de aminoacidos que fardo parte da proteina codificada por esse
alelo?

¢) Se forem sintetizadas 10 moléculas de proteina, qual o niimero total de tRNA e de
ribossomos que irdo participar?

d) Qual ¢ a sequéncia de aminoacidos na proteina?
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e) Considerando a cadeia antissenso a partir da extremidade 5', se ocorrer a delegao
da quinta base - timina - e a adi¢do de uma citosina apos a 18" base, qual serd a
sequéncia de aminoacidos na cadeia polipeptidica mutante?

86



4  ORGANIZACAO DO

MATERIAL GENETICOE
DIVISAO CELULAR

4.1 INTRODUCAO

A forma de organizagdo do material genético nas cé€lulas varia em funcao da
complexidade do organismo. Em organismos procariontes - bactérias e algas verde-azuladas,
nao ha separagao entre nucleo e citoplasma e o material genético encontra-se em um mesmo
compartimento denominado nucledide. Nesses organismos, 0 cromossomo € constituido
apenas de DNA, que normalmente nio se associa a qualquer outra molécula, estando livre
para realizar suas fungoes.

J4, os organismos superiores - eucariontes - possuem nucleo diferenciado, no qual se
encontra a quase totalidade das informacgdes hereditarias. O nucleo € geralmente esférico e
pode ser observado ao microscéopio 6tico, quando a célula € tratada com corantes basicos.
Os seguintes elementos constituem o nucleo e serdo descritos a seguir: membrana nuclear,
cariolinfa, cromatina e nucléolo.

1. Membrana nuclear - também chamada de carioteca, é constituida de duas unidades
de membrana separadas uma da outra por um espaco de 100 A a 150 A. Uma estrutura
peculiar da carioteca € a presenca de poros que colocam em contato a cariolinfa e o citoplasma.
Na verdade, os poros apresentam uma estrutura complexa. Seu didmetro é de 500 A a 800
A, porémnio se verifica um livre contato da cariolinfa com o citoplasma. Nesse local, existe
uma substancia detectada pela microscopia eletronica. Além disso, nos bordos do poro,
existe uma estrutura circular chamada anulo, formada de oito granulos presentes na superficie
nuclear e citoplasmatica. A estrutura do poro € complexa e funciona como uma valvula abrindo
e fechando, permitindo ou nao a passagem de macromoléculas que sao selecionadas por
proteinas presentes no complexo do poro. Aexportacao de RNA’s do nucleo para o citoplasma
e a importa¢ao de proteinas do citoplasma para o ntcleo sao reguladas por essas proteinas
presentes no complexo do poro. A estrutura do poro podera ser melhor entendida por meio
da figura4.1.

Os poros ocupam de 5 a 36% da superficie da membrana nuclear e s3o mais frequentes
nas células com intensa atividade de transcrigao.
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Membrana Externa Complexo de Poros

T

] Carioteca

Membrana Interna

Granulo

FIGURA 4.1. Membrana nuclear e corte transversal de um poro.

2. Cariolinfa - a cariolinfa ou nucleoplasma ¢ a parte fluida do nucleo. E de natureza

coloidal, ndo coravel e rica em proteinas.

3. Cromatina - € o constituinte mais importante do nucleo e € constituida principalmente
por DNA e proteinas, sendo a quantidade de DNA constante e a quantidade de proteina
@ variavel, quando consideramos as células de uma espécie com mesmo nimero de

Cromossomaos.

Durante a intérfase, a célula apresenta grande atividade metabdlica, por isso os

cromossomos estdo descondensados e sao chamados de cromatina. Na divisdo, a cromatina
se condensa para tornar possivel a movimentagao dos cromossomos para os polos da célula.

A cromatina se encontra na forma de eucromatina e a heterocromatina. A eucromatina

corresponde a por¢ao do cromossomo que esta descondensada, cora-se menos intensamente
e possui a grande maioria dos genes. Ja a heterocromatina se divide em constitutiva e

facultativa. A constitutiva € a parte do cromossomo permanentemente condensada em todas

as c€lulas do organismo. Corresponde as regides proximas do centromero e telomero e
também os cromossomos B, ou extranumerarios, que ocorrem em algumas gramineas como

no milho. Essa por¢ao da cromatina ¢ geralmente constituida por sequéncias pequenas de
DNA, repetidas até um milhdo de vezes e chamadas de DNA altamente repetitivo, sendo,
normalmente, desprovida de genes. A heterocromatina se caracteriza por apresentar uma
replicagdo tardia, no final do periodo de replicacdo do DNA. A heterocromatina facultativa ¢
aquela condensada na intérfase so6 de alguns cromossomos sexuais, como por exemplo, o
cromossomo X, formando o corpusculo de Bahr que ocorre nas f€meas de mamiferos.

A condensacdo da cromatina ¢ um fendémeno intrigante pela sua intensidade e

complexidade. Apenas para ilustrar, no milho existem 20 cromossomos nas células somaticas.
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Durante a metafase, que € a fase em que os cromossomos encontram-se na condensacao
maxima, se eles fossem enfileirados, mediriam mais ou menos 80 pm. Porém, o comprimento
das 20 moléculas de DNA dos mesmos 20 cromossomos, se fossem enfileiradas, mediriam
4,62 m. Portanto, a redu¢dao de comprimento do DNA do milho até atingir o estadio de
cromossomos metafasicos ¢ da ordem de 57 mil vezes.

A condensacao da cromatina, para formar os cromossomos, envolve varios estadios.
No primeiro estadio, ¢ formada uma estrutura chamada nucleossomo e que ¢ a base para
formacao da fibra mais fina da cromatina com 110 A de didmetro.

Na constitui¢do do nucleossomo, 0 DNA estd intimamente associado a cinco tipos de
proteinas bdsicas, as histonas, e que sao denominadas de H1, H2A, H2B, H3 e H4. O
nucleossomo ¢ uma estrutura com aproximadamente 110 A de didmetro, formado por um
nucleo com oito moléculas de histonas sendo duas moléculas de cada uma das histonas H2A,
H2B, H3 e H4. Em torno desse nucleo, enrola-se um segmento de DNA, em média de 146
pares de base, numtotal de 1,75 volta (Figura 4.2). Entre dois nucleossomos vizinhos, existe
um segmento de DNA de cerca de 54 pares de bases. Externamente a cada nucleossomo
associa-se a histona H1, com a fungao provavel de aproximar dois nucleossomos vizinhos
para formagio da fibra de 110 A de didmetro. Assim, considerando os 200 pares de bases
do DNA em cada nucleossomo, multiplicado pelo comprimento de cada par de bases, que ¢
de 3,4 A, temos o comprimento do segmento de DNA de 680 A. Como esse comprimento
é reduzido ao didmetro do nucleossomo de 110 A, deduz-se que a condensacio, nesse
primeiro estadio, ¢ de aproximadamente sete vezes.

Histonas(nucleo)
Molécula de DNA H2A, H2B, H3, H4

55A

Histona H1

v

ol
|

110A Molécula de DNA

FIGURA 4.2. Diagrama de um nucleossomo mostrando as oito moléculas de histonas de
quatro tipos (duas de H2A, H2B, H3, H4) circundadas por 1,75 voltas da hélice dupla de DNA.
Observe que a histona H1 liga-se externamente a esta estrutura.
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No segundo estadio de condensagio da cromatina, provavelmente a fibra de 110 A
assume uma estrutura em ziguezague, chamada de solenoide (Figura 4.3). Em consequéncia,
forma-se uma fibra com didmetro de aproximadamente 300 A e que pode ser observada no
nucleo interfasico. Nesse segundo estadio, o comprimento do DNA fica cerca de 40 vezes
mais curto. Esse ¢ o nivel de condensagao da eucromatina. Existem outros estadios de
condensacao para que a cromatina se transforme nos cromossomos nas divisoes celulares.
Considerando novamente os cromossomos metafasicos do milho, que sao 57 mil vezes mais
curtos do que o DNA, verifica-se que a maior intensidade da condensa¢ao ocorre somente
apos a célula iniciar a divisdo celular. Nessa fase, o solendide sofre novas espiralizagdes e
dobramentos que sdo contidos em um esqueleto protéico. Essa nova estrutura se enrola,
dobra-se e constituird o cromossomo metafasico, atingindo, portanto, o grau maximo de
condensacao (Figura4.4).

FIGURA 4.3. Modelo de um solenoide ilustrando o segundo estadio de condensacdo da
cromatina dos organismos eucariontes. Essa estrutura é responsavel pela condensagdo de
cerca de 40 vezes, formando uma fibra com cerca de 300 A de didmetro.
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FIGURA 4.4. Esquema de condensagdo da cromatina a partir da molécula de DNA até atingir
o estadio de cromossomo metafasico.

Os cromossomos foram descobertos em 1842 por C. Von Nageli. Em 1879, W.
Flemming empregou o termo cromatina para os cromossomos descondensados no nucleo
interfésico e que se coravam com corantes basicos. A palavra cromossomo foi utilizada por
W. Waldeyer em 1888, para se referir a cromatina condensada durante as divisoes celulares.

Morfologicamente, os cromossomos tém o aspecto geral de um bastdo com uma ou
duas regides mais estreitas. Uma dessas regioes ¢ o centrémero ou constri¢ao primaria.
Esta ¢ comum a todos os cromossomos e ¢ o local onde se prendem as fibras do fuso que
movimentam os cromossomos durante a divisao celular. O centrémero, dependendo de sua
posicao, divide o cromossomo em dois segmentos chamados de bragos. Com base nos
comprimentos relativos dos bragos, existem quatro tipos de cromossomos (Figura4.5). Esses
tipos sao definidos por meio da razao de brago (rb) que corresponde ao comprimento do
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braco maior dividido pelo comprimento do brago menor. Os tipos de cromossomos sao:
metacéntrico comrb= 1,00 - 1,49; submetacéntrico comrb= 1,50 - 2,99; acrocéntrico
com rb > 3,00; telocéntrico com rb = o . A segunda regido mais estreita € a constri¢ao
secundaria que s6 ocorre em alguns cromossomos € € o local onde se forma o nucléolo,
sendo também chamada de regiao organizadora do nucléolo (RON). As extremidades do
cromossomo sao chamadas de telomeros, os quais tém a propriedade de impedir que dois
cromossomos se fundam.

~N
ﬁ
“/ U \/

@ ® © ©

FIGURA 4.5. Tipos de cromossomos. A) metacéntrico; B) submetacéntrico, C) acrocéntrico
e D) telocéntrico.

Quando uma célula inicia a divisao, cada cromossomo ¢ formado por dois filamentos
paralelos unidos pelo centromero. Cada filamento recebe o nome de cromatide e possui
uma molécula de DNA (de hélice dupla). Portanto, num cromossomo com duas cromatides
(cromossomo duplicado), existem duas moléculas de DNA idénticas, em consequéncia da
replicagao semiconservativa da tinica molécula de DNA do cromossomo interfasico que
precede a divisdo celular. Por isso, diz-se que um cromossomo duplicado possui duas
cromatides irmas (Figura 4.5).

Para considerar a quantidade de DNA por célula, tomemos como exemplo novamente
o milho. Num gameta dessa espécie existem 10 cromossomos diferentes, cada um com uma
molécula de DNA. Denomina-se de C a quantidade de DNA desse gameta. Quando dois
gametas se unem, forma-se o zigoto que passa a ter 2C de DNA. Quando o DNA do zigoto
se replica para ocorrer a primeira mitose, a quantidade de DNA chega a 4C, que novamente
se reduz a 2C nas c€lulas filhas da mitose e a C, nos gametas.

4. Nucléolo - ¢ uma estrutura geralmente esférica, associada a constricao secundaria
do cromossomo e constituido de RNA ribossomico (rRNA) transcritos da RON. O nucléolo
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¢ maior nas c¢lulas com grande atividade de sintese protéica e € o local onde ¢ produzido o
ribossomo. Essa produc¢ao consiste na associagdo dos rRNA dos tipos 28S, 18S, 5,8S e 5S
com cerca de 70 proteinas diferentes.

4.2 DIVISAO CELULAR

Uma planta de milho, por exemplo, surge a partir da unido de dois gametas —um dos
nucleos reprodutivos do grao de pélen e a oosfera - para dar origem a uma célula denominada
ovo ou zigoto. Essa célula se multiplica inimeras vezes e se diferencia, originando o embrido
da semente. Este, por sua vez, quando posto a germinar, dard inicio a formacao de uma
planta adulta por intermédio também dos processos de crescimento e diferenciagdo. Sendo
assim, na forma¢ao de uma planta ou mesmo de um animal, estao envolvidos dois processos
basicos: o crescimento ¢ a diferenciacao.

Uma planta de milho adulta possui milhdes de células, de modo que ¢ facil entender
que o crescimento se manifesta via 0 aumento no nimero de células. O crescimento também
ocorre emrazao do aumento no tamanho das células, porém esse incremento ¢ normalmente
limitado e a sua contribuigao para o crescimento total do individuo ¢ insignificante em relagao
ao aumento do nimero de células.

Para aumentar o nimero de células, € necessario que a célula pré-existente se divida
em duas e essas duas em quatro e assim por diante. O processo de divisao celular ¢ conhecido
por mitose. Tanto nos vegetais como nos animais, a mitose ocorre principalmente nas células
nao diferenciadas do corpo. Nos vegetais, essas células correspondem aos meristemas e
nos animais elas ocorrem principalmente nos epitélios e na epiderme.

A maioria dos eucariotos ¢ diploide, isto €, possui os diferentes cromossomos
organizados aos pares. Os cromossomos que constituem um par sao chamados de homoélogos,
sendo morfologicamente idénticos € contém os mesmos genes. O nimero gamético de uma
espécie € n cromossomos € 0 numero somatico € 2n. O nimero basico de cromossomos de
uma espécie € X. Assim, espécies dipldides sao aquelas que apresentam 2n = 2xX cromossomos,
isto €, o conjunto basico de cromossomos ou genoma € repetido duas vezes (2x). O milho,
que tomamos como exemplo, possui em cada célula 2n = 2x = 20 cromossomos, ou seja,
dez pares de cromossomos homologos, isto ¢, toda a informacao necessaria para formar
uma planta de milho esta distribuida nesses dez pares de cromossomos. Na Tabela 4.1,
estao apresentados os nimeros de cromossomos de algumas espécies. A maioria das espécies
tem numero par de cromossomos porque sao diploides ou mesmo polipldides e possuem
reproducao sexuada.
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TABELA 4.1. Numero de cromossomos de algumas espécies.

Nome comum  Nome cientifico

Numero de cromossomos nas células

somaticas

Plantas

Melancia Citrulus vulgaris 22

Milho Zea mays 20

Tomate Lycopersicon esculentum 24

Feijao Phaseolus vulgaris 22

Arroz Oryza sativa 24

Trigo Triticum vulgaris 42

Batata Solanum tuberosum 48

Samambaia  Ophioglossum reticulatum 1260
Mamiferos

Bovinos Bos taurus 60

Suinos Sus scrofa 38

Cavalo Equus caballus 64

Jumento Equus asinus 62

Cio Canis familiares 78

Gato Felis catus 38

Homem Homo sapiens 46
Aves

Galinhas Gallus domesticus 78
Insetos

Formiga Myrmecia pilosula

Drosofila Drosophylla melanogaster 8

Embora os cromossomos homologos possuam a mesma morfologia, geralmente ha
consideravel diferenca em forma e tamanho, quando se consideram os cromossomos nao
homologos, observando-se o0 mesmo quando se comparam a cromossomos de espécies
diferentes.

A célula, antes de entrar no processo mitdtico propriamente dito, passa por um ciclo
interfasico. Esse ciclo interfasico ¢ uma sequéncia de eventos que ocorre entre o final de uma
divisdo e o inicio de outra. Dessa forma, o ciclo interfasico pode ser considerado como um
periodo de preparo para a proxima divisdo. Ele ¢ dividido em trés estadios; a duragdo de
cada umdesses periodos varia de espécie para espécie, de 6rgao para 6rgao € mesmo entre
as células de um 6rgdo. Na Figura 4.6, mostra o ciclo celular, isto €, a intérfase e a mitose, de
Vicia faba que tem uma duragdo emtorno de 20 horas. A quantidade de DNA, medida em
picogramas (10"°g), de uma célula haploide ¢ C. Assim, nos estadios G, e G, a célula
apresenta 2C e 4C de DNA, respectivamente.
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FIGURA 4.6. Ciclo celular de Vicia faba mostrando a duragdo relativa das trés fases da
intérfase (G, S e G,), da Mitose e a quantidade de DNA presente nas células em cada estadio.

a) Estadio G, - Nesse estadio, a c€lula aumenta de tamanho e ha uma intensa sintese
protéica e de &cido ribonucléico. Amaioria das proteinas sintetizadas tera funcdo enzimatica
no processo de replicagdo do DNA.

b) Estadio S - E o estadio de sintese, no qual ocorre a replicagio do DNA. Essa
replicagdo ¢ semiconservativa (ver Capitulo 3), de modo que, ap6s a replicacdo, cada
Cromossomo passa a ser composto de duas cromatides irmas. Essas cromatides partilham
de um centromero comum e apresentam evidentemente a mesma sequéncia de bases, isto €,
amesma constitui¢do genética.

c) Estadio G, - Nesse estadio ocorrem algumas sinteses de RNA e proteinas. Eo
periodo que vaida replicagao ao inicio do processo mitotico, sendo de menor duragao que
os demais.

Mitose - A mitose € constituida por uma sequéncia continua de eventos e que para
facilitar ¢ dividida em fases denominadas préfase, metafase, anafase e telofase. Considere
novamente uma cé¢lula de milho como exemplo. No entanto, para simplificar, utilizaremos
apenas dois pares de cromossomos, portanto reduzindo-se numa célula 2n =4 (Figura 4.7),
sendo que em um dos pares de cromossomos homologos, estao os alelos responsaveis pela
cor da planta, representados por R que determina planta roxa e por r para planta verde, € no
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segundo par de homdlogos os alelos responsaveis pela cor da semente, sendo Y responsavel
por semente amarela e y por semente branca.

Profase - Aprofase € marcada pela condensacao dos cromossomos, quando o nucleo
se apresenta como se fosse um novelo de 1a com fios emaranhados. Durante a profase, a
condensagao dos cromossomos ¢ progressiva. Nessa fase, 0s cromossomos ja se encontram
com dois filamentos longitudinais denominados cromatides irmas, e que sao os produtos da
replicagao do DNA na intérfase. No final da profase, observa-se o desaparecimento dos
nucléolos e da membrana nuclear, o deslocamento dos cromossomos para o equador da
célula e a formagao das fibras do fuso no citoplasma.

Metafase - A metafase corresponde ao periodo em que os cromossomos estao no
equador da célula formando a placa metafasica e estao no maximo de sua condensacao.
Nessa fase, cada cromossomo esta preso as fibras do fuso por meio de seu centromero.
Como se nota na Figura 4.7, as fibras unem as cromatides irmas por intermédio de seus
centromeros aos polos opostos da célula.

INTERFASE
Aspecto ao MO Constituicdo Genética
G G:
7
l<" Y
PROFASE ANAFASE

(74)

&gV |

/4

W b

TELOFASE

Aspecto ac MO Constituigdo Genética

FIGURA 4.7. Mitose.
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Anafase - No inicio da anafase, ocorre a separacao dos centromeros, de modo que
cada cromatide passa a ter o seu proprio centromero. As cromatides irmas, agora livres,
dirigem-se aos polos opostos. Apds a separacao, as cromatides passam a ser denominadas
de cromossomos.

Telofase - Quando os cromossomos chegam aos p6los, termina a anafase e inicia-se
a telofase. Os acontecimentos dessa fase sdo o inverso dos observados na profase, isto €,
ocorre a formagao da membrana nuclear, os cromossomos se descondensam e, em seguida,
reaparecem os nucléolos. Simultaneamente, o fuso desaparece e a célula se divide em duas
células filhas geneticamente idénticas. A identidade em constituicao genética das células filhas
pode ser notada, comparando-se com a constituigdo da c€lula mae na fase G, € € consequéncia
da replicagdo semiconservativa dos cromossomos na fase S e também da separacao das
cromatides irmas para os polos opostos na anafase.

4.3 CONSEQUENCIAS GENETICAS DA MITOSE

Vimos que uma célula mae produz por meio da mitose duas células idénticas
geneticamente. Isto significa que todas as cé€lulas que compdem uma planta de milho - células
do tecido somatico - foram derivadas da célula ovo ou zigoto, via processo mitotico e, portanto,
sdo idénticas a ela. Surge entdo a pergunta: ja que as c€lulas somaticas sdo todas iguais,
como explicar a formagao de raizes, caule, folhas, penddo, boneca e graos? Mais ainda, por
que esses 0rgaos ocorrem sempre no local certo € com suas caracteristicas? Asrespostas a
estas indagagdes sdo obtidas conhecendo-se o processo de diferenciagdo celular.
Considerando que todas as células em vegetais sdo totipotentes, isto ¢, contém informagdes
suficientes para originar um individuo completo, idéntico aquele ao qual elas pertencem, pode-
se dizer, de um modo muito simplista, que a diferenciacao celular nada mais € do que o ato de
“ligar” e “desligar” os alelos de diferentes genes no local certo e no momento certo. Assim,
nos tecidos que constituem a raiz da planta, s6 estao “ligados” aqueles genes que condicionam
caracteristicas associadas as raizes. Do mesmo modo, o alelo que condiciona semente amarela
s sera “ligado” no momento de formacao do grao e apenas em algumas células que estao
presentes na inflorescéncia feminina.

Em animais, células totipotentes sdo aquelas capazes de diferenciarem-se em todos os
tecidos e sdo encontradas nos embrides nas primeiras fases de divisdo, isto €, quando o
embrido tem de 16 a 32 células. As células pluripotentes, ou multipotentes podem
diferenciarem-se em quase todos os tecidos, exceto a placenta e os anexos embrionarios e
sdo encontradas nos embrides com 32 a 64 cé¢lulas. As células totipotentes e pluripotentes
constituem-se nas células-tronco embriondrias.

O conhecimento do processo mitdtico tem uma importancia fundamental na
agropecuadria, pois ele nao s nos explica como ocorre a multiplicagdo celular como também
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nos permite entender por que certas espécies vegetais, que se reproduzem assexuadamente,
mantém a sua constitui¢dao genética. Pode-se afirmar, por exemplo, que um pomar contendo
plantas citricas, formado com mudas oriundas de uma tinica planta matriz, ¢ uma populagao
de plantas geneticamente idénticas, denominada clone. O processo de clonagem, embora ha
bastante tempo conhecido e utilizado no reino vegetal, tem despertado atencao e interesse
em animais, apos ter sido verificado seu potencial na clonagem em varias espécies (Capitulo
17). Essadescoberta abriu a possibilidade do emprego dessa técnica na producao de animais
superiores para exploragdo econdomica. Contudo, devemos estar cientes de suas implicacdes
no que diz respeito a reducdo da variabilidade genética e dos perigos que isso pode trazer a
exploragao animal.

4.4 FORMACAODOS GAMETAS

A grande maioria dos organismos superiores se reproduz por via sexuada, que consiste
de dois acontecimentos principais, a gametogénese ¢ a fertilizacao.

Gametogénese ¢ a denominacao genérica para o processo de formagao de gametas,
tanto em animais como em vegetais. Em animais do sexo masculino, a gametogénese ¢ chamada
de espermatogénese porque os gametas formados sdo os espermatozéides. No caso
feminino, ocorre a ovogénese a qual culmina com a formagao do 6vulo. Em vegetais, a
formacao dos gametas masculinos ¢ conhecida por microsporogénese, enquanto que os
gametas femininos sdo produzidos pela megasporogénese.

Gametogénese em animais

O processo de formagao de gametas em animais estd mostrado na Figura4.8a e 4.8b.

A espermatogénese se origina no epitélio germinal dos tibulos seminiferos dos testiculos.
Dentro desses tibulos, ocorrem células que sofrem repetidas divisdes mitdticas até formarem
os espermatogonios. Estes crescem e se diferenciam nos espermatécitos primarios, os
quais tém capacidade de sofrer meiose. Apos a primeira divisdo meiotica, sao produzidos os
espermatdcitos secundarios que sofrem a segunda meiose, originando os espermatides.
Estas passam por um processo de maturacdo, formam cauda e ddo origem aos
espermatozoides.

A ovogénese ocorre no epitélio germinal do ovario. Por crescimento e armazenamento
de citoplasma, a ovogonia origina o ovocito primario que sofre a primeira divisao meiotica,
produzindo duas células de tamanhos diferentes, o ovocito secundario e o corpusculo polar
primario. Em algumas situagdes, o corpusculo polar primario pode sofrer a segunda divisao
meiotica, produzindo dois corpusculos polares secundarios. A segunda divisao meidtica do
ovocito secundario produz um corpusculo polar secundario e uma ovotide, a qual passa por
crescimento, diferenciagdo e maturagdo para originar o 6vulo. Todos os trés corpusculos
polares se degeneram e ndo tomam parte na fertilizagao.
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FIGURA 4.8. Gametogénese animal - A) Espermatogénese, B) Ovogenese.
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Gametogénese em vegetais

A gametogeénese, que sera descrita sucintamente aqui, € aquela tipica das angiospermas
(Figura 4.9).

@ Microsporogénese
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FIGURA 4.9. Gametogénese vegetal. A) Microsporogénese, B) Megasporogénese.
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A microsporogénese ocorre nos sacos polinicos dentro das anteras das flores, resultando
na formagao dos graos de polen. A célula mae dos graos de pdlen - microsporocito primario
- sofre a primeira divisdo meidtica produzindo dois microsporocitos secundarios que, apos a
segunda divisao meiotica, originam quatro microsporos. Estes passam por uma mitose, sem
a citocinese, isto ¢, uma endomitose, produzindo uma célula com dois nicleos. Em seguida,
um desses nticleos passa por uma segunda endomitose, resultando um grao de pélen contendo
trés nicleos, um vegetativo e dois reprodutivos ou gaméticos.

A megasporogénese ocorre dentro do ovario, resultando um 6rgao reprodutivo com
oito nucleos chamado de saco embrionario. A formacao do saco embriondrio se inicia quando
um megasporocito se divide por meiose, formando duas células haploides. A segunda divisao
meiodtica produz uma estrutura contendo quatro células, linearmente dispostas, chamadas
megasporos. Apos a meiose, trés megasporos se degeneram e o remanescente sofre trés
endomitoses sucessivas. O resultado ¢ uma célula grande contendo oito nticleos e que recebe
a denominagao de saco embriondrio. O saco embriondrio ¢ envolto pela nucela e por duas
camadas de tecido materno chamadas de integumento. Esse 6rgao especializado recebe a
denominacao de 6vulo.

Em uma das extremidades do saco embrionario, hd uma abertura - micrépila—na qual
penetra o tubo polinico. Trés dos oito niicleos do saco embrionario se localizam proximos a
micropila, dois sdo as sinérgidas que se degeneram, e o terceiro € a oosfera. Trés outros
nucleos se posicionam na extremidade oposta e se degeneram, sao as antipodas. Os outros
dois nucleos se fundem aproximadamente na regido mediana do saco embrionario, dando
origem ao nucleo polar.

Convém salientar que o termo dvulo representa estruturas distintas quando se consideram
animais ou vegetais. Enquanto em animais, o 6vulo ¢ uma unica célula com fun¢do
reprodutiva - gameta feminino, em vegetais, ele representa um o6rgao, dentro do qual esta
presente o gameta feminino - oosfera -, além de outros nticleos que ndo tomam parte da
fertilizagao.

Fertilizacao

A fertilizagdo ¢ um fendmeno que consiste na penetracao do évulo por um gameta
masculino, originando um zigoto. Para isso, € necessario que ocorra a fusao dos niicleos dos
dois gametas.

Fertilizacao em animais

Para que ocorra a fertilizagdo em animais, € necessario que o espermatozdide atravesse
duas camadas que recobrem o 6vulo. Para isso, o espermatdzoide deve liberar enzimas
liticas que digerem certos componentes dessas camadas, facilitando sua penetracao. Tao
logo um espermatozoide penetra o 6vulo, este se torna impenetravel a outros espermatozoides.
Ocorre entdo a fusao dos dois nucleos haploides, gerando um unico nucleo diploide,
completando, desse modo, a fertilizacao.
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Os gémeos univitelinos ou idénticos sao oriundos por mitose de umunico zigoto formado
a partir da fecundagao de um 6vulo e de um espermatozoide. Portanto, sdo clones de um
mesmo zigoto € possuem a mesma constituicao genética. Os gémeos bivitelinos ou fraternos
sao formados a partir da fecundagdo de dois 6vulos e de dois espermatozoides diferentes.
Assim sendo, sdo originados de dois zigotos geneticamente diferentes.

BOX 4.1. ESPERMATOGENESE EM MAMIFEROS

A espermatogénese em mamiferos se inicia na puberdade e € continua até a velhice.
A ovogénese se inicia na fase embrionaria e 0s ovocitos primarios permanecemno diploteno
da profase I da meiose até a puberdade. A ovocitagdo ocorre no periodo compreendido
entre a primeira menstruacao ou cio € a menopausa. Na maioria dos mamiferos, a fertilizacao

ocorre antes de a ovogénese ter acabado. A penetragdo do espermatozoide estimula o

ovocito secundario a prosseguir a meiose que se encontra estacionada na metafase I1.

Fertilizacao em vegetais

A fertilizagdo em plantas envolve a fusdo dos dois nicleos reprodutivos do grao de
poélen, sendo um com a oosfera e o outro com os nucleos polares. Por essa razao, em vegetais
ocorre a chamada dupla fertilizacao (Figura 4.10). O processo se inicia quando um grao de
polen se aloja no estigma da flor. Por meio de estimulos hormonais e umidade, presentes no
estigma, o grao de pdlen germina emitindo o tubo polinico que cresce através do interior do
estilete em dire¢do ao ovario. As sinérgidas desempenham um papel importante, por meio de
estimulos quimicos e fisicos, no crescimento e na orientagao do tubo polinico até a entrada da
micropila. O tubo polinico penetra o 6vulo através da micrdpila e libera seus dois nucleos
reprodutivos, enquanto que o nicleo vegetativo desaparece. Apds a chegada do tubo polinico,
as sinérgidas se degeneram. Um dos nticleos reprodutivos se funde coma oosfera, gerando
a célula-ovo ou zigoto, a qual por mitoses sucessivas dara origem ao embrido da semente. O
outro nucleo reprodutivo se funde com os dois nicleos polares, formando uma célula triploide
(2n=3x), que se divide mitoticamente para originar o endosperma. Portanto, o endosperma
da semente contém dois genomas da planta mae e um genoma do genitor masculino.
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FIGURA 4.10. Dupla fertilizacdo em vegetais.

Meiose

Como visto na gametogénese, a meiose € essencial para a formacao dos gametas, que
sdo os agentes que passam os alelos dos pais para os filhos por intermédio da reprodugao
sexuada. Nessa divisdo, ocorrem varios acontecimentos, que se constituem em fundamentos
de diversos topicos da genética. Assim, serda dada €nfase, principalmente, a esses
acontecimentos, com o objetivo de mostrar a importancia da meiose como base para o
entendimento da genética.

A meiose difere da mitose em diversos aspectos. Um deles € que apds a replicagao
dos cromossomos ocorrem duas divisdes celulares. Outro aspecto € que ela se processa
apenas em certos estadios de desenvolvimento do organismo e em regides especificas do
corpo do individuo, em células denominadas meidcitos. Ainda, ao contrario da mitose, as
células filhas ndo sofrem novas meioses € 0s cromossomos meidticos ndo se comportam
individualmente, mas associam-se, como sera visto em seguida.

Como na mitose, o estudo da meiose € feito também em fases e, antes da divisdo, a
célula passa igualmente por um periodo de preparo - a intérfase. Porém, a meiose em si
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geralmente gasta um tempo maior do que o observado com a mitose. Em seguida, sera
apresentado um comentdrio resumido das diversas fases da meiose, considerando como
exemplo a mesma célula de milho, esquematizada na Figura 4.7.

Como a meiose consta de duas divisoes celulares, tem-se a divisdo I, ou meiose I, e a
divisdo II, ou meiose II. Em cada uma dessas divisdes geralmente se observam a profase, a
metafase, a anafase e a telofase.

Profase I (Figura4.11). Essa ¢ uma fase bem mais extensa do que a profase da
mitose, além de ocorrerem diversos acontecimentos que s sao observados na meiose.
Por estas razoes, ela ¢ dividida em subfases, que sao o leptoteno, zigéteno, paquiteno,
dipléteno e diacinese. No leptdéteno, inicia-se a condensacao dos cromossomos, sO
que o nucleo se apresenta como um novelo de fios bem mais finos do que os observados
no inicio da profase mitotica. Em seguida, no zigdteno, ocorre a sinapse, que € o
pareamento dos cromossomos homodlogos. Esse pareamento se da entre regides
exatamente correspondentes, gracas ao desenvolvimento de uma estrutura denominada
complexo sinaptonémico. Quando o pareamento se completa, tem-se aparentemente os
cromossomos reduzidos a metade, sendo que cada um corresponde a um par de
homoélogos, denominado bivalente. O periodo em que os homdlogos permanecem
pareados corresponde ao paquiteno e ¢ a fase em que ocorre a permuta genética (do
inglés crossing-over). Esta corresponde a troca de partes entre cromatides homologas
nao irmas (Capitulo 9).

E importante salientar que os cromossomos apresentam-se bastante distendidos
até a ocorréncia da sinapse, sendo que, em seguida, a condensacao se torna mais acentuada
e progressiva. Assim, observa-se que do leptdteno ao paquiteno cada cromossomo
exibe um padrao de regides densas, os cromomeros, interligados por regides menos
densas.

Ainda na profase I, a tendéncia de separagao dos homologos caracteriza o dipléteno.
Essa separacao nao se completa, pois eles permanecem unidos em determinados pontos,
os quiasmas, considerados os locais onde ocorreram permutas no paquiteno. Somente
nessa subfase ¢ que se nota cada cromossomo duplicado, com duas cromatides, apesar de
areplicacao ter ocorrido na intérfase. A diacinese corresponde ao final da profase I e ¢
quando os bivalentes atingem a condensa¢do maxima. Nessa fase observa-se a
terminalizacao dos quiasmas, que corresponde ao seu posicionamento nas extremidades
do bivalente. Ainda nesse final da préfase I, se da o desaparecimento do nucléolo e da
membrana nuclear (Figura4.11).

Metafase I corresponde a etapa em que ocorre a orientagcdo dos bivalentes na
placa metafasica. Os cromossomos homologos do bivalente ficam equidistantes do equador
da célula, orientados para os p6los opostos e presos as fibras do fuso, por meio de seus
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centromeros. E importante frisar que a orientagdo dos bivalentes se processa ao acaso,
tornando-se assim o acontecimento fundamental para a distribui¢ao independente dos genes
situados nos cromossomos ndo homoélogos. Esta €, portanto, a base da lei da distribui¢ao
independente ou segunda Lei de Mendel (Figura4.11).

Anafase I, ao contrario do observado na anafase mitotica, ocorre a segregagao dos
cromossomos homdlogos duplicados para polos opostos e, em consequéncia, cada nicleo
filho a ser formado recebera um nimero de cromossomos reduzido a metade. Esse
acontecimento ¢ o responsavel pela formacao de gametas com a metade do niimero de
cromossomos das células somaticas.

Teléfase I, os cromossomos homologos chegam aos polos da célula. Essa fase difere
da teléfase mitdtica, porque o nimero de cromossomos esta reduzido a metade e cada
cromossomo possui duas cromatides (Figura4.11).

Apds a divisao I, segue um periodo interfasico, a intercinese, que precede a divisao
II. E interessante notar que a teléfase I e a intercinese sdo fases opcionais, sendo apresentadas
apenas por algumas espécies. Na intercinese, ao contrario da intérfase pré-meiotica, ndo
ocorre areplicagdo de DNA, apenas sintese de RNA.

Meiose II - Em geral, a segunda divisao se assemelha a mitose, apenas diferindo
quanto ao nimero de cromossomos, que ja foi reduzido a metade, e também, quanto as
cromatides de um cromossomo duplicado, que ficam mais separadas. Sob o ponto de
vista genético, ¢ importante visualizar a constituicao dos produtos da meiose. Cada nucleo
haploide formado apds a Anafase Il recebe uma das quatro cromatides de cada bivalente,
resultando assim nas quatro células filhas de um meiocito, e que se diferenciardo nos gametas
do milho. E interessante notar que a constituiio genética desses gametas é diferente
(Figura4.11), ao contrario das células filhas de mitose.

105



Genética na Agropecuaria

106

r

PROFASE |

LEPTOTENO

Representagdo de uma célula 2n=4. As letras R
e r identificam um dos cromossomos e seu
homologo, ¢ Y ¢ y representam o outro
cromossomo. No inicio da meiose o0s
cromossomos ja estao duplicados.

MEIOSE 1

A profase 1 da meiose é dividida em cinco
subfases. A primeira ¢ a fase do filamento fino-
Leptdteno.

No zigdteno se inicia o pareamento dos
cromossomos homologos. Esse pareamento
ocorre ponto a ponto ao longo  dos
Cromossomos.

Os cromossomos homoélogos que iniciaram o
pareamento na fase anterior completam o
pareamento. Eles sdo mantidos unidos pelo
complexo sinaptonémico, formando os
bivalentes.

Os cromossomos parecados comegam a se
separar ¢  estardo unidos apcnas pelos
quiasmas.

Os cromossomos estio mais condensados e
ocorre a terminaliza¢ao dos quiasmas.



METAFASE 1

@

g

—

ou = “—

r Y

ANAFASE 1

R Y R b
N N n N
v ou o -
v '

r ¥ I ¥

RY ry
T --.,\\\ / = ‘k“._
; , 7 b
il | i
l-. I .'.-R ..l \ i ,.:!-lr ]
\%Jf / \ s A/
® S
N et s ot

Celulas filhas n de constituicao RY e r

FIGURA 4.11. Meiose.

Organizagdo do Material Genético e Divisdo Celular

As fibras do fuso irdo se prender aos
cromossomos ja completamente condensados.
Com 2n=4 ha duas opg¢oes de segregacio. Emuma
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homologos duplicados para polos opostos da
celula.

Dois nicleos sao formados em cada uma das
opgdes. Esses nucleos interfasicos ja possuem os
cromossomos duplicados.

ou

Células filhas n de constituicio Ry e rY
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BOX 4.2. CONSEQUENCIA DE IRREGULARIDADES NO PAREAMENTO DOS
CROMOSSOMOS HOMOLOGOS

A auséncia de pareamento entre os cromossomos homologos, ou seja, a auséncia da
sinapse no zigoteno da profase I da Meiose pode levar a um processo meiotico irregular
resultando em esterilidade. A ocorréncia de cromossomos assinapticos pode ser decorrente
da falta de homologia entre eles. Por exemplo, o burro e a mula (2n=2x=63) sao hibridos
mterespecificos, ortundos do cruzamento da égua (Equus caballus, 20=2x=64) com 0 jumento
(Equus asinus, 2n=2x=62) e normalmente sao estéreis. A esterilidade ocorre pela falta de

homologia dos cromossomos das duas espécies genitoras, ou seja, da assinapse entre seus

cromossomos. Portanto, a Meiose € irregular ndo havendo a formacao de gametas viavess.

4.5 CONSEQUENCIAS GENETICAS DA MEIOSE

Ja foicomentado que as espécies possuem o numero de cromossomos constante em
todas as suas células. Como durante a fertilizagao ha uniao dos gametas masculino e feminino
para formar a célula ovo ou zigoto, deve existir algum mecanismo para reduzir a metade o
numero de cromossomos das células sexuais, isso porque, em caso contrario, a cada fertilizagao
o numero de cromossomos seria duplicado. Como foi visto, € o processo meiotico que se
encarrega de reduzir o numero de cromossomos pela metade, permitindo que apos a
fertilizagdo o nimero de cromossomos da espécie permaneca constante.

O processo crucial dameiose € o que ocorre duranteadivisdo I. A compreensao dessa
fase ¢ imprescindivel para quem deseja entender o comportamento dos genes durante a
reproducdo. No exemplo considerado (Figura4.11), utilizou-se uma célula mae de constituicao
RrYy. Sabe-se que um individuo de genotipo RrYy produz quatro tipos de gametas - RY,
Ry, rY, ry - comamesma frequéncia: 25%. Quando se considera uma célula, sao produzidas
no final da meiose, como ja mencionado, quatro c€lulas filhas, porém de apenas dois tipos,
isto €, 50% RY e 50% ry ou 50% Ry e 50% rY. Entao, como se explica o fato comumente
mencionado de que o individuo RrYy produz quatro tipos de gametas? Existe alguma
incorregdo em alguns desses dois principios que foram comentados? A primeira vista, pode-
se imaginar que ha alguma incorre¢do, mas na realidade isso ndo acontece. Quando se
considera uma unica cé¢lula, sao produzidos apenas dois tipos de gametas. Porém, emum
individuo, o nimero de células que sofrem meiose € muito grande, e entdao espera-se que em
50% dos casos ocorra o caminhamento dos alelos RY para um pdlo e ry para outro; nos
outros 50% as combinacdes sao Ry e rY. Dessa forma, estando envolvido um grande
numero de células, irdo ocorrer 25% de cada um dos tipos esperados - RY, Ry, rY, ry.
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Se a constituicdo genotipica do individuo fosse RrYyDd e admitindo-se que cada
gene esteja em um cromossomo diferente, isto €, 2n = 6, seriam esperados oito gametas
diferentes com a frequéncia de 12,5% de cada um. Contudo, para cada célula mae
individualmente, s6 seriam produzidos dois tipos de gametas RYD e ryd ou RYd e ryD ou
RyD e rYd ou Ryd e rYD, na frequéncia de 50% em cada situacdo. Porém, quando se
considera um grande nimero de células, ocorrem todas as combinagdes possiveis. E importante
lembrar que todas as combinagdes ocorrem com a mesma frequéncia porque a orientacao de
cada bivalente € aleatéria. Assim, todas as orientagcdes metafasicas também ocorrem coma
mesma frequéncia. O entendimento do comportamento dos cromossomos durante a metafase
I ¢ fundamental para se entender esses fatos discutidos anteriormente. Na metafase I, ocorre
a orientacao dos cromossomos homologos, isto €, se o cromossomo contendo o alelo R esta
orientado para um polo, o cromossomo homologo contendo o r, evidentemente, s6 podera
estar orientado para o polo oposto. O mesmo fato ¢ valido para os cromossomos contendo
oalelo Y ey. Assim, com 2n=4 cromossomos, sao possiveis duas orientacdes € com 2n =
6 cromossomos, sao possiveis quatro orientacdes na metafase. O numero de orientagdes
metafasicas possiveis ¢ fornecido pela expressdo 2™, em que n representa o nimero de
pares de cromossomos. Assim, com o aumento do niimero de cromossomos, o nimero de
orientagdes metafésicas € incrementado rapidamente. No milho, por exemplo, com 2n= 20
cromossomos, sao esperadas 2° orientagdes metafasicas diferentes.

Essas observagdes permitem-nos fazer uma constatacao de enorme importancia para
a genética. Durante a metafase I, ha um verdadeiro embaralhamento - recombinagao - dos
genes, de modo que sdo obtidas inimeras combinagdes novas. Voltemos ao exemplo do
milho com 2n=20 cromossomos. Se um individuo for portador de dez genes, cada um deles
situado em um cromossomo diferente e representado por dois alelos - heterozigoto -, serao
observadas 2° orientagdes diferentes na metafase, que irdo propiciar o aparecimento de 2'°
gametas com diferentes constituigdoes genéticas. Assim, a meiose permite a recombinacao
dos genes - aparecimento de combinacdes novas nao existentes nos genitores -, 0 que
evidentemente contribui para ampliar a variabilidade na natureza. Essa ampliagdo da
variabilidade ¢ fundamental para a evolugdo das espécies e também € a principal matéria-
prima para os melhoristas de plantas e animais.

Além de tudo o que foi comentado, ¢ possivel fazer mais uma constatacdo. A
probabilidade de que um individuo seja heterozigoto para um grande nimero de genes, €
produza um gameta idéntico ao que lhe deu origem ¢ muito pequena, na realidade, se for
considerada permuta genética, essa probabilidade ¢ praticamente nula. Vejamos qual a
probabilidade de que um touro de excepcional qualidade produza um espermatozdide idéntico
ao que lhedeuorigem. O ntimero de cromossomosdosbovinosé2n=60 (Quadro 4.1), ou seja,
30 cromossomos vieram do pai e 30 da mae; portanto, serdo formadas na metafase 2%
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orientacdes diferentes, provenientes das combinagdes dos cromossomos de origem materna
¢ paterna, ¢ que dardo no final da meiose 2% gametas. Desses gametas, apenas um tera
todos os cromossomos que o touro recebeu do seu pai. Assim, a probabilidade de o
espermatozoide do touro ser idéntico ao que Ihe deu origem ¢ de 1/2*. Comentarios adicionais
sobre esse aspecto serdo novamente apresentados no Capitulo 7.

Embora a divisdo meidtica seja um processo preciso, ¢ possivel ocorrer algumas
anormalidades que podem resultar na esterilidade total ou parcial do individuo. Essas
anormalidades ocorrem em razao de problemas durante o pareamento e a distribuicao dos
cromossomos homologos. Essas situagdes serdo estudadas no Capitulo 14.
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PROBLEMAS PROPOSTOS

O eucalipto € uma espécie que pode ser multiplicada assexuada e sexuadamente. Qual
a diferenga entre esses dois processos em termos praticos? Justifique sua resposta.

Por que a meiose ¢ importante para a genética e o melhoramento de plantas e animais?

Sessenta células de um vegetal com a constituigao representada a seguir sofrem meiose:

A partir dessas células, pergunta-se:

a) Qual o numero de orientacdes possiveis na metafase [?

b) Quantas células sao esperadas apresentando uma mesma orientagao?

c¢) Quantos graos de polen sdo esperados apresentando a constituicado MDF?
d) Quantos tipos de graos de pdlen diferentes sao esperados?

O alho (Allium sativum L.) ¢ uma espécie que sé se reproduz por via assexuada.
Que implicacao bioldgica tem esse fato?

Um citologista, estudando a meiose de uma dada espécie, identificou 2.048 orientagdes
diferentes na metafase I.

a) Qual o provavel nimero de cromossomos no genoma dessa espécie?

b) Desconsiderando a ocorréncia de permuta genética, qual o nimero esperado de
gametas diferentes?

Em citricultura, ¢ comum enxertar-se borbulha de uma planta-matriz de boa qualidade
emum “cavalo” de limao-cravo. Por que a planta obtida continua produzindo frutos
s6 de boa qualidade como os da planta-matriz?

Um criador de suinos comprou um reprodutor da raga Duroc de excelente qualidade e
deseja que ele produza espermatozoides idénticos ao que lhe originou.

a) Qual a probabilidade de que esse fato ocorra?

b) Qual ¢ a probabilidade de um de seus espermatozoides apresentar 10 cromossomos
provenientes do gameta que lhe deu origem?

Desconsidere a ocorréncia de permuta genética e lembre-se de que em suinos 2n=38.
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8. O burro € um excelente animal de tracdo, sendo um hibrido interespecifico entre o
Jumento (Equus asinus, 2n = 62) e a égua (Equus caballus, 2n = 64). Apesar do seu
vigor fisico, ele ndo produz descendentes. Sugira algumas explicagdes sob o ponto de
vista citoldgico para a sua esterilidade.
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S MENDELISMO

5.1 INTRODUCAO

O termo controle genético monogénica ¢ utilizado por alguns geneticistas para os
casos em que os genitores diferem em somente uma caracteristica, controlada por um gene;
outros, em contrapartida, témutilizado esse termo para qualquer cruzamento em que somente
uma caracteristica controlada por um gene esta sendo considerada, ndo interessando se os
genitores diferem em outros caracteres. Aquisera utilizado o termo nesse ultimo sentido.

Como ¢ determinado o controle genético de um carater? Para responder a essa pergunta,
serdo utilizados basicamente os mesmos procedimentos empregados por Mendel no
estabelecimento dos principios do controle genético.

5.2 ETAPAS NO ESTUDO DO CONTROLE GENETICO DE UM
CARATER

5.2.1 Escolha do Material

Na determinacao do controle genético, € necessario que o carater considerado
apresente expressoes contrastantes ou formas alternativas, isto €, que exista variabilidade.
Como exemplo, sera considerada a determinag@o do controle genético da textura das sementes
do milho. A textura da semente do milho pode ser lisa - milho normal - ou enrugada - milho
doce. Entdo, para se estudar o controle genético desse carater o primeiro passo ¢ a obtengao
de individuos contendo esses dois tipos de sementes.

5.2.2 Conducao do experimento

Uma vez obtido um genitor com sementes lisas € 0 outro com sementes enrugadas, a
préxima etapa sera determinar se eles sao puros para a caracteristica considerada. Por meio
da forma de polinizagdo da espécie, ou seja, pode-se saber se ela € predominantemente de
autofecundacao - autégama - ou de polinizagao cruzada —alégama - € possivel inferir se os
genitores sdo puros oundo. O milho ¢ uma planta de polinizagao cruzada. Nesse caso, para
verificar se os genitores sao puros, o geneticista pode escolher entre autofecundar as plantas
ou planta-las em lotes isolados. A autofecundacao consiste na fecundagao da planta com o
seu proprio pélen. No caso do milho, esta operagao € facilmente realizada, coletando-se os
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graos de polen no pendao - inflorescéncia masculina - € colocando-os na espiga - boneca ou
inflorescéncia feminina - da mesma planta. O lote isolado consiste no plantio de cada um dos
genitores em um local que dista de qualquer cultura de milho em pelo menos 200 m e deixar
que as plantas intercruzem-se naturalmente. Para certificar se os genitores sao puros, basta
utilizar um desses métodos e observar a descendéncia. Se nas sementes provenientes do
genitor de sementes enrugadas nao ocorrer nenhuma lisa ou vice-versa, € porque eles nao
segregam e, portanto, sio puros.

De posse dos genitores puros, deve-se obter a primeira geragao filial - geragio F,.
Para isto, € necessario realizar o cruzamento entre os dois genitores. Em se tratando da
cultura do milho, o cruzamento pode ser realizado artificialmente planta a planta, tomando-se
o pblen de um dos genitores e colocando-o na boneca do outro genitor. Pode-se também
trabalhar com lotes isolados. Essa tltima opgao ¢ muito mais facil e amplamente utilizada.
Nesse caso, deve-se semear em lote isolado, linhas de ambos os genitores. Pode-se semear,
por exemplo, 5 linhas de 10 m de cada um. Nas linhas laterais, semeia-se o genitor com
sementes lisas e nas trés centrais o de sementes enrugadas (Figura 5.1). Quando o milho
comegar a florescer, procede-se ao despendoamento - emasculacao - nas linhas do genitor
de sementes enrugadas. Essa operagdo consiste na retirada da inflorescéncia masculina,
antes que as anteras entrem em deiscéncia. Isso € facilmente realizado puxando-se a
inflorescéncia masculina no sentido vertical, pois ela se desprende inteiramente, com facilidade.
Assim, quando da polinizagdo, as bonecas das linhas centrais - genitor de sementes enrugadas-

Pdlen proveniente - Pi

P2- despendoado

Sementes F1

FIGURA 5.1. Esquema do cruzamento de dois genitores (P, e P,) de milho em campo isolado,
P, - genitor de sementes lisas, ¢ P, - genitor de sementes enrugadas.
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recebem polen das linhas laterais - genitor de sementes lisas. As sementes das linhas centrais,
provenientes do cruzamento, constituem a primeira geragdo filial - F. A textura dessas
sementes deve ser anotada. No caso considerado, todas as sementes da geragdo F,
apresentam textura lisa.

Resta agora a obtengdo da geracio F, - segunda geragao filial. Existem duas opgdes:
a primeira as sementes da geracdo F, devem ser semeadas em lotes isolados € as plantas F,
intercruzem-se livremente. A segunda as plantas da geragdo F, podem ser autofecundadas
artificialmente. Emrealidade, a inica geracao em que a autofecundagao e o intercruzamento
fornecem o mesmo resultado € na F,. Todas as sementes obtidas pertencerdo a geragdo F,
(Figura 5.2). Pode-se também obter os retrocruzamentos - RC-, ou seja, o cruzamento da
geragdo F, comos genitores. A geragdo RC, sera o resultado do cruzamento da geragio F,
com o genitor de sementes lisas - P, -, e a RC, da geragdo F, com o genitor de sementes
enrugadas - P_.

FIGURA 5.2. Espiga de milho mostrando a segregagdo de sementes lisas e enrugadas na
geragédo F,.

5.2.3 Proposicio e teste da hipotese do controle genético do carater

O proximo passo consiste na avaliagdo das segregacdes obtidas nas geragdes F, e em
um dos retrocruzamentos, no caso o RC,. Nas espigas provenientes das geragdes segregantes
- F, e RC, -, as sementes lisas e enrugadas devem ser contadas e os dados devem ser
tabulados e apresentados como na Tabela 5.1.

TABELA 5.1. Segregacdes obtidas no estudo do carater textura da semente do milho.

Fenotipos das sementes

Geragbes Lisas Enrugadas
P, 460 -
P, - 380
F, 520 -
F, 365 115
RC, 450 -
RC, 185 189
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Na interpretacdo dosresultados da Tabela 5.1, deve-se lembrar de que sendo os genitores
puros ndo havera segregacdo na geragdo F,. Como vimos, a geragdo F, apresentou a mesma
textura da semente do P, semente lisa. Na geragdo F,, houve segregacao que se aproxima de
uma relagdo de 3 sementes lisas: 1 semente enrugada; o RC, segregou numa propor¢ao de 1
lisa:1 enrugada. O proximo passo € testar estas hipoteses de segregacao. Isto €, mostrar que a
geragdo F,, por exemplo, segregou nas propor¢des de 3:1. Para isso, deve-se empregar um
teste estatistico. Nesse caso, € utilizado o teste de Qui-quadrado (X2 ). Paraaaplicagdo desse
teste procede-se da maneira descrita no Capitulo 7, utilizando-se a expressao:

2 s (Frequéncia observada - Frequéncia esperada)2
X =

Frequéncia esperada

Para facilitar a estimativa do %’ , € conveniente utilizar a Tabela 5.2.

TABELA 5.2. Estimativa do ¥~ para testar a hipotese de segregacdo 3 sementes lisas:1
semente enrugada na geragdo F,.

) A . N . . .2
Fendtipo Frequéncia Frequéncia Desvio Desvio

da geracao F, observada (FO) esperada (FE) (FO-FE) (FO-FE)’ (Desvio)/FE
Semente lisa 365 360 5 25 0,07
Semente enrugada 115 120 -5 25 0,21
Total 480 480 x> =028

Nessa tabela, a frequéncia esperada ¢ estimada dividindo-se o total observado por 4 (3 +
1). Dessa forma, 480/4 =120, que corresponde a frequéncia esperada das sementes enrugadas,
e 120 x 3 =360 ¢ a frequéncia esperada das sementes lisas. Depois, basta seguir o que esta
indicado no quadro, obtendo no final a estimativa do % . Essa estimativa deve ser testada e para
isso ¢ utilizada a tabela de % (Tabela 7.8 Cap.7). Essatabela exige o nivel de probabilidade (o)
e o grau de liberdade (GL), sendo o GL correspondente ao numero de classes fenotipicas possiveis
menos um. Isso porque se existem dois fen6tipos € um numero fixados de grdos da E,, apenas o
namero de um dos fen6tipos € varidvel o outro € encontrado por diferenca. Ao nivel de 5% de
probabilidade, que ¢ comumente utilizado pelos geneticistas, e com grau de liberdade de 1 (2
classes fenotipicas - 1) a tabelanos d4 %° =3,84. Como o valor de ¢ obtido é menor que 0
tabelado, dizemos que o e éndo significativo e que, portanto, aceitamos a hipotese formulada,
isto ¢, a frequéncia observada se ajusta a uma frequéncia esperada, considerando uma segregacao
de 3:1. De modo idéntico, pode-se testar a frequéncia observada no retrocruzamento -RC, -,
sabendo-se que nesse caso a frequéncia observada se ajusta a segregacao de 1:1. A proéxima
etapa consiste em explicar esses resultados geneticamente.
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5.2.4 Interpretacio Genética dos Resultados Obtidos

Por que razio na geragdo F, s6 se manifesta um fendtipo? Qual a causa da segregagao
3:1 na geragdo F,? Isso pode ser explicado conhecendo-se, sobretudo, o comportamento
dos cromossomos durante a meiose para a formagao dos gametas (Capitulo 4). Sendo,
vejamos: o milho ¢ uma espécie diploide, ou seja, tem os seus cromossomos organizados aos
pares. Além disso, sabemos que a expressao fenotipica dos caracteres ¢ controlada pelos
genes, que podem apresentar algumas formas alternativas denominadas alelos. No presente
caso, suponha um gene condicionando o aspecto das sementes e representado por dois
alelos. Um condiciona sementes lisas - Su - € 0 outro condiciona as sementes enrugadas -
su. Pelo exposto, uma planta pura - homozigotica - para sementes lisas deve apresentar a
constituicao genética Su Su, e as de sementes enrugadas, su su. Quando da formacao dos
gametas, as c€lulas hapléides obtidas apresentardao apenas um dos alelos de cada par, isto €,
o gameta produzido pelo genitor P, (sementes lisas) possuird apenas o alelo Su. Por sua vez,
o gameta produzido pelo P, terd apenas a constitui¢do su. Pela unido desses gametas durante
a fertilizacao, sera obtido novamente um individuo diploide heterozigético, que tera um dos
alelos do P € o outro do P, portanto com constitui¢do genetica Su su. Considerando que
o alelo para sementes lisas - Su - domina o alelo para sementes enrugadas - su -, pode-se
explicar a ocorréncia de apenas um fendtipo na geragdo F .

As plantas F, deverdo obviamente produzir dois tipos de gametas, um contendo o
alelo Su e o outro, o alelo su. Emrazao do comportamento dos cromossomos durante a
meiose, pode-se esperar que 50% dos gametas conterdo o alelo Su e os outros 50%, o alelo
su. Durante a fertilizagdo, ocorre a unido ao acaso desses gametas, e o resultado pode ser
visualizado na Tabela 5.3.

As proporcdes genotipicas esperadas na F, serdo, portanto, de 1/4 Su Su : 1/2 Su
su : 1/4 su su. Como os gendtipos Su Su e Su su conferem o mesmo fendtipo, pode-se
esperar na geragdo F, que 3/4 das sementes serdo lisas e 1/4 enrugadas, isto €, as proporcoes
fenotipicas de 3:1, como foiobservada pelos dados de campo (Tabela 5.4). Pode-se dizer
que uma segregacdo fenotipica de 3:1 na geragdo F, indica genotipicamente que a
caracteristica, cujo controle genético esta sendo estudado, € controlada por um gene com

TABELA 5.3. Gametas produzidos pelas plantas F, e a respectiva constituigdo genética da F,
proveniente da unido aleatéria dos gametas durante a fertilizagao.

Gametas femininos

Gametas masculinos

1 Su 5 su
1 Su Y4 Su Su Y4 Su su
5 su Y4 Su su V4 su su
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dois alelos, havendo dominancia de um alelo sobre o outro. Utilizando-se 0 mesmo raciocinio
pode-se explicar o resultado observado no RC,.

Os resultados dos dois retrocruzamentos (Tabela 5.5) servem para confirmar essa

hipotese genética, de que nesse caso esta envolvido apenas um gene com dois alelos. Conclui-
se tambem que na reprodugio das plantas heterozigéticas da geragdo F, sdo produzidos dois

TABELA 5.4. Proporgoes fenotipicas e as respectivas constituigdes genéticas das plantas
para o carater textura da semente do milho nos genitores € nas geragdes F e F,.

Genitores:

Fenotipos:
Genotipos:
Gametas:

P,

Semente lisa
Su Su
Su

Primeira geracio filial:

Fenotipo:
Genotipo:
Gametas:

Segunda geracio filial:

Fenotipos:
Genotipos:
Gametas:

X P2

Semente enrugada

su su
su
F,
100% semente lisa
Su su
% Su : %2 su
F,

% sementes lisas : 4 sementes enrugadas
YaSuSu:'2Susu: Yasusu

% Su: % su

TABELA 5.5. Representacdo dos resultados dos cruzamentos que explicam as segregacoes
obtidas nos retrocruzamentos, considerando o carater controlado por um gene com dois alelos.

Fenotipos:

Gendtipos:

Gametas:

Retrocruzamentos:

Fenotipos:

Gendtipos:

P, X F,
Semente Semente
lisa lisa
Su Su Susu
Su 2Su e % su
RC,

Sementes lisas

% SuSue2Susu

P, X F,
Semente Semente
enrugada lisa

susu Su su

su 2 Su e’ su

RG,

% sementes enrugadas e
4 sementes lisas

Yasusue Y2 Susu
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gametas distintos na mesma proporg¢ao, que ¢ o fundamento da primeira Lei de Mendel,
ou seja: “Os dois alelos de um gene segregam (separam) um do outro durante a formagao
das células sexuais, de modo que metade dos gametas carrega um dos alelos e a outra
metade carrega o outro alelo”.

5.3 CONCEITOS COMUMENTE UTILIZADOS PELOS GENETICISTAS

Deve-se salientar que existem muitos termos utilizados pelos geneticistas que precisam
ser bem entendidos. Os primeiros conceitos que devem ficar bem claros sao os de gene e
alelos. Esses termos foram criados em 1909 por Johannsen, um pesquisador dinamarqués.
Gene ¢ originado da palavra grega genesis, que significa origem, e esta de acordo coma
etimologia da palavra, uma vez que ele representa a origem primaria dos caracteres. Nesse
ponto, pode-se conceituar gene como sendo um segmento de DNA, situado numa posigao
especifica de um determinado cromossomo (loco) e que participa da manifestacao fenotipica
de um certo carater. Alelos sdo formas alternativas de um mesmo gene que ocupam o
mesmo loco em cromossomos homélogos e que afetam evidentemente a mesma caracteristica,
porém de modo diferente. O uso dos dois termos frequentemente causa equivoco. Para
uma melhor compreensao, voltemos ao exemplo da textura da semente de milho. Essa ¢ uma
caracteristica controlada por um gene que esta representado de duas formas alternativas, Su
e su. Assim sendo, um individuo puro Su Su € portador de alelos Su iguais e ndo de genes
Su iguais. Um outro modo de expressar seria dizer que o individuo Su Su possui dois alelos
iguais do mesmo gene.

Os genes sao simbolizados, de modo geral, por letras do alfabeto romano ou por
abreviagdes das designagcdes dadas aos fenotipos do caracter normalmente da lingua do pais
onde foi feita a descoberta do alelo mutante. Geralmente, o alelo recessivo de um gene ¢
simbolizado por letra mindscula, enquanto a letra maidscula indica o alelo dominante. O
importante € que os alelos devem ser sempre representados pela mesma letra. No caso do
gene responsavel pela textura das sementes do milho, foi utilizado o simbolo Su para sementes
lisas. Este simbolo ¢ derivado da palavra sugary (agucarado), ja que o mutante foi identificado
nos Estados Unidos. Quando existem mais de dois alelos (Capitulo 8), usa-se a mesma letra,
comum expoente, que pode ser nimero, letras ou abreviacao que lembram o fen6tipo, para
diferencia-los.

Um outro termo comumente utilizado ¢ genétipo. Ele ¢ definido como a constituicao
genética de um individuo. Se a espécie € diploide, o gendtipo contém dois alelos de cada
gene, podendo ser homozigético, quando eles sdo iguais - SuSu e susu -, ou heterozigotico,
quando os alelos sao diferentes - Susu. Diferentes gendtipos podem dar origem a0 mesmo
fenétipo, dependendo ou ndo da ocorréncia da interacdo alélica de dominancia completa.
Assim, SuSu e Susu, por exemplo, sdo gendtipos diferentes, porém as sementes apresentam
o mesmo fendtipo, isto ¢, sdo lisas. Pode-se dizer que os fendtipos sao as formas alternativas
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de expressao de uma caracteristica. Na realidade, como sera visto posteriormente, a
manifestacao fenotipica depende ndo s6 do genotipo mas também do ambiente.

As células sexuais de um determinado individuo recebem a denominagao de gametas.
No caso do genotipo Su su, sdo produzidos dois gametas diferentes, um contendo o alelo
Su e o outro, o alelo su. A unido aleatdria desses gametas durante a fertilizacao ¢ que
produz as segregacdes genotipicas caracteristicas das geragdes F, e de um dos
retrocruzamentos.

A segregacao dos gametas, que ¢ a expressao da Primeira Lei de Mendel, pode ser
comprovada facilmente. Isso ocorre quando € possivel constatar as proporgdes de 1:1
nos proprios gametas. Um dos exemplos refere-se a coloracao dos graos de polen do
milho que carregam o alelo Wx ou o alelo wx. Quando o individuo ¢ homozigotico WxWx,
o grao de pdlen ¢ Wx e possui amilose e amilopectina. Assim sendo, se tratarmos esse
polen com solugdo de iodo, ele colore-se de azul. Nos individuos de genotipo wxwx o
polen € wx e ndo chega a formar a amilose, pois possui 100% de amilopectina, que se cora
de vermelho. Um individuo heterozigdtico Wxwx produz dois tipos de graos de polen,
aqueles com o alelo Wx, que sdo azuis apos a coloragdo com iodo, € 0s Wx, que serao
vermelhos. Se for contado o niimero de graos de pdlen de uma planta heterozigotica
Wxwx, serdo encontrados 50% de cada tipo, mostrando que os gametas segregam como
previsto na Primeira Lei de Mendel.

O modo mais utilizado para verificar se a segregacao estd ocorrendo €, porém,
por meio do cruzamento teste, ou seja, o cruzamento do individuo supostamente
heterozigotico, no exemplo individuos da geragdo F, com o genitor que possui alelos
recessivos. Isto €, o cruzamento teste €, neste exemplo, um retrocruzamento. Na Tabela
5.5, estd ilustrado um cruzamento teste; observe que, devido ao P, ser homozigético
para o alelo recessivo, o fenotipo da descendéncia do cruzamento teste depende apenas
da expressao dos alelos presentes nos gametas do individuo heterozigdtico da geracao
F,. No caso, as propor¢des esperadas no cruzamento teste sdo de 1:1, emrazdo da
segregagao dos gametas, contendo os alelos Su e su durante a meiose, ocorrer nestas
proporgaes.

5.4 ESTUDO DO CONTROLE GENETICO EM ANIMAIS

Um outro aspecto que deve ser comentado diz respeito ao estudo do controle genético
dos caracteres em animais. Nesse caso, por nao ser possivel realizar a autofecundacao,
certificar que um animal € puro-homozigdtico-, complica um pouco mais. Porém, se no
acasalamento entre irmaos, por exemplo, ndo ocorrer segregacao € porque 0s animais em
questao devem ser puros para o carater considerado. Quando se deseja conhecer o controle
genético de um carater, em uma espécie cuja descendéncia ¢ numerosa e que também seja
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possivel varias geracdes por ano, praticamente ndo ha diferenca do procedimento adotado
para a cultura do milho, comentado anteriormente. Esse fato pode ser comprovado na Figura
5.3, emque € apresentado o estudo do controle genético do carater cor da pelagem de coelhos.

Py P,
Albino X Aguti
cc CC
| O
Aguti
Cc
F, Albino Aguti
38 126
cc C

FIGURA 5.3. Resultados do estudo da heranca da cor da pelagem em coelhos. Como se

. - . ~ 2
observa, as proporgdes fenotipicas na geragdo F, se ajustou as proporgdes de 3:1 (¥ calculado =
0,29 NS), indicando que o carater é controlado por um gene (C) com dois alelos, o dominante C
que confere a cor aguti e o recessivo ¢ a cor albino.

Vale ressaltar que uma coelha pode ter até oito partos por ano em média com oito
laparos (filhotes) por parto, o que possibilita obter uma descendéncia numerosa, facilitando o
estudo da heranga de qualquer carater nessa espécie.

Especialmente para aquelas espécies cuja descendéncia ndo ¢ numerosa, € a geragao
¢ mais longa, o controle genético de um carater pode ser realizado por meio do estudo da
genealogia. Na elaboragdo da genealogia, também denominada de pedigree, heredograma
ou arvore genealdgica, normalmente sao utilizados os simbolos apresentados na Figura
5.4. NaFigura 5.5, ¢ mostrado um exemplo de pedigree de uma familia de caes com atrofia
progressiva da retina. E uma doenca ocular de origem hereditaria que se caracteriza pela
degeneragao irreversivel da camada retinal fotoreceptora do olho, causando cegueira em
muitas ragas. O gene que controla esta doenca ¢ o RDS. Observando o pedigree, ¢ facil
inferir que o carater € controlado por um gene e que o alelo recessivo confere a enfermidade.
Veja também que o macho da geracao I1I s6 pode apresentar a doenca porque seus pais
eram heterozigdticos. Esse macho, da geragao III, foi cruzado com 15 fémeas normais,
porém a maioria delas deve ser heterozigdtica dada a grande frequéncia de animais afetados
na descendéncia.

121



iR UhEEn @ TN N e

Genética na Agropecuaria

Macho

Q Fémea
—{ ) Cruzamento

:Q Acasalamento entre individuos Aparentados

Cﬁ) Gémeos Monozigdticos
) C Gémeos Dizigoticos

@ Fémea Portadora - Heterozigota

. ou . W Animais Afetados

ou Falecidos

4 4 individuos do mesmo sexo

<> Sexo Ignorado

FIGURA 5.4. Simbolos mais usados em heredogramas.
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FIGURA 5.5. Pedigree (arvore genealogica) de uma familia de cdes com atrofia progressiva
da retina.
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5.5 LEIDA DISTRIBUICAO INDEPENDENTE

O que foi descrito anteriormente envolvia uma caracteristica controlada por um gene
com dois alelos. Agora sera estudado o que ocorre quando estdo envolvidas duas
caracteristicas distintas, cada uma controlada por um gene com dois alelos. Para exemplificar,
sera utilizada novamente a cultura do milho e duas caracteristicas da semente. A primeira
caracteristica refere-se a textura da semente que, como ja foi visto, pode ser lisa ou enrugada.
A segunda caracteristica ¢ a cor do endosperma da semente que pode ser branco ou amarelo.
Essa caracteristica também € controlada por um gene com dois alelos, havendo dominancia
do alelo Y, que condiciona sementes amarelas e que domina o de sementes brancas, y.

Utilizando os mesmos procedimentos ja descritos, foi realizado o cruzamento de plantas
homozigdticas provenientes de sementes lisas € amarelas com plantas oriundas de sementes
brancas e enrugadas e foram produzidos os resultados da Tabela 5.6.

Os dados obtidos na gera¢do F, mostraram que o alelo que condiciona semente amarela
domina o que condiciona semente branca; 0 mesmo ocorre no caso do alelo de semente lisa
que domina o de enrugada. Considerando cada carater isoladamente, observa-se que na
geragdo F, ocorreu a segregagdo de 3:1 em cada caso, pois foram obtidas 354 sementes
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amarelas para 126 sementes brancas e 365 sementes lisas para 115 sementes enrugadas.
Sendo assim, para cada carater analisado isoladamente, o fendmeno de segregagao ocorreu,
como j4 foi visto nos topicos anteriores.

TABELA 5.6. Fenotipos dos genitores e das geragdes F| e F, provenientes do cruzamento de
plantas de milho homozigédticas e contrastantes para a cor ¢ textura das sementes.

Fenotipo das sementes

Geragoes Amarelo Amarelo Branco Branco
liso enrugado liso Enrugado
P, 100% - - -
P, - - - 100%
F 100% - - -
F, 268 86 97 29

Considerando as duas caracteristicas em conjunto, a segregacdo da geragao F, obtida
segue as proporg¢des de 9:3:3:1. Essa segregagdo da geragdo F, €, narealidade, o produto
das segregacdes 3:1 de cada uma das caracteristicas, isto €, (3 Amarelas :1 Branca)
(3 Lisas : 1 Enrugada) =9 Amarelas Lisas : 3 Amarelas Enrugadas : 3 Brancas Lisas : 1 Branca
Enrugada. Isso esta de acordo com a Lei do Produto de Probabilidades que diz: “a
probabilidade de que dois ou mais eventos independentes ocorram juntos € o produto das
probabilidades de suas ocorréncias em separado”. Vale ressaltar que na geragdo F,, os
fenotipos da textura da semente se combinaram ao acaso, com os fendtipos da cor.

Como se pode observar, as propor¢des fenotipicas da gera¢do F, (268 sementes
amarelas lisas; 86 sementes amarelas enrugadas; 97 sementes brancas lisas; 29 sementes
brancas enrugadas)estao de acordo comasesperadasbaseada na distribuicao independente
%2 =0,77NS .

Como as proporcdes fenotipicas obtidas concordam com a lei do produto das
probabilidades, podemos concluir que 1sso s6 € possivel se a heranga das duas caracteristicas
for independente, isto €, se 0 comportamento dos alelos que condicionam a cor da semente
for completamente independente dos alelos responsaveis pela textura da semente.

A lei do produto de probabilidades também ¢ valida para as proporgdes genotipicas
da geragdo F, isto €: %SuSu . %YY 2%6 SuSuYY. O mesmo ¢ valido para as demais
combinagdes genotipicas.

O ponto fundamental da distribui¢ao independente € a producao de quatro tipos de
gametas em proporgdes iguais (Tabela 5.7). Para a obtengdo da geragéo E,, os individuos da
geragdo F serdo autofecundados, ou serdo intercruzados livremente, como ja foi mostrado
anteriormente. Como todos os individuos da geracdo F apresentam o mesmo genotipo
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- SusuYy -, os gametas produzidos tanto no polen como no 6vulo serdo iguais; dessa
forma a obtengdo da geragdo F, consiste apenas na combinagdo destes quatro tipos de
gametas dois a dois - masculinos com femininos - em todas as possibilidades. Isso pode ser
feito por meio do quadro de Punnett, também denominado Xadrez Mendeliano (Figura
5.6). Note que as proporgdes fenotipicas 9:3:3:1 sdo resultantes da soma de todas as classes
genotipicas que apresentam o mesmo fenotipo.

TABELA 5.7. Proporgoes fenotipicas e respectivas constitui¢cdes genéticas para os caracteres
textura e cor das sementes do milho nos genitores e geragdo F .

Genitores: P, X P,
Fendtipos: Sementes amarelas lisas Sementes brancas enrugadas
Gendtipos: SuSuYY susu yy
Gametas: SuY suy
12 Geragdo filial: F,
Fenotipo: Sementes lisas amarelas
Genotipo: Susu Yy
Gametas: aSuY; YaSuy;VasuY; Yasuy
9 3 Vo SuY Ya Suy YVa suY Ya suy
YVa SuY 1/16 SuSu YY 1/16 SuSu Yy 1/16 Susu YY 1/16 Susu Yy
Ya Suy 1/16 SuSu Yy 1/16 SuSu yy 1/16 Susu Yy 1/16 Susu yy
YVasuY 1/16 Susu YY 1/16 Susu Yy 1/16 susu YY 1/16 susu Yy
Ya suy 1/16 Susu Yy 1/16 Susu yy 1/16 susu Yy 1/16 susu yy

FIGURA 5.6. Segregacdo para os caracteres textura e cor da semente de milho.

A partir de resultados como esses, foi enunciada a Segunda Lei de Mendel, também
conhecida como Lei da Distribuicao Independente, que diz: “Quando dois ou mais genes sao
considerados, cada um comporta-se independentemente do outro”. Esse fato ocorre, emrazao
da distribuicao independente dos genes durante a meiose, para a formagao dos gametas, isto €, 0s
alelos Su e su se combinamao acaso comos alelos Y e ypara formarem os quatro gametas. Isto
pode ser melhor visualizado utilizando-se o cruzamento teste (Tabela 5.8), que € o cruzamento
dos individuos da geragdo F, comum individuo homozigotico portador dos alelos recessivos.
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A partir do cruzamento teste, pode-se verificar que os quatro tipos de gametas do
individuo heterozigotico da geragdo F, ocorrem em proporgdes iguais para cada tipo (Tabela
5.8). E importante salientar mais uma vez que no cruzamento teste, por ser o individuo
testador homozigdtico su su yy, € produzido um tipo de gameta (su y) que ndo altera a
manifestacao fenotipica determinada pelos alelos presentes nos gametas do heterozigoto.
Assim, o fendtipo da descendéncia dependera apenas do tipo de gameta produzido pelo
genotipo Su su Yy dos individuos da geragao F,.

TABELA 5.8. Resultado do cruzamento teste que comprova a distribuigdo independente.

F, (amarelas lisas) X (brancas enrugadas)
Susu Yy susu yy
Gametas YaSuY
YaSuy suy
YasuY
Yasuy
Descendentes
Gendtipos Fenétipos
Va Susu Yy Y4 Sementes amarelas lisas
Y4 Susu yy Y4 Sementes brancas lisas
Vasusu Yy Y4 Sementes amarelas enrugadas
Ya susu yy Y4 Sementes brancas enrugadas

Como ja foi mostrado por meio do comportamento dos cromossomos durante a meiose,
a distribuicdo independente ira ocorrer sempre que os genes estiverem situados em
cromossomos diferentes. Existe uma outra condi¢ao em que a distribuicao serd independente
quando os genes situam-se N0 Mesmo Cromossomo, porém esse assunto sera abordado no
Capitulo 9.

5.6 GENERALIZACOES DAS PROPORCOES MENDELIANAS

Até o momento, foram apresentados exemplos envolvendo apenas um ou dois genes.
Quando ocorrem trés genes ou mais, irdo aparecer muitas classes genotipicas nas geragoes
segregantes. Contudo, o principio da segregacao e distribuicao independente dos genes ¢
sempre o mesmo, nao importando o nimero de genes envolvidos. Assim, € possivel fazer
predigdes, utilizando a lei do produto das probabilidades, para qualquer nimero de genes de
um organismo dipldide, e considerando cada gene com dois alelos (Tabela 5.9).
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TABELA 5.9. Generaliza¢oes do que é esperado quando se tem um carater controlado por
diferente nimero de genes. Considerando um individuo diploide, heterozigdtico e com dois
alelos por loco.

, Numero de Combinacdes Classes Numser'o de
Numero de L. L. Genotipos
Genes Gametas Genotipicas Genotipicas homoziedticos
Diferentes em F;  Possiveisem F,  Diferentes em F, emgF
2
1 2 4 3 2
2 4 16 9 4
3 8 64 27 8
4 16 256 81 16
n 2" 4" 3" 2"

5.7 MODO PRATICO PARA DETERMINACAO DOS GAMETAS E
DOS DESCENDENTES DE CRUZAMENTOS

Quando se trabalha com mais de trés genes, a determinacao dos diferentes tipos de
gametas fica trabalhosa e ainda podem ocorrer omissdes. Um método simples e seguro de
determina-los consiste em escrever os alelos do primeiro gene na vertical, com intervalo entre
as letras. Em seguida, a frente de cada um escreve-se os alelos do segundo gene. Do mesmo
modo, acrescentamos os de um terceiro, quarto etc., unindo, por tracos, aos alelos
acrescentados anteriormente. Seguindo os tragos que unem os alelos dos diferentes genes e
anotando todos os alelos pelos quais passaram os tragos, temos automaticamente a constituigao
dos gametas comrelagao aos alelos envolvidos. O processo € absolutamente seguro, rapido
e facil de compreender, como pode ser visto na Figura 5.7.
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FIGURA 5.7. Gametas com as respectivas frequéncias produzidos por um individuo de genétipo
Aa Bb Cc DD. Observe que o individuo é homozigotico para o alelo D e, nesse caso, ele é
representado apenas uma vez, sendo sua frequéncia evidentemente igual a 1. Para os demais
locos s@o colocados os dois alelos, por estarem em heterozigose. Nesse caso, a frequéncia do
gameta AbceD € 1/8, o que corresponde ao produto da probabilidade de cada alelo ocorrer neste
gameta, 1/2A x 1/2b x 1/2¢ x 1D.

Queremos salientar que desde que tenha sido entendida a heranga de um gene, se estiverem
envolvidos varios genes o raciocinio ¢ sempre o mesmo e, desde que a distribuigao seja
independente, teremos sempre um produto de probabilidade de cada um dos locos envolvidos.
Seja por exemplo a autofecundagido de um individuo F, de constituigdo Aa Bb Cc Dd Ee, se
estivermos interessados em verificar a propor¢ao de individuos como gendtipo AABB CC
DD EE na geragdo F, procederemos do seguinte modo: para o gene A, € esperado na F, os
genotipos AA, Aa e aa, como ja vimos, nas proporcoes de 1/4, 2/4 e 1/4, respectivamente.
Para os demais genes, logicamente, ¢ valido o mesmo raciocinio. Considerando os genes em
conjunto teremos a probabilidade de ser AA e BB, ¢ ... EE, sendo que esse “e” indica um
produto de probabilidade (ver Capitulo 7). Assim, a proporcao esperada do genotipo AABB
CCDD EE deveraserde 1/4 (AA)x 1/4 (BB)x 1/4 (CC) x 1/4 (DD) x 1/4 (EE), isto &,
(1/4)>=1/1024. Se a pergunta fosse para o genotipo Aa BB Cc dd EE, teriamos: 2/4 (Aa) x
1/4 (BB) x 2/4 (Cc) x 1/4 (dd) x 1/4 (EE), ou seja, (2/4)*. (1/4)* =4/1024 = 1/256.

Suponhamos agora a seguinte indagacao. Qual a frequéncia do genotipo Aa Bb cc DD
ee Ff a partir do cruzamento Aa BB Cc Dd Ee ff x Aa bb cc Dd Ee FF? Nesse caso,
devemos identificar primeiro os locos que estao em heterozigose em ambos os individuos que
serdo cruzados, isto €, os locos A, D e E. Para esses, o procedimento ¢ idéntico ao anterior. O
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segundo passo ¢ identificar os locos que sdo homozigotos em ambos 0s pais, ndo importando se
os pais tém alelos iguais ou ndo, no caso o loco B e o F. Para eles, a descendéncia sé tera uma
unica possibilidade. Se os alelos sao iguais em ambos os pais, 0 descendente sera homozigoto
para aquele loco, se diferentes, o individuo sera heterozigoto. Finalmente, devemos verificar os
locos em que ha heterozigose em um dos genitores € homozigose no outro. O loco C se
enquadra nesse caso, Cc de umlado e cc do outro. A descendénciaserd 1/2 Cc e 1/2 cc. Temos
entdo condi¢cdo de fornecer a proporgao esperada do genotipo desejado. Do exposto 2/4 (Aa)
x1(Bb)x1/2(Ce)x 1/4 (DD) x 1/4 (ee) x 1 (Ff), o que corresponde a 2/128 = 1/64.

Se a indagagao fosse em termos fenotipicos, ao invés de genotipicos o procedimento
seria semelhante. Considere, por exemplo, a autofecundagdo de um individuo F, Aa Bb Cc
Dd Ee, em que as letras maitsculas identificam os alelos dominantes. Qual a frequéncia
esperada de descendentes com o mesmo fendtipo do individuo da F, na geragdo F.?
Novamente, vamos considerar apenas o loco A. Se ha dominancia, os individuos do genotipo
AA ou AadaF, possuemo mesmo fendtipo do F,. O ou indica que os eventos sdo mutuamente
exclusivos, a ocorréncia de um deles impede a ocorréncia do outro. Nesse caso, teremos
uma aplica¢cdo da soma de probabilidade, 1/4 AA +2/4 Aa, como ja comentado A_ =3/4.
Desse modo, na geragdo F, individuos com o mesmo fendtipo ao da F , deverdo ter o
genotipo A_ B_ C_D_E_, eirdo ocorrer com a frequéncia de 3/4 (A_) x 3/4 (B_) x 3/4
(C_)x3/4(D_)x3/4(E_)=243/1024.

Vejamos agora o que ocorre com sucessivas geracoes de autofecundacao. Seja um
individuo F, de gen6tipo Bb, ap6s uma autofecundagio, teremos na geragao F, os genotipos
BB, Bb ¢ bb com as frequéncias de 1/4, 2/4 e 1/4, respectivamente. Apods a segunda
autofecundagio, teremos a geragao F.. Os individuos da geracdo F, que sdo homozigotos,
pelas razdes que ja foram apresentadas, manterao a sua constitui¢ao genotipica. Porém, os
heterozigotos Bb, que estdo com a frequéncia de 1/2, deverao segregar. Como se observa,
0 seu genotipo € igual ao da F, e apos a autofecundagdo teremos 1/4 (BB) 2/4 (Bb) 1/4
(bb). Como apenas metade dos individuos da F, sio Bb, teremos que multiplicar essas
proporgdes por 1/2. Assim, teremos 1/8 (BB) 2/8 (Bb) 1/8 (bb), como resultado da
descendéncia do individuo F, de genotipo Bb. Na F,, 3/8 dos individuos serdo BB, sendo
1/4 oriundos da autofecundacao do individuo BB e 1/8 do Bb. O mesmo raciocinio € valido
para o individuo bb. Teremos, entao, BB (3/8), Bb (2/8) e (bb) 3/8. Como se constata em
cada autofecundagdo a frequéncia dos heterozigotos reduz-se a metade e a dos homozigotos
aumenta (Tabela 5.10). Pode-se extrapolar para uma geracao Fg qualquer em que a frequéncia
do heterozigoto sera de (1/2)#' e dos dois homozigotos 1-(1/2)¢!. Como sao dois homozigotos
(BB e bb), a frequéncia de cada um sera de [1-(1/2)¢1]/2.

Quando estao envolvidos varios genes e sucessivas autofecundagdes, o raciocinio €
analogo. Sejaaautofecundagdo do individuo F, Aa Bb Cc Dd Ee Ffaté a geracio F.. Qual
a frequéncia do genotipo AA BB CC DD EE FF nessa geracdo? Como foi visto
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anteriormente, a frequéncia do gen6tipo AA na F_devera ser [1-(1/2)¢']/2=[1-(1/2)>']/2=
15/32. Desse modo, na F, teremos: 15/32 (AA) x 15/32 (BB) x 15/32 (CC) x 15/32 (DD)
x 15/32 (EE) x 15/32 (FF) = (15/32)°=1,06%.

TABELA 5.10. Frequéncias genotipicas esperadas com as sucessivas autofecundagdes de
um individuo de genétipo Bb.

Frequéncia genotipica

Geracdes BE Bb o
F, 0 1 0
F, 1/4 12 1/4
F, 3/8 2/8 3/8
F, 7/16 2/16 7/16
F, [1-(1/2)8")/2 (172" [1-(1/2)27"7/2

Se for considerado um individuo qualquer, ndo necessariamente da geragdo F , a
previsao do que ocorre com as autofecundagdes € a mesma, lembrando apenas que nos
locos em homozigose nao ha alteracdo. Se o interesse for em determinar a frequéncia esperada
de individuos como genotipo AA BB cc DD EE apos trés autofecundagdes de um individuo
de gendtipo Aa BB cc Dd EE, proceder-se do seguinte modo: nos locos que estao em
homozigose B, C ¢ E ndo h4 alteracdo, naqueles que estao em heterozigose, A e D, a frequéncia
do gendtipo homozigoto, apos 3 autofecundagdes, devera ser: [1-(1/2)°)/2 = 7/16. A
frequéncia esperada do genotipo AA BB cec DD EE devera ser entdo: 7/16 (AA) x 1 (BB)
x 1 (cc)x7/16 (DD) x 1 (EE) =49/256 = 19,14%.

E também possivel conhecer todas as combinagdes genotipicas na descendéncia de
um individuo qualquer, com n genes em heterozigose e apds g autofecundacdes. Entre os
descendentes ¢ variavel o nimero de locos com alelos em homozigose e suas combinagdes
podem ser previstas pela distribuicao binomial (Capitulo 7), ou seja:

(a+b)" = Z Cla' b

Em que: a e b sdo as probabilidades de os locos estarem em homozigose ou
heterozigose, respectivamente; i € o nimero de locos em homozigose e variade 0 anen¢€o
numero de locos envolvidos.
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A partir dos conhecimentos anteriores ¢ possivel obter a probabilidade de se ter um
loco em homozigose (a), utilizando a expressao a= 1 - (1/2) ¢!, e também a probabilidade
de ter locos em heterozigose (b) b= (1/2)¢!. Assim, o bindmio assume a expressao

[1 —(1/2) 4 1/2)5 ] ", ap6s algumas operagdes aritméticas chega-se a expressio:
[(2‘%_] -D+ 1T. Como exemplo, seja o gendtipo F, AaBbCc autofecundado até a geragio

F,. Nessa situa¢do, g = 6 e n= 3, assim teremos:
n 3
[1 +(2)¢" —1} = [1 +(2)"" = 1] = (1+31)’ =(32)’ =32.768 combinagdes genotipicas

Entre esse total de combinagdes genotipicas pode-se estimar o nimero nas diferentes
classes, contendo locos em homozigose ou heterozigose.
Entdo, com a expansdo do bindmio (31+1)* em que nesse exemplo, 1 refere-se a loco

3 . . .
em heterozigose e 31 a loco em homozigose e pode-se obter: (31+ )’ = ¥ C! 31'1"™)
i=0

i=

Para i =0, nenhum loco em homozigose, tem-se:

Cg @3 10+ 13) = ﬁ (3 19+ 13) =1 individuo com todos os locos em heterozigose;

De modo analogo, obtém-se:

Parai=1

C13 @3 112 )= ﬁ @3 112 )=3-31- 12 =93 comdois locos em heterozigose e um em
homozigose;

Parai=2

C% @3 12 -11) =ﬁ( 312 -11) =3-31%-1' = 2.883 comumloco em heterozigose e dois em
homozigose;

Parai=3

C (317 = ﬁ@f 1% =1-31%- 1°=29.791 com todos os trés locos em

homozigose.

Depreende-se, entdo, que a propor¢do de individuos em F, com todos os locos em
heterozigose € de 1 em 32.768. De modo analogo, a propor¢ao de individuos com todos os
trés locos em homozigose ¢ 29.791/32.768.

E importante frisar que se o individuo a ser autofecundado tiver locos em homozigose,
estes nao segregarao na descendéncia e ndo alterardo o niimero de combinag¢des genotipicas
derivadas dos locos em heterozigose.
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BOX 5.1. EFEITO DE XENIA

Existe alguma diferenca no estudo da heranca de um carater como a textura da
semente de milho e, por exemplo, o carater altura da planta ou até¢ mesmo a cor da semente
do ferjoeiro? Narealidade nao ha diferenga. Ametodologia € sempre a mesma ja comentada,
mas ¢ necessario conhecer bem o carater para fornecer a interpretagao correta. Assim, por
exemplo, vemos que um unico gene controla o carater textura da semente de milho, sendo
o alelo Su responsavel pelo fenotipo liso e o alelo recessivo su pelo fenotipo enrugado.
Para a altura da planta também est4 envolvido um unico gene, sendo o alelo dominante Br
e o recessivo br responsaveis pelos fenotipos plantas altas e baixas, respectivamente.

Se for efetuado o cruzamento entre uma planta de milho homozigética BrBr SuSu
e uma planta brbr susu, sendo esta utilizada como genitor feminino, o que ocorrera?
Sendo o genitor feminino de genotipo brbr susu, ou seja, fenotipo baixo € com sementes
enrugadas. Como sera polinizada por polen Br Su as sementes F, terdo a constituigdo
genética Br br Su su. Como o alelo Su domina o su, as sementes, no caso da geragao
F, serdo lisas. Se essas sementes F, forem plantadas, teremos plantas F , de genotipo
Br br, que serdo altas. Como se v€, para o carater textura das sementes, o produto do
cruzamento - geragdo F, - ja se manifestou na geragdo da planta mde. Quando isso
ocorre diz-se que o carater tem xénia, isto ¢, se manifesta sempre uma geragao antes
dos demais caracteres. No caso do carater altura da planta € preciso semear a geracao
F , para que a planta “F ” expresse o fenotipo, portanto, ndo apresenta xénia.

Considerando o que foi discutido, pode-se argumentar que qualquer carater
relacionado a sementes deve apresentar o fendmeno de xénia. Arealidade, no entanto,
nao € essa. Seja, por exemplo, o carater cor da semente do feijao, que pode ser preta,
genoétipo PP, e branca, gen6tipo pp. Se uma planta pp for polinizada com polen de uma
planta de genotipo PP, as sementes resultantes serdo pretas ou brancas? Se for
considerado o raciocinio anterior, isto €, que toda caracteristica da semente possui
x€nia, as sementes deveriam ser pretas. Contudo, nesse caso, as sementes em vez de
pretas serdo brancas. Somente quando essas sementes brancas de gendtipo Pp,
provenientes de plantas pp, forem semeadas, € que as plantas F, produzirdo sementes
pretas. Assim, o carater, apesar de ser da semente, nao tem xénia.

Qual arazao dessa diferenca? Naresposta a essa indagacao € que entra o aspecto

da necessidade de se conhecer detalhes do carater em estudo. No caso da textura do
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milho, o fato de ser lisa ou enrugada depende do teor de amido presente no endosperma
da semente, o qual € produto da fertilizagcdo. J4, a cor da semente ¢ uma caracteristica
do tegumento, ou seja, € proveniente do desenvolvimento da parede do ovario, sendo,
portanto, um carater que se expressa no final do ciclo da planta. Assim, no caso da
semente do feijoeiro, temos caracteres que se expressam nos tecidos embrionarios, na
fase inicial da vida, e apresentam, portanto, xénia, enquanto o tegumento, por ser um
tecido materno, nao possui xé€nia. Assim, a cor do tegumento do feijao ¢ determinada
antes da fertilizacao. Do exposto, pode-se entdo complementar e dizer que o fendmeno
de x€nia s6 ocorre para caracteristicas que se manifestam no endosperma e embridao das

sementes, cuja expressao fenotipica € dependente do resultado da fertilizacado.

RIO TIBAGI SMALL WHITE
) B o _
" ®®e o0 X OGO

Fi: sementes Fi

(tegumento materno) > &
planas P 9 0o 00

F2: sementes F2
(tegumento F1)

Fs: sementes Fs
(tegumento F2)

SMALL WHITE RIO TIBAGI
()]
“®esee

()
@@y X

Fi: sementes Fi
(tegumento materno) i(‘\\/
plantas Fi OO S OO
Fa: sementes F2

(tegumento F1) A @ ﬁ.j

Fs: sementes Fs
(tegumento F2)

O que ocorre em animais? Eles apresentam Xénia? Como a maioria ndo temuma

fase intermediaria como € o caso da semente em vegetais, nao ha xénia. Contudo, nas

aves, os ovos produzidos ¢ uma situa¢ao semelhante a das sementes. Vamos utilizar
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como exemplo, a cor da casca do ovo em aves. Quando um galo de uma raca que produz
ovos brancos, genotipo 0o cruza com galinha de ovos azuis, genotipo OO, tem-se na
primeira geracao filial 100% de ovos azuis, com gendtipo Qo e quando um galo de uma
raga que produz ovos azuis, genotipo QO cruza com galinha de ovos brancos, genotipo
00, tem se na primeira geracgao filial 100% de ovos brancos, com genodtipo Qo. Assim
como ocorreu com a casca da semente do feijao, a cor do ovo ndo tem xénia, pois a
manifestacao de qualquer carater da casca depende da constituicao apenas da mae. Ja
quando o ovulo ¢ fertilizado os caracteres que se manifestam no ovo irdo apresentar
x€nia, entretanto, na maioria dos casos nao ha interesse nesses caracteres, pois a observagao
do fendtipo necessariamente envolveria a retirada da casca e, consequentemente,

dificilmente poderia ocorre a eclosdo do pintinho para continuar os estudos genéticos.
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PROBLEMAS PROPOSTOS

No milho, a semente pode ser lisa (endosperma com amido) ou enrugada (endosperma
com agucar solivel em agua). Apartir do cruzamento de duas cultivares puras, sendo
uma com sementes lisas e outra com sementes enrugadas (milho doce), obtiveram-se
os seguintes resultados:

Populagoes Fenotipos das sementes (niimero)
Lisa Enrugada
P, 400 -
P, - 320
F, 560 -
F, 370 125

a) Forneca uma provavel explicagdo para a heranca do carater.

b) Se uma das espigas F ndo apresentar a proporgdo fenotipica 3 lisa:1 enrugada,
qual seria a explicagao?

¢) Quantas sementes lisas da geragdo F, deveriam ser semeadas para originar 300
plantas puras?

d) H4 outra maneira de comprovar que ocorreu segregacao além do resultado observado
naF)?

e) Se as plantas provenientes de sementes lisas da geragdo F, forem autofecundadas,
qual seria o resultado genotipico e fenotipico esperado?

Considerando o carater textura da semente do milho, relatado no problema anterior, o
que ocorreria se 0 campo de plantas F recebesse 30% dos graos de polen de uma
plantagdo proxima, homozigotica para sementes lisas?

Em galinhas, a auséncia de penas no pescogo € decorrente do alelo dominante N, e a
presenca de penas, ao alelo recessivo n. Qual o procedimento para a selecao mais
rapida, a partir de uma populagéo F,, de galinhas homozigoticas com pescogo pelado?

Um touro mocho (sem chifres) foi cruzado com trés vacas. Com a vaca A chifruda, foi
obtido um descendente sem chifres. Coma vaca B, também chifruda, obteve-se um
descendente chifrudo. E finalmente com a vaca C mocha foi produzido um descendente
chifrudo.

a) Qual o provavel gendtipo dos animais envolvidos nos cruzamentos?
b) Como proceder para obter um plantel com pelo menos 20 animais mochos
homozigodticos a partir do cruzamento do touro coma vaca C?
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5. Emalface, o alelo C condiciona folha crespa e o recessivo ¢, folha lisa. A partir do
genotipo Ce, quais as proporcdes genotipicas e fenotipicas esperadas apds a quarta
geracdo de autofecundacao?

6.  Considerando os dados do problema anterior, qual seria o resultado esperado na quarta
geracao, se as plantas fossem cruzadas aleatoriamente em vez de autofecundadas?

7. No tomateiro, a folha pode ser normal (bordos recortados) ou batata (bordos lisos).
Foram realizados varios cruzamentos envolvendo individuos com esses dois fendtipos
e obtidos os seguintes resultados:

Fenotipo das plantas envolvidas Fenotipo dos descendentes (numero)
nos cruzamentos Normal Batata

1) Normal x Batata 92 0
2) Normal x Normal 155 52
3) Batata x Batata 0 83
4) Normal x Batata 47 43
5) Normal x Normal 85 0

a) Forneca uma provavel explicagdo para a heranca do carater.

b) Especifique o gendtipo das plantas envolvidas nos cruzamentos.

8. Emum trabalho realizado para estudar a heranga da época de florescimento em pepino,
foram obtidos os seguintes resultados:

N Numero de plantas com florescimento
Populacdes ,
Precoce Tardio
P, 50 -
P, - 50
F, 50 -
RC] (F] X P]) 195 -
RC, (F; x Py) 101 91
F, 281 80
a) Fornega todas as interpretacdes genéticas e estatisticas para estes resultados.
b) Quantas sementes F, necessitariam ser semeadas para se obter 150 plantas com
florescimento tardio?
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9. No cruzamento entre a cultivar de tomate Santa Cruz (P, ), que possui hipocotilo roxo
¢ folha normal, coma cultivar Folha Batata (P)), que apresenta hipocotilo verde e folha
batata, foram obtidos os seguintes resultados:

Fenotipos (nimero)
Geragdes Hip. roxo Hip. roxo Hip. verde Hip. verde
Folha normal Folha batata Folha normal Folha batata

F, 25 - - -
F, 238 75 80 26

RC, 163 - - -

RG, 45 43 39 44
a) Interprete geneticamente esses resultados.
b) Esquematize os cruzamentos realizados.

10. Considere os dados do problema 9.

a) Quais os resultados que indicam a ocorréncia da distribuicao independente?
b) Em que fase da meiose e em qual geragao ocorreu a distribui¢ao independente para
produzir esses resultados?

11.  Oarroz possui 2n =24 cromossomos. Considere que emuma planta ocorra um alelo
dominante em cada cromossomo e o alelo recessivo correspondente no seu homologo,
isto €, a planta € heterozigdtica para esses doze genes. Se essa planta for autofecundada,
pergunta-se:

a) Qual a frequéncia esperada dos descendentes com o fendtipo condicionado pelo
alelo recessivo dos doze genes?

b) Qual a frequéncia esperada dos descendentes com o mesmo gendtipo da planta
autofecundada?

¢) Qual a frequéncia esperada dos descendentes com o mesmo fendtipo da planta
autofecundada?

d) Quais seriam esses resultados se essas plantas fossem autofecundadas por mais
uma geracao?

12.  Namandioca, raizes marrons sao decorrentes do alelo dominante B e raizes brancas,

do alelo recessivo b. Foliolos estreitos sao decorrentes do alelo dominante L e foliolos
largos, do alelo recessivo l. Uma planta de raizes marrons e foliolos estreitos foi cruzada
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13.

14.

15.

16.

17.
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com outra de raizes brancas e foliolos largos, e produziram 40 descendentes com
foliolos estreitos, dos quais a metade tinha raizes marrons e a outra metade, de raizes
brancas. Quais os gen6tipos dos genitores € a propor¢ao genotipica dos descendentes?

Em equinos, o alelo dominante T ¢ responsavel pelo trote e o alelo recessivo t ¢
responsavel pela marcha. Para a cor de pelagem, o alelo A € responsavel pelo fenotipo
baio e o alelo recessivo a, pelo fenotipo preto. Um criador possuium cavalo marchador
preto e varias éguas puras para o trote e baias. Como o criador deseja obter animais
puros marchadores e baios, qual deve ser seu procedimento? Explique.

Uma planta de pepino de gendtipo BBCCTTWW foi cruzada com outra de genotipo
bbecttww para produzir a geragdo F , a qual foi autofecundada para obtengdo da
geragdo F . Assumindo que esses genes controlam as seguintes caracteristicas: B
espinhos pretos; b espinhos brancos; C resisténcia ao virus do mosaico; ¢ suscetibilidade
ao virus do mosaico; T presenca de gavinhas; t auséncia de gavinhas; W fruto imaturo
de cor verde; w fruto imaturo de cor branca.

a) Que proporg¢do de F, apresentara o fenotipo espinhos brancos, suscetibilidade ao
virus do mosaico, auséncia de gavinhas e o fruto de cor branca?

b) Que proporg¢do de F, apresentara o fenotipo espinhos pretos, resisténcia ao virus
do mosaico, presenga de gavinhas e fruto imaturo de cor verde?

¢) Que proporg¢do de F, € genotipicamente semelhante a geragdo F,?

d) Quais seriam as respostas dos itens anteriores se 0s genitores apresentassem genotipos
BBCCttww e bbeccTTWW?

Quais seriam as respostas do problema anterior se as plantas F, fossem autofecundadas
até a geragdo F,?

A reacao ao virus do mosaico do pepino € controlada por um gene, sendo o alelo R-
dominante responsavel pela resisténcia, e r pela suscetibilidade a essa virose. Uma
cultivar resistente - homozigdtica - foi cruzada com outra suscetivel, sendo obtida a
geragdo F . Posteriormente, as plantas obtidas foram submetidas a algumas
autofecundagdes. Na ultima autofecundagéo, geragdo F , a proporgdo de plantas
suscetiveis era de 31/64. Quantas autofecundagdes foram realizadas para se obter
esse resultado?

A seguir ¢ apresentado o heredograma de uma familia de suinos:
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O fenotipo identificado pelo hachurado representa a ocorréncia de animais com cistos

renais em suinos. Essa anomalia € decorrente de um alelo dominante ou recessivo?
Justifique sua resposta com detalhes.

A transmissdo de duas anomalias raras em caes € mostrada na genealogia apresentada
na pagina seguinte. A caracteristica 1, neuropatia hipertrofica - causa danos sensoriais
e motor, ¢ indicada pela parte hachurada na metade superior e a caracteristica 2,
linfedema primario - anormalidade do sistema linfatico € identificada pela parte hachurada
na metade inferior. Utilizando o simbolo A para o gene responsavel pela caracteristica
1 e B para a caracteristica 2, pede-se:

a) Que tipo de heranca estd envolvida no controle de cada uma das patologias?

b) Coloque o provavel genotipo de todos os individuos na etapa I'V.

¢) Se os individuos identificados na genealogia etapa IV forem acasalados, que
propor¢ao fenotipica € esperada.

T
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6 INTERACOES ALELICAS
E NAO-ALELICAS

6.1 INTRODUCAO

Os efeitos dos alelos (genotipos), para formar os fenotipos, dependem de sua agdo e
de sua interacao. Para exemplificar esses efeitos, vamos utilizar o carater textura da semente
do milho, cujo controle genético foi estudado no Capitulo 5. Vimos que esse controle ¢
monogenico e estdo envolvidos os alelos Su, responsavel pela producao de sementes lisas, e
su, responsavel pela producao de sementes enrugadas. Esses alelos combinam-se para
formar os genotipos SuSu, Susu e susu. Em cada gen6tipo homozigbtico, ocorre apenas
um alelo e, temos entdo, neste caso, apenas a agao desse alelo, ou seja, a semente lisa do
genotipo SuSu € decorrente da agao do alelo Su e a semente enrugada do genotipo susu €
decorrente da agao do alelo su. Ja, o gendtipo heterozigdtico possui dois alelos, Susu, € a
semente lisa que ele produz ¢ proveniente da acdo combinada destes dois alelos que €
denominada de interacao alélica.

6.2 INTERACOESALELICAS

Existem varios tipos de interacao alélica e o procedimento para a sua identificagao
consiste em comparar o fendtipo do heterozigoto com os fenotipos dos homozigotos. A
seguir sao apresentados os principais tipos:

6.2.1 Dominancia Completa

O carater textura da semente do milho, analisado no Capitulo 5, ¢ um exemplo da
ocorréncia de dominancia completa. Isso porque foi visto que do cruzamento de genotipos
homozigoticos, para sementes lisas € enrugadas, obteve-se na F, somente sementes lisas
que € a expressdo do heterozigoto. Na geracdo F, observou-se a segregacdo fenotipica
para a textura da semente, de 3 lisas:1 enrugada, que € caracteristica desse tipo de
interacao alélica. Observa-se ainda que, nesse caso, ndo se pode identificar o genotipo
quando a semente tem o fendtipo liso, isto €, 0 homozigoto e o heterozigoto apresentam
o mesmo fendtipo, ja no caso do fenotipo enrugado, condicionado pelo alelo recessivo,
1sso € possivel.
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Pelo exposto para este tipo de interacao, aparentemente o alelo dominante impede
a expressao do alelo recessivo, quando estdo juntos, € o fendtipo decorrente do alelo
recessivo so € produzido pelo individuo portador do genodtipo homozigdtico para esse
alelo.

No Capitulo 3, foi comentado que um gene corresponde a um segmento de DNA que
codifica para formacao de uma cadeia polipeptidica e que, na maioria das vezes, ira atuar
como uma enzima em um passo de uma via metabodlica. Essa via, por sua vez, produz um
produto final que constitui o fendtipo que observamos. Assim, sob o ponto de vista bioquimico,
um alelo dominante ¢ considerado aquele que codifica uma enzima funcional e que permite
uma via metabolica produzir um produto final. Em contrapartida, o alelo recessivo, em geral,
corresponde a um mutante sem sentido, que nao produz nenhuma enzima, ou um mutante de
sentido errado, que produz uma enzima nao funcional, ou com eficiéncia muito reduzida em
relacdo ao alelo nao mutante. Em qualquer caso, a via metabolica fica interrompida ou a
quantidade do produto final é muito pequena. E necessério salientar que a dominincia completa
refere-se aos casos quando, no heterozigoto, o alelo dominante produz uma quantidade
suficiente de enzima, necessaria para que seja produzida uma quantidade de produto final,
pela via metabdlica, igual a produzida pelo individuo portador do genotipo homozigotico
para o alelo dominante.

Utilizando novamente o carater textura da semente do milho, nas sementes enrugadas
(susu), 39% da matéria seca do grao sao agucares soluveis em dgua e apenas 32% da
matéria seca correspondem ao amido. No milho normal, SuSu, por outro lado, nao ocorre
acucares soluveis em agua e a quantidade de amido corresponde a 83% da matéria seca.
Ja foi constatado também que os graos heterozigdticos nao possuem quantidades
intermediarias de a¢ucares soluveis em agua. Portanto, podemos deduzir que os agucares
soluveis em dgua sao os substratos que sdo convertidos em amido, por intermédio da
enzima codificada pelo alelo funcional Su, levando a produgao de sementes lisas, enquanto
nas sementes enrugadas esses substratos foram simplesmente acumulados, porque o alelo
su ndo produz uma enzima funcional. E interessante lembrar que o amido presente nos
graos de milho doce, susu, ¢ oriundo de outras vias metabolicas independentes da agao
do alelo Su.

6.2.2 Dominancia Incompleta

Neste tipo de interacao alélica, o fendtipo do heterozigoto situa-se no intervalo
estabelecido pelos fenotipos dos homozigotos para os dois alelos em consideracao. A heranca
da forma da raiz do rabanete ¢ um exemplo tipico (Tabela 6.1).
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TABELA 6.1. Forma da raiz do rabanete. O fen6tipo intermediario da F, em relagdo aos parentais
juntamente com o resultado da geracdo F,, caracterizam um caso de dominancia incompleta. Note
que os alelos sdo diferenciados por expoentes.

P:
Genotipos: r'r! X r’r
Fenotipos: (raiz longa) (raiz esférica)
F]§
Genotipo: r'e
Fenotipo: (raiz oval)
Fz:
Genotipos: Yer'y! Yr'r? vir'r?
Fenotipos: (raiz longa) (raiz oval) (raiz esférica)

Observa-se que o fen6tipo do heterozigoto ¢ intermediario e que, neste caso, € possivel
identificar qualquer genotipo por meio de seu fenotipo.

Em termos bioquimicos, a explicacao ¢ semelhante aquela apresentada para dominancia
completa, ou seja, um dos alelos produz uma enzima funcional e permite que a via metabolica
libere um produto final, que € responsavel pela expressao de um fenotipo. No entanto, o outro
alelo ndo permite a formagao de um produto final, pela falta de uma enzima funcional. A tinica
diferenga € que, na dominancia incompleta, a quantidade de produto final da via metabdlica €
menor do que no homozigoto e, em consequéncia, a expressao do heterozigoto € intermediaria.

Convém salientar que o tipo de interacao alélica depende do grau de profundidade
empregado na andlise dos fenotipos. Ocorre algumas vezes que, no estudo de um dado
carater, determina-se um tipo de interagao alélica, quando o exame dos fendtipos € superficial.
Porém, numa observacao mais minuciosa, verifica-se que ocorre outro tipo de interacao
alélica. Isso € o que acontece com a textura da semente em ervilha, que pode ser lisa e
enrugada. Do cruzamento de individuos puros lisos RR, com enrugados rr, observa-se que
100% das sementes F, - Rr - sdo lisas, como um dos pais.

Esse resultado sugere que a interagao alélica € do tipo dominancia completa. No entanto,
examinando-se os graos de amido dos gendtipos homozigdticos e heterozigoticos, observa-se
que a semente RR possui muitos graos de amido grandes, a rr possui poucos graos pequenos
e a semente Rr possui graos de amido em quantidade e tamanho intermediarios, indicando,
assim, que, na analise dos graos de amido, ocorre dominancia incompleta.

Um exemplo semelhante ¢ a citrulinemia que ocorre em bovinos da raca holandesa,
que consiste em uma profunda depressao do recém-nascido, causando a morte entre trés e
cinco dias de idade. Esse fenotipo ocorre pela intoxicacao por amonia que se acumula no
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organismo, em decorréncia da auséncia da enzima argininosuccinatosintetase (ASS), que
transforma amonia em uréia. Sabe-se que os animais com citrulinemia sao homozigéticos
para o alelo defeituoso, resultante de uma mutagdo no 86° codon, pela substituicao do codon
CGA para UGA no mRNA, causando um ponto final. Portanto, na avaliagao clinica, trata-se
de um exemplo de dominancia completa. Porém, o teste em laboratério dos animais
heterozigdticos mostra 50% de atividade da enzima ASS caracterizando a dominancia
incompleta. Essa avaliagao bioquimica € importante para o diagnostico dos animais portadores
do alelo recessivo, o heterozigoto, para evitar que eles se reproduzam.

Em termos bioquimicos, ha autores que consideram alguns caracteres em que ambos 0s
alelos mostram-se ativos, ocorrendo diferenca acentuada na contribui¢ao de cadaum. Um
exemplo € o teor de vitamina A no endosperma do milho, controlado por dois alelos Y e y.
Nesse exemplo, em um grama de endosperma, Y contribui com cerca de 2,20 unidades de
vitamina A, e y contribui com aproximadamente 0,05 unidades. Ainda em termos bioquimicos,
um outro exemplo ocorre em maravilha, onde do cruzamento de linhagens puras com pétalas
vermelhas cruzadas com linhagens puras de pétala branca, a geragdo F, tem pétalas rosas
(Figura 6.1) ea geragdo F, segrega 1 vermelha: 2 rosas: 1 branca. A explicagdo pode ser dada

Pais:

dd

Genétipos: DD

Fenétipos: vermelha branca
Ei:

Genotipo: Dd

Fenotipo: rosa

Fa2;

Genotipos: DD Dd

Fendtipos: 1 vermelha 2 rosa 1 branca

FIGURA 6.1. Exemplo de dominancia incompleta em maravilha.
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em numero de doses do alelo que determina a concentracao de um determinado pigmento
(cor). Duas doses geram mais quantidade de proteina e, portanto, maior quantidade de pigmento,
o bastante para tornar as pétalas vermelhas. A dose tnica (heterozigoto) produz menos pigmento,
e, assim, as pétalas sao rosa. A dose zero nao produz pigmentos e as flores sao brancas.

6.2.3 Codominancia

Essa interagao alélica se caracteriza pelo fen6tipo do heterozigoto apresentar-se como
uma mistura dos fendtipos de seus genitores homozigoticos. A codominancia € frequentemente
confundida coma dominancia incompleta. Adiferenca entre elas ocorre porque, na codominancia,
os dois alelos presentes no heterozigoto sdo ativos e independentes. Em termos bioquimicos,
cada alelo do heterozigoto condiciona a formagao de uma proteina ou enzima funcional.

Um exemplo dessa interacdo corresponde a resisténcia do linho a duas ragas de ferrugem.
Nesse exemplo, a planta M'M*é resistente a raga 1, a planta M*M? € resistente araga 2, e a
planta M'M? ¢ resistente as duas ragas. Assim, em um campo onde ocorrem as duas ragas,
somente o heterozigoto ndo apresentara a doenga, e uma populagdo F, apresentara a segregagio
de 25% das plantas resistentes apenas araga 1, 50% resistentes as duas ragas e 25% resistentes
apenas a raga 2. Nesse caso, provavelmente no heterozigoto M'M?, o alelo M! ¢ responsavel
pela proteina receptora que reconhece uma molécula especifica de uma raga patogénica, araga
1 de ferrugeme o alelo M? condiciona o reconhecimento da outra raga.

Um outro exemplo interessante de codominancia ocorre na raga de bovinos Shorthorn.
Nesses animais, a pelagem pode ser vermelha, branca ou rudo. Quando cruza-se um touro
vermelho com vacas brancas na geragdo F, ocorrem animais rudes € na F, a segregagéo € de
1/4 vermelho; 2/4 rudo e 1/4 branco (Figura 6.2). Observando o pelo dos animais rudes
nota-se que sao vermelho e branco, em igual propor¢ao, o que da o aspecto rudo. Nesse
caso, entdo, esta envolvido o gene R, com dois alelos funcionais, o alelo R! confere a cor
vermelha e o R* a cor branca. No heterozigoto R! R?, por ter os dois alelos funcionais, sdo
produzidos os pelos vermelhos e brancos.

Varios caracteres em plantas e animais exibem codominancia, que pode ser verificada
por meio da identificagdo das substancias que constituem os seus fenotipos. Isto € conseguido,
por exemplo, por intermédio de eletroforese, no qual se consegue separar proteinas diferentes
quando submetidas a um campo elétrico.

A mistura de proteinas € colocada emum gel e, dependendo do tamanho da molécula
e de sua carga elétrica, ela se desloca no gel até uma posigao especifica. Quando se identificam
as posigoes, observam-se bandas, cada uma correspondente a uma proteina. Um dos
exemplos de codominancia estudado por meio da técnica de eletroforese € a presenga de
albumina no soro sanguineo de cavalo. A albomina A é condicionada pelo alelo Al*e a
albumina b pelo alelo AI®. Um animal A* Al* possui somente a albumina A no soro sanguineo
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¢ forma apenas uma banda no gel de eletroforese. O animal ABAIP possui somente a albumina
B e forma também apenas uma banda, s6 que numa posi¢ao diferente da banda da albumina
A. O animal AI*AI® possui as duas albuminas e exibe as duas bandas, caracterizando a

codominancia entre os dois alelos.

@ Fenotipo: Rufo

Pais:

Gendtipo: RR' R'R’
Fenotipo: Vermelho Branco
F, Genotipo R'R’

F, Genotipos R'R R'R

Fenotipo: 1 Vermelho 2 Rudo

TN

R'R

1 Branco

FIGURA 6.2.Exemplo de codominancia. Cor da pelagem de bovino da raga Shorthorn.

6.2.4 Alelos Letais

Alguns alelos apresentam um comportamento bem peculiar, podendo causar a morte
do individuo que os possui. Esses alelos sdo conhecidos como alelos letais e, geralmente,
¢ o alelo recessivo que causa a morte. Alguns deles, além de estaremrelacionados a viabilidade
do individuo, causam alteragdes fenotipicas que podem ser facilmente detectadas. O primeiro
exemplo desse tipo de alelo foidescrito em 1904 por Cuenot. Ele cruzou ratos amarelos x
normais e observou, na progénie, uma segregacao de 1 amarelo : 1 normal. Esse resultado
sugere que o rato amarelo € heterozigotico e que o alelo que condiciona a cor amarela €
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dominante em relacao ao normal. Quando foram cruzados ratos amarelos entre si, era esperada
uma descendéncia de 1:2:1, mas obteve-se uma descendéncia de 2 amarelos: 1 normal.
Esses resultados levaram-no a propor que o carater ¢ controlado por um gene, com dois
alelos e que o alelo dominante que condiciona a cor amarela, supostamente ¢ letal quando em
homozigose. Chamando de Ay o alelo que confere pelagem amarela e de A o alelo que
condiciona pelagem normal, a partir do cruzamento de ratos amarelos heterozigoticos AyA x
AyA, a geragao F2 teria uma proporg¢ao genotipica de Y4AyAy, 72 AyA, Y4 AA (Figura 6.3,
Tabela 6.2). Aalteracao para a proporgao 2:1, era decorrente da morte dos individuos Ay Ay,
antes mesmo do nascimento. Desse modo, individuos de pelagem amarela sao heterozigotos
AyA, enquanto que individuos de pelagemnormal s3o AA.

Ahipotese do alelo Ay ser letal em homozigose foi confirmada posteriormente quando uma
femea gravida do cruzamento amarelo x amarelo teve seu utero retirado. Foi verificado que 25%
de seus embrides estavam mortos, provavelmente em decorréncia da constituicao AyAy.

Outro exemplo de alelo letal ¢ encontrado em gatos. Uma tnica dose do alelo ML,
interfere gravemente no desenvolvimento da coluna dorsal, resultando na falta de cauda no
individuo heterozigotico MLM. Mas, no homozigoto MLML, a dose dupla do alelo produz
uma anomalia tao extrema no desenvolvimento da coluna que o embrido ndo sobrevive.

A maioria dos alelos letais recessivos nao se expressam no heterozigoto. Em tal situagao,
a letalidade recessiva ¢ diagnosticada, observando a morte de 25% da descendéncia em
algum estagio do desenvolvimento.

Um outro exemplo muito comum € a ocorréncia de plantas jovens albinas em populagdes
segregantes. Essas plantas sdo homozigoticcas para um alelo que impede a formagao de
clorofila e sobrevivem até esgotar as reservas nutritivas da semente. Tais plantas sao

descendentes de heterozigotos portadores do alelo recessivo defeituoso.

FIGURA 6.3. resultados do crusamento de ratos amarelos letetozigoticos.
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TABELA 6.2. Resultados obtidos por Cuenot para os cruzamentos entre ratos de pelagem
amarela e pelagem normal.

Amarelos X Normais Amarelos X Amarelos
AyA N AA AyA N AyA
15 AyA Va AyAy
amarelos morrem
1 AA 15 AyA
normais amarelos
Vi AA
normais

6.3 INTERACOES NAO-ALELICAS OU GENICAS

Nemtodos os caracteres sdo controlados por um tinico gene, como discutido no Capitulo
4. De fato, um grande numero de caracteristicas € controlado por dois ou mais genes € sua
expressao fenotipica depende, além da acdo e interacdo alélica, também da a¢do combinada
dos alelos de diferentes genes que recebe a denominagao de interagdao génica
A acdo conjunta de dois ou mais genes independe de suas localizagdes no genoma da
espécie, pois, como serdo demonstradas, as interagcdes ocorrem nos produtos génicos -
enzimas que sao formados no citoplasma. Assim, dois genes localizados em dois cromossomos
diferentes terdo distribuicao independente (2% lei de Mendel), embora as proporgoes
Mendelianas sejam modificadas em fun¢ao da maneira como esses genes se interagem.
Uma forma muito comum de interacao génica ¢ a epistasia. Nesse caso, diz-se que o
alelo de um gene ¢ epistatico, quando ele inibe a expressao do alelo de outro gene. Esse
ultimo gene, cujo alelo tem a expressao inibida, recebe a denominacao de hipostatico.
Segundo Miller(1997), o termo epistasia pode ser agrupado em trés categorias:
a) Epistasia funcional - quando um gene determina a presenca ou auséncia de uma
determinada estrutura, por exemplo pelos; se ndo existir pelos, como no caso de um
possivel mutante em camundongos ou caes, as diferengas de cor ndo poderiam ser
detectadas. Assim, o alelo que controla a produgao de pelos seria epistatico para o
alelo da colorag@o. Outro exemplo semelhante € o caso de espinhos pretos ou brancos
em pepino, que seriam encobertos (hipostatico), caso ocorra um mutante sem espinho.
b) Bloqueio de um passo metabdélico — quando, em uma rota metabolica, a auséncia
de umproduto evita (inibe) a formagao de outros produtos. Por exemplo:

Alelo A Alelo B
J J
enz. A enz. B
J J

Substrato ——— Produto A——— Produto B
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Nesse caso, se o alelo A mutar para o alelo a a enzima “A” podera ndo mais ser
produzida e ndo transforma o substrato em produto A. Por falta desse produto, a rota
metabolica estaria bloqueada, ndo havendo a sintese do produto B. O alelo A, € pois, epistatico
do B.

c¢) Conversao - quando o produto do alelo de um gene € convertido em outro produto

pelo alelo de outro gene, mascarando a agdo ou o produto do primeiro alelo.

Por exemplo:
Alelo A Alelo B
\ \
enz. A enz. B
\ \
Substrato ——— Produto A——— Produto B
(branco) (amarelo) (branco)

Nesse caso, o alelo B € epistatico para o alelo A, pois o produto do primeiro gene
(produto A) foi convertido em um produto B que confere um fenotipo semelhante aquele
expresso pelo acimulo do substrato.

A seguir, sao apresentados alguns exemplos mais comuns de epistasia.

6.3.1 Epistasia recessiva

A cor da flor em girassol pode ser amarela, alaranjada ou limao. Em determinados
cruzamentos, esses fenotipos segregam na F, respectivamente, nas proporgdes 9:3:4. Essas
propor¢des indicam a atuacao de dois genes de distribuicao independente, com dois alelos
cada. Com base nesses resultados, o controle genético do carater pode ser explicado pela
acao de umalelo dominante A de um dos genes, o qual € necessario para que haja a produgao
de cor, enquanto o recessivo impede a sua formac¢ao. Em outro gene, o alelo dominante B é
responsavel pela cor amarela e seu alelo recessivo b determina a cor alaranjada. Nesse caso,
o alelo a ¢ epistatico, pois impede a expressao dos alelos B e b.

Outro exemplo ocorre na cor da pelagem de caes da ragca Labrador. As cores
preta, marrom e dourado sao controladas geneticamente por dois genes B € E que atuam
do seguinte modo: os alelos B e b produzem, respectivamente, as cores preta e marrom,
que sao depositadas nos pelos e nas mucosas. Para o gene E a constituigcdo recessiva
ee ¢ epistatica ao gene B, resultando na coloracdo dourada dos pelos. Assim, cdes
pretos sao B_E_, cdes marrons sao bbE_e caes dourados sao B_ee ou bbee, resultando
em F, na segregagdo 9 pretos:3 marrons:4 dourados (Figura 6.4). Os caes dourados,
podem produzir pigmentos pretos ou marrons no nariz e 1abios (mucosas). A acdo do
alelo e ¢ evitar a deposi¢do de pigmentos nos pelos nao impedindo a deposi¢do nas
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mucosas. Dessa forma, podemos reconhecer o animal com alelos recessivos bbee pela

pigmentagdo marrom nas mucosas.

Pais: o
X K‘P/J
Gendtipos: BBEE bbee
Fenotipos: preto dourado
Fi:
Gendtipo: BbEe
Fendtipo: preto
o, _.-'T
7N BE Be bE be
BE 1 l
BBEI BBEe BbHEE BbEe
iy
~ 7 o
Be A W
RBEe Bbee AbEe Bhee
.—.,-"(.\
bE i
BbEE BbEe hbEE bbEe
1:-"'_’}(-\} -:-f_["b —_ 57 3
be ~ T T
BbEe Bhee hbEe bhee
Fs
¥ 0
Giendtipo: B E Ikl B e bhee
Fendtipo: 9 Preto 3 Marrom 4 Dourado

FIGURA 6.4. Exemplo de epistasia recessiva. Controle genético da cor da pelagem em caes

da raca Labrador.
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6.3.2 Epistasia recessiva dupla

Um estudo realizado no Departamento de Biologia da UFLA visou a conhecer o controle
genético da cor do tegumento de algumas cultivares de feijoeiro. Paraisso, foram cruzadas
duas cultivares, sendo uma a Small White, que possui tegumento branco e flores brancas, € a
outra, a ESAL 545, que possui tegumento verde e também flores brancas. Nesse cruzamento,
eram esperados descendentes com flores brancas, uma vez que os genitores eram
homozigoticos. No entanto, a gera¢do F, produziu flores violetas e esse fato inesperado
levou-nos a estudar o controle genético desse carater. Os resultados obtidos encontram-se
na Figura 6.5.

Como se observa, as proporgdes fenotipicas da geragao F, estdo muito proximas de
nove plantas com flores violetas para sete plantas com flores brancas(X *=0,42), indicando
a ocorréncia de dezesseis combinacdes genotipicas, decorrentes da segregacao e
recombinacdo de dois genes independentes, com dois alelos cada. Considerando também
os dados da geragdo F, e dos dois retrocruzamentos pode-se explicar os resultados utilizando
a Tabela 6.4.

Nesse esquema, as flores violetas ocorrem somente nas plantas com genotipo que
possuem pelo menos um alelo dominante em cada loco: P_V_. Nos demais gendtipos, a
auséncia de alelos dominantes, em um ou nos dois locos, condiciona o surgimento de flores
brancas.

Sob o ponto de vista bioquimico, uma possivel explicagao para os resultados observados
pode ser esquematizada utilizando, a seguinte via metabdlica:

Alelo P AITO \4
enzima P enzima V
Precursor ————substancia intermediaria——> pigmento violeta
(incolor) (incolor)

Considerando as quatro classes genotipicas da F, segundo a presenga ou auséncia
dos alelos P e V, e a viametabolica esquematizada anteriormente, temos a seguinte situagao
apresentada na Tabela 6.4.
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p: Pi X P2
Branca Branca
Fi
71
F>
Branca
o)
32 54
RC -
Violeta Branca
RC> 4
47 48
Violeta Branca

FIGURA 6.5. Controle genético da cor da flor do feijoeiro.
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TABELA 6.3. Representagido dos gendtipos com os respectivos fendtipos, relativos a cor da flor do
feijoeiro das cultivares genitoras e de seus descendentes.

P:

Genotipos:
Fenotipos:

F] .
Genotipo:
Fenotipo:

Fz:
Genotipos:
Fenotipos:

RC] .
Genotipos:
Fenotipos:

RCz:
Genotipos:
Fenotipos:

Small White - P,

9/16 P_V_

ppVV
branca

violeta

Y5 PpV_

violeta

P Vv
violeta

PpVv
Violeta

ESAL 545 - P,

PPvv
branca

7/16 (P_vv, ppV_, ppvv)

branca

V2ppV_
branca

“BP vv
branca

TABELA 6.4. Presenca (+) ou auséncia (-) da enzima P, da substancia intermediaria, da enzima V

e do pigmento violeta, nas flores de feijao das quatro classes de genétipos F,.

Cla’ss'es de Enzima P ' Substén.c’ig Enzima V Pigmento
Genotipos F, intermediaria violeta
9/16 P_V_ + + + T
3/16 P_vv + + - -
3/16 ppV_ - - + -
1/16 ppvv - - - -

A partir do que foi exposto nessa tabela, verifica-se que entre as dezesseis combinagdes

da F,, apenas nove apresentam flor violeta, porque possuem as duas enzimas necessarias para
que a via metabolica se complete. Nas demais combinagdes da geragao F,, a via metabolica
nao se completa, pela falta de uma ou das duas enzimas. Portanto, o pigmento violeta € o
produto final dessa via metabolica. A sua presenca depende da participagdo conjunta dos
alelos dominantes nos dois locos.
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Se considerarmos, por exemplo, plantas de constituicao ppV_, elas ndo produzem o
pigmento violeta porque o alelo recessivo p ndo deve produzir uma enzima funcional, o que
impede a transformacao do precursor na substancia intermediaria da via metabdlica. Nesse
caso, diz-se que o alelo p ¢ epistatico em relagao a V, porque impede a sua expressao por
meio da cor violeta. De modo semelhante, a planta com constituicao P_vv igualmente nao
produz o pigmento violeta porque o alelo recessivo v €, nesse caso, o epistatico em relagcao
a P também por meio da cor violeta. Portanto, no controle genético da cor da flor do
fejjoeiro temos um exemplo de epistasiarecessiva dupla e na geragio F,, as classes genotipicas
em que estao participando esses epistaticos (3/16 P_vv; 3/16 ppV_; 1/16 ppvv) sempre
produzem o mesmo fenotipo com a frequéncia de 7/16.

6.3.3 Epistasia Dominante

Em abobora, a coloragdo do fruto pode ser amarela, alaranjada ou verde-escura.
Alguns cruzamentos entre cultivares puras com estas cores de fruto apresentamna geracao F,
uma segregacao de 12 amarelos: 3 alaranjados: 1 verde escuro. Esse resultado indica a
participacao de dois genes com distribui¢ao independente, sendo que ocorre umalelo dominante
A que éresponsavel pela cor alaranjada do fruto, enquanto o recessivo a simplesmente nao
produz o pigmento alaranjado e o fruto fica verde-escuro. Em outro gene, o alelo dominante B
bloqueia a formagao de clorofila no fruto, o qual fica amarelo, em consequéncia do impedimento
de expressao de A e a. O recessivo b ndo interfere na expressao de A e a. Emsintese, ocorre
apenas um alelo epistatico dominante (B) (Tabela 6.5, Figura 6.6).

TABELA 6.5. Controle genético das cores do fruto de abdbora.

P:

Genotipos: AA bb X aa BB

Fenotipos: alaranjado amarelo
Fl: Aa Bb

Genotipo: amarelo

Fenotipo:

F,: A_B ,aaB_ A_Dbb aabb
Genotipos: 12/16 amarelo 3/16 alaranjado 1/16verde-escuro
Fenotipos:
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. N
Pais:
X

Genotipos: AA bb aa BB
Fenotipos: alaranjado amarelo

Fi: »'
Genotipo: Aa Bb
Fenotipo: amarelo
Genotipos: A B .aaB A bb ad b
}:Cll()lipo.\i 12/16 amarelo 3/16 alaranjado 1/16verde-escuro

FIGURA 6.6. Exemplo de epistasia dominante. Controle genético da coloracao do fruto em abdbora.

Em bovinos da raca Angus, a pelagem ¢ preta e na raga Jersey a coloracao ¢ chamada
preta/vermelha. Os animais obtidos pelo cruzamento dessas duas ragas (F,) sdo todos pretos,
mas quando intercruzados produzem uma descendéncia (F,) na qual as proporgdes fenotipicas
sdo de 12 pretos : 3 pretos/vermelhos : 1 vermelha, caracterizando uma epistasia dominante
(Figura 6.7).
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Pais:

Genotipos:

Fenotipos:

Angus Jersey
Aabb aaBB

dra
Preta Preta/Vermelha

Fi.

Genotipo: AaBb
Fenotipo: Preta

F2: ! r i ' j
Genotipo: A B .A bb aaB_ aabb
Fenotipo: 12 Preta 3 Preta/Vermelha | Vermelha

FIGURA 6.7. Controle genético das cores da pelagem em gado bovino.

6.3.4 Epistasia Recessiva e Dominante

Asragas de galinhas Leghorn e Silkie apresentam plumagem branca. Quando essas
aves sdo cruzadas, as aves da geracdo F, sdo todas brancas. Porém, na geracao F, observa-

se, ao contrario do que seria esperado, a ocorréncia de algumas aves coloridas entre as

brancas. Foiconstatado ainda, que do cruzamento de aves coloridas com a raga Leghorn
branca, obtém-se uma descendéncia completamente branca; porém, se no cruzamento ¢
utilizada a raga Silkie branca, na descendéncia ocorrem aves coloridas. Portanto, deve existir
um gene que inibe a expressao da cor nas aves da raga Leghorn.
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Considerando que na gera¢ao F, do cruzamento Leghorn x Silkie branca observam-se
as propor¢oes de 13 aves brancas: 3 aves coloridas, pode-se explicar a heranca de plumagem
branca ou colorida admitindo-se a participagao de dois genes de distribui¢ao independente,
com dois alelos cada, do seguinte modo: ha um alelo C necessario para a producao de cor,
enquanto o alelo recessivo condiciona a auséncia de pigmentacao; em outro gene, o alelo
dominante I € epistatico emrelacao a C, inibindo, portanto, sua expressao, € o recessivo i
determina simplesmente a auséncia de inibicao. Desse modo, o acasalamento das duas racas
brancas referidas anteriormente pode ser representado como no Figura 6.8.

Arelacao de 13/16 brancas para 3/16 coloridas corresponde, portanto, aos resultados
normalmente observados. Nota-se que a plumagem branca com frequéncial3/16 em F,
resulta das classes genotipicas I_C_e I_cc, emrazao da presenga do epistatico dominante I
e também do gendtipo iice, no qual o alelo ¢ € provavelmente nao funcional e por isso, nao ha
a producao de pigmentos. Nesse ultimo caso, o alelo ¢ pode ser considerado também
epistatico, uma vez que ele deve interromper uma via metabodlica e impedir a produgdo de um
produto final - pigmento. Temos assim, nesse exemplo, um caso de epistasia dominante e
recessiva.

O alelo I € epistatico em relagdo ao alelo C, e o alelo ¢ € epistatico porque inibe a
formagao de um produto final.

Um outro exemplo interessante desse tipo de epistasia € verificado com algumas cultivares
de arroz, que apresentam um aroma caracteristico quando seus graos sao cozidos ou as
folhas verdes sdo maceradas. Essas cultivares sdo bem apreciadas em alguns paises asiaticos
e sua cotacdo no mercado ¢€ superior as cultivares nao aromaticas. Tsuzukie Shimokawa
(1990) cruzaram uma cultivar aromatica do Nepal, denominada Brimful, com duas outras
cultivares japonesas ndo-aromaticas e obtiveram na geragao F, o resultado apresentado na
Tabela 6.6.

Os resultados observados se ajustam a uma distribui¢ao de 13 plantas semaroma : 3
com aroma, indicando que a presenca de aroma ¢ decorrente do gendtipo aa B_ e a auséncia
de aroma, aos genotipos A_ B_ou A_bb ou, ainda, aa bb.
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Pais:
Genotipos: 1ncc ice
Fendtipos: Leghorn Branca Silkies Branca
Fu:
Genotipo:
Fenatipo:
Bz
Genotipo: 1 C oul ccouiice
Fenotipo: 13 Branca 3 Colorida

FIGURA 6.8.Exemplo de epistasia recessiva ¢ dominante. Controle genético da cor da pena em
galinhas das racas Leghorn e Silkie.

Tabela 6.6. Resultados observados na geracio F, envolvendo cultivares de arroz ndo aromaticas e
aromaticas.

Cruzamentos Sem aroma Com aroma Total
Brimful x Koshihikari 240 62 302
Brimful x Nipponbare 157 34 191

6.3.5 Outros tipos de interacdes nao-alelicas

Além dos exemplos de epistasias ja apresentados, ocorrem inimeras outras formas de
interagdes génicas, que nao necessariamente implicam em bloqueio de vias metabolicas,
conversdes ou mesmo alteragdes estruturais. Um dos exemplos mais conhecidos € aquele
denominado de genes duplicados. Nesse caso, genes com fungdes idénticas podem estar
representados mais de uma vez no genoma, alterando as propor¢des mendelianas esperadas.
Um interessante exemplo ocorre com uma planta do cerrado denominada de bolsa do pastor.
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Os frutos dessa planta podem ser triangular ou alongado. Quando cruza-se uma planta com
fruto triangular comuma de fruto alongado, obtem-se a segregacdo em F, de 15 triangular : 1
alongado. Isso ¢ explicado considerando a presenca de dois genes A e B, com efeitos iguais.
Os alelos dominantes de cada um desses genes, sozinhos ou combinados, conferem o mesmo
fenotipo, frutos triangulares, ja o gen6tipo aabb € o unico responsavel pelo fruto alongado.

Um outro exemplo semelhante ocorre emsoja. Emumdos genes o alelo dominante G
produz sementes verdes e o recessivo g sementes amarelas. Emoutro gene, o alelo dominante
Y, resulta em sementes verdes e o alelo recessivoy, sementes amarelas. Na geracio F,
a segregagdo fenotipica € de 15 verdes (G_Y,_, G_y,y,,gg Y, ) : | amarela (ggy,y,).

Uma outra forma de interagao também envolvendo genes duplicados, ¢ aquela pela
qual aparece um terceiro fen6tipo, resultante da presenga simultanea de alelos dominantes de
cada um dos genes envolvidos. Por exemplo, em abobora o formato esférico € controlado
pelo alelo A ou pelo alelo B enquanto que o formato alongado deve-se aos alelos a ou b.
Assim, os gen6otipos A_ bb e aa B_ conferem frutos esféricos e aa bb frutos alongados.
Quando os alelos dominantes dos dois genes estdo juntos, A_B_, eles se interagem para
produzir o formato discéide. Desse modo, na geragdo F, a segregacao € de 9 discoides (A_
B_): 6 esféricos (A_bbeaaB_): 1 alongado (aa bb). Esse tipo de interagao ¢ conhecido
como genes duplicados com interacio entre os alelos dominantes (Figura 6.9).

Pais:
/7;% X
\
Genotipos: AABB aabb
Fcnblipu.\: Discoide Alongado
F\: )
Genotipo: AaBb
Fenotipo: Discoide
Fa: — < H
/{ ? 7 j
| L
Genotipo: A B A_bbouaaB_ aabb
Fenotipo: 9 Discoide 6 Esférica 1 Alongada

FIGURA 6.9. Exemplo de genes duplicados com interagdo entre os alelos dominantes. Controle
genetico do formato do fruto da abobora.
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Uma situag¢ao semelhante a essa ¢ a que ocorre com a cor da pelagem das racas de
suinos Large White e Duroc Jersey. Os alelos R ou S sdo responsaveis pela sintese de
pigmentos vermelhos, enquanto que r ou s conferem coloracdo branca. Individuos com
alelos dominantes em apenas um dos genes (R_ ss ou rrS_) produzem uma pequena
quantidade de pigmentos vermelhos e adquirem uma coloragdo “areia”. Individuos
completamente recessivos (rrss) sao brancos e individuos com alelos dominantes nos dois
genes (R_S_) sdo de coloragdo vermelho intenso. A segregagdo na geragdo F, € de 9
vermelhos : 6 areia : 1 branco.

Pais: e

Genotipos: RRSS 1TSS

Fenotipos: Vermelho Branco

F1:

Genotipo: RrSs

Fenotipo: vermelho

Gendtipo: RS R ss ourrS ITss

Fenotipo: 9 Vermelho 6 Areia I Branco

FIGURA 6.10. Exemplo de genes duplicados com interagao entre os alelos dominantes. Controle
gentetico da cor da pelagem das ragas de suinos Large White e DurocJersey.

Em galinhas, o formato da crista apresenta uma maneira bem interessante de interaga@o.
O alelo dominante R controla crista rosa, o alelo dominante P crista ervilha e os alelos
recessivos rr pp crista simples. Quando os alelos dominantes dos dois genes estao juntos
R_P_acrista € do tipo noz. Assim, na geragdo F, a segregagdo ¢ de 9 Noz (R_P_):3
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Rosa (R_pp) : 3 Ervilha (rr P_) : 1 Simples (rr pp). Note que, embora a segregagao seja de
9:3:3:1, esta situagdo difere da segregacao mendeliana tipica, por se tratar de apenas um
carater, ao invés de dois caracteres controlados por genes independentes.

6.4 AUMENTANDOA COMPLEXIDADE

Como pode ser observado pelos exemplos discutidos, todo organismo ¢ um ser
complexo no qual todos os genes devem funcionar coordenadamente e apresentar interagoes
em maior ou menor grau. E pouco provavel que um determinado gene atue isoladamente.

Um outro aspecto que deve nos chamar a atengao € que, em muitos casos, o “‘carater”
que se esta estudando, de fato consiste de diversos caracteres, cada um controlado por
genes especificos. Assim, as diversas expressoes fenotipicas desse “carater” na verdade se
devem a esses inimeros genes. Um exemplo ilustrativo € a coloracao dos graos do feijoeiro.
Aparentemente, trata-se de um tinico carater, mas se estudado em profundidade, veremos
que pode ser decomposto em cor do tegumento, presenca ou nao de listras, presenca ou nao
de pintas, cor do halo, brilho do tegumento, etc. Embora a coloragdo do grao seja “um
carater” cujo controle ¢ efetuado por muitos genes (supde-se mais de 18 genes), vamos
considerar apenas 5 genes para ilustrar este ponto. O alelo dominante P ¢ basico para a
expressao da cor; todos os individuos pp apresentam tegumento branco. Contudo, a
expressao da cor propriamente dita se deve a outros genes. O alelo dominante L € responsavel
pela formagao de listras em presenga de P_. O genotipo Il ndo apresenta listras,
independentemente da constituigdo para o gene P. Um outro gene condiciona a coloracdo do
halo, embora a defini¢ao da sua coloragao seja realizada por outros genes, como por exemplo
o alelo D que condiciona halo marrom. O alelo dominante J confere graos brilhantes, enquanto
o recessivo j graos foscos. Pode-se observar que, considerando apenas uma pequena por¢ao
dos genes envolvidos com a coloragdo, o nimero de fendtipos possiveis € extremamente
grande.

Situacao semelhante ocorre para o “carater” coloracao de pelagem de mamiferos, que
também € composto por varios padrdes de coloracao, envolvendo a coloracdo de cada
pelo, como também a distribuicao desses pelos no corpo do individuo. O controle genético,
embora ainda ndo completamente elucidado, € realizado por, pelo menos, 6 genes (A, B, C,
D, E, S). Umaspecto interessante € que esses seis genes parecem estar presentes em todos
os mamiferos, embora nem sempre eles apresentem todos os alelos conhecidos em cada
loco. Acoloragdo se deve a presenca de granulos de pigmentos contendo melaninas em uma
matriz protéica. As melaninas sao o produto de uma série de vias metabdlicas que convertem
a tirosina em eumelaninas (cor escura) ou feomelaninas (cor clara). As células em que
ocorrem a producao das melaninas sao os melandcitos e os granulos de pigmentos sdo os
eumelanossomas ou feomelanossomas.
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O gene A (Aguti): esse gene determina a distribuicao de pigmentos no pelo. O alelo A
- selvagem - produz uma faixa amarela terminal ou subterminal em um pelo que seria totalmente
preto (aa). Dependendo do alelo presente, a coloragao do pelo pode variar desde
completamente amarelo até todo negro.

O gene B: os alelos desse gene afetam a porg¢ao protéica dos granulos de pigmentos
alterando sua forma. O alelo B permite a formagao de granulos normais, alongados e de cor
negra. O alelo b produz granulos ovdides ou esféricos que sdo marrons, chocolates ou, no
caso de cavalos, castanhos.

O gene C: parece que este € o gene estrutural da enzima tirosinase, que catalisa o
primeiro passo da conversao de tirosina em melanina. O alelo C produz tirosinase normal,
enquanto que os demais alelos produzem formas menos eficientes da enzima, havendo reducao
no niamero de granulos de pigmentos. O alelo recessivo ¢ evita a formagao de qualquer
coloragdo (gene epistatico), gerando individuos albinos.

O gene D: os alelos do gene D afetam a intensidade da pigmentacao por meio da
aglutinacdo dos granulos, mas nao pela redugao de seu numero. O alelo d dilui o negro em
azul e o amarelo em creme. O alelo D é dominante na maioria dos mamiferos, mas em
cavalos parece haver dominancia incompleta.

O gene E: esse gene parece ter influéncia na distribui¢ao de pigmentos amarelos e
pretos emtoda a pelagem do animal e ndo dentro de cada pelo.

O gene S: o0 gene S também controla a distribui¢ao de pigmentos ao longo do corpo do
individuo. De fato, ele controla a presenca (ss) ou auséncia (S_) de manchas. Esse padrao pode
ocorrer com qualquer combinagdo genotipica discutida anteriormente, com excecao do albino.

Um outro exemplo de genes com acado caracteristica sdo os chamados modificadores.
Esses genes geralmente nao tém efeito proprio, mas modificam outros genes, reduzindo ou
intensificando sua expressao. O gene D, que ocorre em muitos mamiferos, afeta a intensidade
de pigmentagao de outros genes que controlam a cor da pelagem. Os genotipos DD e Dd
permitem a expressao completa da coloracao, enquanto que dd diluia coloracao tornando-
amais clara. Assim, se o alelo B confere pelagem preta e b pelagem marrom os gendtipos
B_D_ seriam pretos, B_dd seriam preto-diluido, bbD_ marrons e bbdd marrom claro,
apresentando uma segregacdo de 9:3:3:1 na geragdo F..

Um exemplo semelhante em plantas € o que ocorre para a cor dos frutos maduros em
pimentdes. Umalelo dominante Y controla a remocao da clorofila no fruto, enquanto o alelo
y permite que a clorofila se mantenha no fruto maduro. A medida que o fruto amadurece,
pigmentos carotendides sao sintetizados; o alelo R determina pigmentos vermelhos e r
pigmentos amarelos. Os alelos recessivos de dois genes diferentes ¢, € ¢, tém uma agio
semelhante e reduzem a quantidade de carotendides que sdo sintetizados. Por exemplo,
plantas Y_R_C,_C,_produzem frutos vermelhos, enquanto y_R_¢, ¢, C,_apresentam frutos
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alaranjados. Plantas Y_rrC _C,_apresentam frutos amarelos, enquanto Y_rrC__c,c, frutos

amarelo-claros. Os dois genes C, e C, sdo genes duplicados, com efeitos semelhantes.

Porém, seus efeitos sdo cumulativos, de modo que o genotipo ¢, ¢, ¢, ¢, praticamente impede

a sintese de carotenoides. Desse modo, o gendtipo Y_rre, ¢ ¢, ¢, € praticamente branco.
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PROBLEMAS PROPOSTOS

Em galinhas, os individuos com penas normais sao de genoétipo ff, os individuos FF
apresentam penas acentuadamente onduladas e quebradicas e o heterozigoto apresenta
as penas medianamente onduladas. A partir do cruzamento de um galo com penas
medianamente onduladas com trés f€émeas, foram produzidos 12 descendentes por
ninhada. Dos 36 descendentes, 18 apresentaram penas medianamente onduladas, 15
penas acentuadamente onduladas e apenas 3 foram normais. Quais os provaveis
genodtipos das trés fémeas?

Em bovinos, a presenca de chifres ¢ governada pelo alelo recessivo m, enquanto o
alelo dominante M confere auséncia de chifres (mocho). A cor da pelagem vermelha é
fornecida pelo gendtipo RR, cor branca por rr e vermelho-branco (rudo) por Rr.

a) Determine a proporgéo fenotipica de F, proveniente do cruzamento de um touro
vermelho, com chifres, com vacas brancas e mochas, homozigoticas.

b) Quantos animais da geragdo F, serdo necessarios para se selecionar 20 animais
homozigoticos de pelagem vermelha e mochos?

¢) Qual a proporgao fenotipica esperada se os animais rudes € mochos da geragao F,
forem acasalados entre si?

No estudo da heranga da forma da raiz do rabanete, e também da cor da raiz, obteve-
se na F, a seguinte proporg¢ao fenotipica: 11 vermelhos e esféricos; 20 vermelhos e
ovais; 9 vermelhos e alongados; 21 rosas e esféricos; 39 rosas e ovais; 19 rosas e
alongados; 10 brancos e esféricos; 22 brancos e ovais e 11 brancos e alongados.

a) Quais as interacdes alélicas para os dois caracteres?
b) Esse tipo de interagdo facilita ou dificulta o trabalhodo melhorista?

¢) Quais os gendtipos dos genitores para possiveis cruzamentos que produzirama F,
fornecida?

d) Qual o tamanho da F, para se obter 50 plantas com raiz branca e alongada?

Em abdbora, a cor do fruto pode ser branca, amarela e verde. Do cruzamento de
plantas homozigoéticas de frutos brancos com plantas de frutos verdes foi obtida uma
geragdo F, com todos os individuos de frutos brancos. Na geragdo F,, foram obtidas
45 plantas com frutos brancos, 13 com frutos amarelos e 3 com frutos verdes.

a) Qual a explicagdo para a heranca desse carater?
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b) Cruzando-se uma planta de frutos amarelos com outra de frutos brancos obtiveram-
se 27 plantas com frutos brancos, 16 com frutos amarelos e 16 com frutos verdes.
Quaisos genotipos das duas plantas que foram cruzadas?

5. Do cruzamento entre duas linhagens de ervilha de cheiro (Lathyrusodoratus) de flores
brancas foram obtidas plantas com 100% de flores de cor purpura. Dos 245
descendentes provenientes da autofecundacdo dessas plantas, 110 apresentaram flores
brancas e os demais flores purpuras. Determine o tipo de heranca do carater e o
provavel genotipo dos genitores.

6. Em algumas cultivares de cebola, a cor do bulbo pode ser amarela, roxa ou branca.

Do cruzamento entre uma cultivar de cor roxa com outra de cor branca, fo1 obtido na
geragdo F.a segregacdo de 9 roxos: 3 amarelos: 4 brancos.

a) Qual a explicacao genética para esse resultado?

b) Estabeleca um esquema que explique bioquimicamente esseresultado.

7. O grao de milho possui uma camada de células que encobre o endosperma, chamada
@ aleurona, e que pode ser incolor, vermelha ou purpura. A formacao destes fenotipos € @
controlada pelos seguintes passos metabolicos:

Substrato incolor

) M purpura
i
Substrato 1 A—> Substrato 2 <:
(incolor) (vermelho) m vermelho
(Vermelho)&A

Admitindo-se que ocorra dominancia completa em todos os genes, pergunta-se:

Substrato 1

Substrato incolor

a) Quais os fendtipos dos seguintes gendtipos?
HAAMmMm; liaaMM; TAAmm; 1AAMM; 1A Amm.
b) Quais as proporgdes fenotipicas em F, do cruzamento entre duas plantas sendo uma de

gendtipo [IAAMM e a outrade gendtipo ilaamm?
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Do cruzamento de uma planta A comuma B, de fejjao, foram obtidos 510 descendentes
de flores brancas e 176 de flores purpuras. Quando a planta A foi autofecundada ela
produziu 76 descendentes com flores purpuras e 58 com flores brancas.

a) Quais os genoétipos das plantas A e B?

b) Quais as proporgdes genotipicas e fenotipicas esperada da planta B quando ela for
autofecundada?

No caupi, um alelo C' é responsavel pela resisténcia a raga 1 de ferrugeme seu alelo
C?, resistente araca 2. Plantas C'C? sdo resistentes as duas ragas. A altura da planta
se deve a agdo de 2 genes, sendo A-B- e A-bb responsaveis por planta alta, aaB-
responsavel por planta com altura média e aabb, planta baixa. O cruzamento entre
uma planta alta e resistente as duas ragcas com outra baixa e também resistente as duas
ragas forneceu o seguinte resultado: 340 altas e resistentes a raga 1; 570 altas e
resistentes as duas ragas; 280 altas e resistentes a raca 2; 80 médias e resistentes a
raga 1; 155 médias e resistentes as duas ragas; 72 médias e resistentes a raca 2; 27
baixas e resistentes a raga 1; 47 baixas e resistentes as duas ragas; 29 baixas e resistentes
araca 2.

a) Quais os genotipos das plantas que foram cruzadas?

b) Quais os tipos de interacdes envolvidas em cada carater?

Em galinhas, observaram-se os seguintes resultados para cor de plumagem a partir dos
cruzamentos entre as ragas Wyandotte branca, W, Leghorn branca, L e Silkie branca,
S: o cruzamento das ragas W x L produziu em F, 100% branco e em F, a propor¢ao
fenotipica dos descendentes foi de 13 brancos: 3 coloridos. No cruzamento W x S, o
F, foi também 100% colorido, porém na F, foram produzidos 9 coloridos:7 brancos.

a) Forneca as explicacdes genéticas para os resultados obtidos.
b) Quais as proporgoes fenotipicas esperadas, nas geragdes F, e F, do cruzamento L
x S?



7 BIOMETRIA

7.1 INTRODUCAO

Biometria ¢ uma ciéncia “hibrida” entre a biologia e estatistica. Ela tem como objetivo
aplicar a estatistica aos dados de natureza biolégica. Com a biometria € possivel testar
hipdteses formuladas e consequentemente facilitar as interpretagdes dos fendmenos
biolégicos.

A aplicacao da biometria na genética comegou com o proprio Mendel. Alias, essa fo1
a sua contribuicao mais expressiva. Ele foicapaz de estabelecer proporg¢des fenotipicas a
partir de suas observagoes sobre as caracteristicas da ervilha, e a partir dessas proporcdoes
formular hipoteses que pudessem explicar os resultados obtidos.

7.2 LEIS DE PROBABILIDADE

A probabilidade de ocorréncia de um evento ¢ dada pelo numero esperado de
vezes que esse evento ocorra emrelagdo ao numero total de eventos. Para ilustrar as
inameras aplicagoes da probabilidade em genética, sera considerado como exemplo a
determina¢do do sexo em bovinos (Capitulo 11). Em bovinos, o touro - sexo masculino
- possui 0S cromossomos sexuais X e Y € a vaca - sexo feminino - os cromossomos XX.
Portanto, na meiose de um touro sdo produzidos dois tipos de gametas, um contendo o
cromossomo X e o outro Y; ja, a vaca produz apenas gametas com o cromossomo X.
Sendo assim, quem determina o sexo do descendente ¢ o touro. Como a proporcao dos
gametas masculinos contendo o cromossomo X - do touro - ¢ de 50% e contendo Y
também ¢ 50%, ¢ facil entender que a probabilidade de que qualquer descendente seja
fémea oumacho ¢ 1/2.

Os conhecimentos sobre meiose (Capitulo 4), mostram que a fertilizagao para produzir
qualquer descendente, ndo tem nenhuma relagdo com outra. Em outras palavras, se uma
vaca obtiver varios descendentes, a producao de cada um deles € um evento inteiramente
independente, isto €, o sexo de um descendente ndo tem relagdao alguma com o sexo dos
demais. Sendo assim, pode-se indagar qual serd a probabilidade de que uma vaca tenha dois
descendentes, ambos do sexo feminino? Considerando que, em cada gestagdo, a probabilidade
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de ser fémea ¢ de 1/2, a probabilidade de ambas serem fémeas ¢ dada por 1/2 . 1/2 =1/4.
Isto ¢ conhecido como Lei do Produto das Probabilidades, que diz “A probabilidade de
ocorréncia simultanea de dois ou mais eventos independentes € igual ao produto das
probabilidades de suas ocorréncias em separado”.

Consideremos ainda, como ilustracao, um rebanho bovino com cem vacas, tendo cada
uma delas dois descendentes, cuja distribuicao dos sexos esta apresentada na Tabela 7.1.

TABELA 7.1. Distribui¢ao dos dois descendentes de cada uma das 100 vacas de acordo com
0 sexo.

Numero de vacas Sexo dos descendentes
24 duas fémeas
54 uma fémea e um macho
22 dois machos

Estdo esses resultados de acordo com o esperado, baseado nas leis de
probabilidades? Como foi mostrado, a probabilidade dos doisdescendentes seremdo
sexo feminino ¢ dada por 1/2.1/2 =1/4. De modo analogo a probabilidade de ambos
serem do sexo masculino ¢ também 1/2 . 1/2 = 1/4. Por outro lado, a probabilidade do
primeiro ser do sexo feminino e o segundo do sexo masculino ¢ também 1/2 . 1/2 = 1/4.
Porém, aqui pode também ocorrer o contrario, isto €, o primeiro descendente ser macho
e o segundo ser fémea, cuja probabilidade ¢ também 1/2 . 1/2 = 1/4. Assim, existem
duas opg¢des de nascimento dos bezerros dos dois sexos com a probabilidade de 1/4
cada. Nota-se que, nesse caso, os dois eventos sao mutuamente exclusivos, ou
alternativos. Isso significa que, se ocorrer a primeira situagao - f€mea-macho -, a segunda
- macho-fémea - ndo tem condigdes de ocorrer simultaneamente. Nessa situagao, tem-
se 0 que se denomina de Segunda Lei de Probabilidade ou Lei da Soma das
Probabilidades, que diz: “Quando dois eventos sio mutuamente exclusivos, a
probabilidade de que eles ocorram ¢ fornecida pela soma das probabilidades de que
cada um deles ocorra em separado”. No exemplo, a probabilidade sera 1/4 (fémea-
macho) + 1/4 (macho-fémea) = 1/2.

Desse modo, considerando as cem vacas, obtém-se as estimativas do nimero esperado
de vacas em fun¢@o do sexo dos dois descendentes de cada uma (Tabela 7.2).

Como se constata, os resultados observados e os esperados baseados nas leis de
probabilidade sdo muito semelhantes.
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TABELA 7.2. Distribuigdo observada e esperada dos dois descendentes de cada uma das 100
vacas de acordo com o sexo.

Numero de vacas Sexo dos Probabilidade de  Numero esperado de vacas
observadas descendentes ocorrénciado  baseado na probabilidade
evento de ocorréncia
24 duas fémeas 1/4 25
54 Uma fémea e um macho 172 50
22 dois machos 1/4 25
TOTAL 100 100

7.3 DISTRIBUICAO DE PROBABILIDADE
7.3.1 Distribuicao Binomial

Em genética, além de se conhecer a probabilidade de que um determinado evento
ocorra, hd necessidade, na maioria dos casos, de se identificar a probabilidade de que
determinadas combinagdes de eventos possam ocorrer. Nesse caso, trata-se de um bindmio
porque existem apenas dois eventos, por exemplo, macho ou fémea, semente de milho lisa ou
enrugada.

Como exemplo, serd utilizada também a determinacao do sexo em bovinos. Seja o
rebanho mencionado anteriormente com cem vacas, s6 que agora sera considerado que
cada vaca pode ter seis descendentes em sua vida. A partir dessa informagao, muitas perguntas
poderiam ser formuladas, como, por exemplo, qual a probabilidade de que cada vaca tenha
pelo menos quatro descendentes do sexo feminino? Qual a probabilidade de que pelo menos
um descendente de cada vaca seja do sexo masculino? Essas e muitas outras indagacdes
podem ser facilmente respondidas a partir da expansdao do bindmio. Vejamos agora como
isso pode ser feito.

No caso anterior, com dois descendentes, as combinagdes possiveis sdo fornecidas
pelo desenvolvimento da expressdo (a+b)*=a’+2ab+b* em que a representa o evento
fémea, b 0 evento macho e o expoente dois representa o numero de descendentes envolvidos,
isto €, dois descendentes. A probabilidade de ocorréncia do evento a - fémea - ¢ dada por p
e a probabilidade de ocorréncia do evento b - macho - € dada por q. Nesse caso, p=q =
1/2. Desse modo, a probabilidade de se ter duas fémeas (a’) ou dois machos (b*)=(1/2. 1/
2 =1/4) para cada combina¢do. E a probabilidade de se ter um macho e uma fémea 2ab =
2.1/2.1/2=1/2. Ou seja, o mesmo resultado mostrado na Tabela 7.2.

Para n eventos independentes, a expansao do binomio ¢ fornecida por:

(a+b)' =3 Cla™ b =% !

i=0 i=0 w!x!

P"q"em que:

169



iR UhEEn @ TN N e

Genética na Agropecuaria

Cj; corresponde a combinagdo de n eventosiai,isto ¢, fazendo n-i=wei=x,
tem-se que

n!

i X
C,=C, =
x!w!

No caso em pauta, n corresponde ao numero de descendentes ou numero total de
eventos; w € o numero de vezes que ocorre o evento a - o numero de f€meas, por exemplo - €;
X ¢ o nimero de vezes que ocorre o evento b - no caso, o nimero de machos. A probabilidade
de ocorréncia de cadaum dos eventos ¢ p € q.

Considerados os seis descendentes, w € X poderiam assumir os seguintes valores:

Numero de Fémeas Numero de Machos

(W) x)

O = N W B~ A
AN KW~ O

Pelo exposto anteriormente, para se ter 6 fémeas, a probabilidade é de (1/2)°, ja que
os eventos sao independentes. Quando se considera, por outro lado, a probabilidade de se
ter 5 fémeas - F - e 1 macho - M -, deve-se considerar que estao envolvidas varias alternativas,
as quais podem ser esquematizadas do seguinte modo:

Ordem dos descendentes Probabilidade de ocorréncia

1° 20 3° 4° 5° 6°

M F F F F F (1/2)°
F M F F F F (1/2)°
F F M F F F (1/2)°
F F F M F F (1/2)°
F F F F M F (1/2)°
F F F F F M (1/2)°

Assim, o descendente do sexo masculino pode ser o primeiro, o segundo, o terceiro, o
quarto, o quinto ou o sexto descendente. Portanto, os eventos sio mutuamente exclusivos —
segunda lei de probabilidade. Dessa forma, a probabilidade de se ter um macho e cinco
fémeas ¢ dada pela soma das probabilidades de cada um dos eventos em separado, isto €, 6
(1/2)6.
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Por meio da expansao do bindmio, € muito facil chegar a este e aos demais resultados.
Neste caso n = 6, se for considerada a primeira situag¢ao, ou seja, de todos serem fémeas
tem-se:

p=q=1/72

n =6 descendentes

w = 6 fémeas

x =0 machos

pelo bindmio

. wox _ 6' 6 0 6
—p"q _m(l/z) 172) =(1/2)

como foimostrado.

A probabilidade de se ter um macho e cinco fémeas € de:
p=q=1/72

n= 6 descendentes

w =5 fémeas

x =1 macho

!
—p"q" :i(l/2)5.(1/2)] =6(1/2)
wlx! St

Do mesmo modo, tém-se as demais probabilidades mostradas na Tabela 7.3. Observa-

se que € possivel obter a probabilidade desejada para cada evento e até mesmo estimar o
namero esperado de vacas que produz uma determinada descendéncia.

TABELA 7.3. Distribuicdo de probabilidades dos seis descendentes de cada uma das cem
vacas de acordo com o sexo.

Numero Numero Probabilidade Frequéncia
de fémeas de machos (P) esperada entre 100 vacas
6 0 (12)° =0,015625 1,56
5 1 6(1/2)° =0,093750 9,38
4 2 15(1/2)° =0,234375 23,43
3 3 20(1/2)° =0,312500 31,25
2 4 15(1/2)° = 0,234375 23,43
1 5 6(1/2)° =0,093750 9,38
0 6 (1/2)°=0,015625 1,56
Total 1,000000 100,00
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Voltemos, no entanto, a indagagdo formulada inicialmente. Qual a probabilidade de
que pelo menos quatro descendentes de cada vaca sejam do sexo feminino? O desejado €
que se tenha pelo menos quatro f€émeas, entdao os casos possiveis sao aqueles com4, 5 e 6
fémeas. Sendo assim, basta somar as probabilidades de cada um destes eventos, uma vez
que eles sao mutuamente exclusivos. No caso considerado, tem-se: P (4 f€meas) + P (5
fémeas) + P (6 fémeas) = 0,234375 +0,09375 + 0,015625 = 0,343750. Pelo exposto, a
probabilidade de se ter pelo menos 4 fémeas ¢ de 0,34375, ou seja,