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Melhoramento genéticoMelhoramento Melhoramento genéticogenético



População florestal natural Seleção de matrizes e 
coleta de sementes

TESTE DE PROGÊNIES

SELEÇÃO
Avaliação fenotípica das 

características alvo do programa

POPULAÇÃO SELECIONADA 
Brotações ou sementes coletadas

de árvores selecionadas

RECOMBINAÇÃO
Cruzamento de árvores selecionadas e 

geração de descendências

Teste de procedências

Teste clonal de árvores 
selecionadas

Seleção final e recomendação de 
clones para plantio operacional

Estabelecimento de pomares 
de sementes 

Sementes melhoradas para 
plantio operacional

VIA ASSEXUADA VIA SEXUADA

Clonagem massal de famílias  
superiores de irmãos completos

Seleção recorrente: 
a base do 

melhoramento

Seleção recorrente: Seleção recorrente: 
a base do a base do 

melhoramentomelhoramento



Seleção e clonagem de árvores elite 
certificação de identidade e parentesco ao longo do processo

Seleção e clonagem de árvores elite Seleção e clonagem de árvores elite 
certificação de identidade e parentesco ao longo do processocertificação de identidade e parentesco ao longo do processo



Brasil é líder na inovação e adoção de tecnologias para o
melhoramento de Eucalyptus

Brasil é líder na inovação e adoção de tecnologias para oBrasil é líder na inovação e adoção de tecnologias para o
melhoramento de melhoramento de EucalyptusEucalyptus

Cruzamentos controladosCruzamentos controladosCruzamentos controlados

Testes de progênieTestes de progênieTestes de progênie Seleção de árvores eliteSeleção de árvores eliteSeleção de árvores elite

Clonagem de árvores eliteClonagem de árvores eliteClonagem de árvores elite
Plantios clonais de alta produtividadePlantios clonais de alta produtividadePlantios clonais de alta produtividade

Marcadores moleculares em 
apoio ao melhoramento

Marcadores moleculares em Marcadores moleculares em 
apoio ao melhoramentoapoio ao melhoramento



Conceito de árvore como “fábrica” de celuloseConceitoConceito de de árvoreárvore comocomo ““fábricafábrica” de ” de celulosecelulose

Redução do consumo específico de madeira para produção de 
celulose: m³ de madeira por tonelada de celulose

Aumento de produtividade florestal: ton de celulose/hectare 

Combinação de grande volume de madeira e baixo consumo
específico de madeira garante o baixo custo desse insumo na
composição dos custos industriais

Melhoramento genético é a chave para a competitividade

Genômica é mais uma ferramenta para o melhorista

ReduçãoRedução do do consumoconsumo específicoespecífico de de madeiramadeira parapara produçãoprodução de de 
celulosecelulose: m³ de : m³ de madeiramadeira porpor toneladatonelada de de celulosecelulose

AumentoAumento de de produtividadeprodutividade florestalflorestal: ton de : ton de celulosecelulose/hectare /hectare 

CombinaçãoCombinação de de grandegrande volume de volume de madeiramadeira e e baixobaixo consumoconsumo
específicoespecífico de de madeiramadeira garantegarante o o baixobaixo custocusto dessedesse insumoinsumo nana
composiçãocomposição dos dos custoscustos industriaisindustriais

MelhoramentoMelhoramento genéticogenético é a é a chavechave parapara a a competitividadecompetitividade

GenômicaGenômica é é maismais umauma ferramentaferramenta parapara o o melhoristamelhorista



Pré-requisitos para o sucesso de projetos genoma:

Grupo multidisciplinar de pesquisadores 

Material genético e populações experimentais adequadas *****

Recursos genômicos: sequências de genes, marcadores moleculares 
(SSR e SNPs), mapas genéticos, mapa físico, bioinformática

Fenotipagem em larga escala: qualidade da madeira, resistência a 
doenças etc. *****

Abordagens experimentais integrativas de  genética & genômica

Interconexão com trabalhos intensivos de campo, genética quantitativa e 
estratégias de melhoramento

PréPré--requisitos para o sucesso de projetos genoma:requisitos para o sucesso de projetos genoma:

Grupo multidisciplinar de pesquisadores Grupo multidisciplinar de pesquisadores 

Material genético e populações experimentais adequadas *****Material genético e populações experimentais adequadas *****

Recursos Recursos genômicosgenômicos: : sequênciassequências de genes, marcadores moleculares de genes, marcadores moleculares 
(SSR e (SSR e SNPsSNPs), mapas genéticos, mapa físico, ), mapas genéticos, mapa físico, bioinformáticabioinformática

FenotipagemFenotipagem em larga escala: qualidade da madeira, resistência a em larga escala: qualidade da madeira, resistência a 
doenças etc. *****doenças etc. *****

Abordagens experimentais integrativas de  genética & Abordagens experimentais integrativas de  genética & genômicagenômica

Interconexão com trabalhos intensivos de campo, genética quantiInterconexão com trabalhos intensivos de campo, genética quantitativa e tativa e 
estratégias de melhoramentoestratégias de melhoramento

Projeto genoma no melhoramento florestalProjetoProjeto genomagenoma no no melhoramentomelhoramento florestalflorestal



Pesquisa em genética e melhoramento tem forte histórico de geração de 

ganhos e competitividade na industria de base florestal

Manutenção de vantagem competitiva do Brasil

Existência de competência técnico-científica no setor privado

Existência de competência científica nas Universidades reconhecida no 

setor privado

Consórcio pré-competitivo: maneira mais eficiente

Equipe multidisciplinar e parceria com empresas

Projeto com visibilidade internacional – Iniciativa inédita no mundo

Pesquisa em genética e melhoramento tem forte histórico de geraçPesquisa em genética e melhoramento tem forte histórico de geração de ão de 

ganhosganhos e competitividade na industria de base florestale competitividade na industria de base florestal

Manutenção de vantagem competitiva do BrasilManutenção de vantagem competitiva do Brasil

Existência de competência técnicoExistência de competência técnico--científica no setor privadocientífica no setor privado

Existência de competência científica nas Universidades reconheciExistência de competência científica nas Universidades reconhecida no da no 

setor privadosetor privado

Consórcio préConsórcio pré--competitivo: maneira mais eficientecompetitivo: maneira mais eficiente

Equipe multidisciplinar e parceria com empresasEquipe multidisciplinar e parceria com empresas

Projeto Projeto comcom visibilidade internacional visibilidade internacional –– Iniciativa inédita no mundoIniciativa inédita no mundo

Porque o projeto GENOLYPTUS?Porque o projeto GENOLYPTUS?Porque o projeto GENOLYPTUS?



Pesquisa em genética e melhoramento tem forte histórico de geração de 
ganhos e competitividade na industria de base florestal
Existência de competência técnico-científica no setor privado
Existência de competência científica nas Universidades reconhecida no 
setor privado
Envolvimento dos cientistas das empresas desde o início da concepção do 
projeto
Atribuição clara de responsabilidades no plano de trabalho
Projeto na interface entre genômica e melhoramento: todos se relacionam 
com o que está sendo  feito 
Perspectivas de crescimento e atualização profissional individual dos 
cientistas seja das Universidades como das empresas

PesquisaPesquisa emem genéticagenética e e melhoramentomelhoramento tem forte tem forte históricohistórico de de geraçãogeração de de 
ganhosganhos e e competitividadecompetitividade nana industriaindustria de base de base florestalflorestal
ExistênciaExistência de de competênciacompetência técnicotécnico--científicacientífica no no setorsetor privadoprivado
ExistênciaExistência de de competênciacompetência científicacientífica nasnas UniversidadesUniversidades reconhecidareconhecida no no 
setorsetor privadoprivado
Envolvimento dos cientistas das empresas desde o início da conceEnvolvimento dos cientistas das empresas desde o início da concepção do pção do 
projetoprojeto
Atribuição clara de responsabilidadesAtribuição clara de responsabilidades no plano de trabalhono plano de trabalho
Projeto na interface entre Projeto na interface entre genômicagenômica e melhoramentoe melhoramento: todos se relacionam : todos se relacionam 
com o que está sendo  feito com o que está sendo  feito 
Perspectivas de crescimento e atualização profissional individuaPerspectivas de crescimento e atualização profissional individuall dos dos 
cientistas seja das Universidades como das empresascientistas seja das Universidades como das empresas

Pontos positivos que viabilizaram o projetoPontosPontos positivospositivos queque viabilizaramviabilizaram o o projetoprojeto



1. Geração de um plataforma de informações e recursos genômicos

2. Estabelecimento de uma rede de populações experimentais para
pesquisa genômica

3. Mapeamento, identificação e determinação de função de genes 
envolvidos na formação da madeira e resistência a doenças

4. Estabelecimento das bases para iniciativas empresariais visando
a incorporação de tecnologias genômicas nos programas de 
melhoramento

1.1. GeraçãoGeração de um de um plataformaplataforma de de informaçõesinformações e e recursosrecursos genômicosgenômicos

2.2. EstabelecimentoEstabelecimento de de umauma rederede de de populaçõespopulações experimentaisexperimentais parapara
pesquisapesquisa genômicagenômica

3.3. MapeamentoMapeamento, , identificaçãoidentificação e determinação de função de genes e determinação de função de genes 
envolvidos na formação da madeira e resistência a doençasenvolvidos na formação da madeira e resistência a doenças

4.4. EstabelecimentoEstabelecimento dasdas bases bases parapara iniciativasiniciativas empresariaisempresariais visandovisando
a ia incorporaçãoncorporação de tecnologias de tecnologias genômicasgenômicas nos programas de nos programas de 
melhoramentomelhoramento



Instituições participantes do 
projeto GENOLYPTUS

InstituiçõesInstituições participantesparticipantes do do 
projetoprojeto GENOLYPTUSGENOLYPTUS

Universidades e  EmbrapaUniversidadesUniversidades e  Embrapae  Embrapa

EmpresasEmpresasEmpresas

JariJariJari

Ferro Gusa CarajásFerro Ferro GusaGusa CarajásCarajás

Universidade Estadual de Santa CruzUniversidadeUniversidade EstadualEstadual de Santa Cruzde Santa Cruz

VeracelVeracelVeracel

Suzano-BahiasulSuzanoSuzano--BahiasulBahiasul

AracruzAracruzAracruz

Universidade Federal de ViçosaUniversidade Federal de Viçosa
Universidade Federal de LavrasUniversidade Federal de LavrasUniversidade Federal de Lavras

Universidade Estadual de CampinasUniversidade Estadual de CampinasUniversidade Estadual de Campinas

CenibraCenibraCenibra

ZaniniZaniniZanini
VotorantimVotorantimVotorantim

International PaperInternational PaperInternational Paper
LwarcelLwarcelLwarcel

EMBRAPAEMBRAPAEMBRAPA
Universidade Católica de BrasíliaUniversidadeUniversidade CatólicaCatólica de Brasíliade Brasília

Universidade Federal de GoiásUniversidadeUniversidade Federal de Federal de GoiásGoiás

RigesaRigesaRigesa
KlabinKlabinKlabin

Universidade Federal do 
Rio Grande do Sul
UniversidadeUniversidade Federal do Federal do 
Rio Grande do Rio Grande do SulSul

RAIZ -
Portugal

RAIZ RAIZ --
PortugalPortugal



Giancarlo Pasquali
cDNA libraries/Microarrays

GiancarloGiancarlo PasqualiPasquali
cDNAcDNA libraries/Microarrayslibraries/Microarrays

Alexandre Coelho
Statistical genomics

Alexandre CoelhoAlexandre Coelho
StatisticalStatistical genomicsgenomics

Sergio Brommonschenkel
BAC library/physical mapping

Sergio Sergio BrommonschenkelBrommonschenkel
BAC BAC library/physicallibrary/physical mappingmapping

Acelino Alfenas
Phytopathology
AcelinoAcelino AlfenasAlfenas
PhytopathologyPhytopathology

Julio Cascardo
EST sequencing

Julio Julio CascardoCascardo
EST EST sequencingsequencing

Georgios Pappas
Bioinformatics

GeorgiosGeorgios PappasPappas
BioinformaticsBioinformatics

Gonçalo Pereira
Bioinformatics
Gonçalo PereiraGonçalo Pereira
BioinformaticsBioinformatics

José Livio Gomide & 
Jorge Colodette

Wood technology

José José LivioLivio Gomide & Gomide & 
Jorge ColodetteJorge Colodette

WoodWood technologytechnology

Rosana Brondani
Genetic mapping
Rosana Rosana BrondaniBrondani
GeneticGenetic mappingmapping



Projeto lançado emProjeto lançado em
20/02/200220/02/2002



Subprojeto 1: Instalação e avaliação continuada de uma rede experimental de campo
Subprojeto 2: Internalização de tecnologias de alto desempenho para avaliação da
qualidade da madeira
Subprojeto 3: Base genética e identificação de genes que conferem resistência a 
doenças em Eucalyptus
Subprojeto 4: Construção de mapas genéticos e mapeamento de QTLs
Subprojeto 5: Construção de mapas físicos localizados no genoma de Eucalyptus
Subprojeto 6: Sequenciamento do transcriptoma de Eucalyptus. 
Subprojeto 7: Análise de expressão gênica em microarranjos (microarrays)
Subprojeto 8: Bioinformática para a análise, integração e disponibilização de dados 
genômicos
Subprojeto 9: Genética estatística e desenvolvimento de ferramentas analíticas

SubprojetoSubprojeto 1:1: InstalaçãoInstalação e e avaliaçãoavaliação continuadacontinuada de de umauma rederede experimental de campoexperimental de campo
SubprojetoSubprojeto 2:2: InternalizaçãoInternalização de de tecnologiastecnologias de alto de alto desempenhodesempenho parapara avaliaçãoavaliação dada
qualidadequalidade dada madeiramadeira
SubprojetoSubprojeto 3:3: Base Base genéticagenética e e identificaçãoidentificação de genes de genes queque conferemconferem resistênciaresistência a a 
doençasdoenças emem EucalyptusEucalyptus
SubprojetoSubprojeto 4:4: ConstruçãoConstrução de de mapasmapas genéticosgenéticos e e mapeamentomapeamento de de QTLsQTLs
SubprojetoSubprojeto 5:5: ConstruçãoConstrução de de mapasmapas físicosfísicos localizadoslocalizados no no genomagenoma de Eucalyptusde Eucalyptus
SubprojetoSubprojeto 6:6: SequenciamentoSequenciamento do do transcriptomatranscriptoma de Eucalyptus. de Eucalyptus. 
SubprojetoSubprojeto 7:7: AnáliseAnálise de de expressãoexpressão gênicagênica emem microarranjosmicroarranjos ((microarraysmicroarrays))
SubprojetoSubprojeto 8:8: BioinformáticaBioinformática parapara a a análiseanálise, , integraçãointegração e e disponibilizaçãodisponibilização de dados de dados 
genômicosgenômicos
SubprojetoSubprojeto 9:9: GenéticaGenética estatísticaestatística e e desenvolvimentodesenvolvimento de de ferramentasferramentas analíticasanalíticas

Subprojetos componentes com forte 
interfaceamento entre eles

SubprojetosSubprojetos componentescomponentes com forte com forte 
interfaceamentointerfaceamento entreentre eleseles



Sugestões de todos os jurídicos - redação final pela SPRI da EMBRAPA

Plano de trabalho detalhado com atribuições claras de metas e 
responsabilidades de cada instituição é anexo do Termo

Conselho deliberativo: 20 membros votantes, cada um com 1 voto

Propriedade intelectual: acesso restrito aos participantes, co-titularidade de 
patentes e material genético desenvolvido no projeto

Possibilidade de desenvolvimentos competitivos ao longo do projeto 

Termo de confidencialidade e sistema ágil para aprovação de publicações

Comitê externo de revisão e acompanhamento

Mecanismos de avaliação de desempenho e desligamento do projeto

SugestõesSugestões de de todostodos osos jurídicosjurídicos -- redaçãoredação final final pelapela SPRI SPRI dada EMBRAPAEMBRAPA

Plano de Plano de trabalhotrabalho detalhadodetalhado com com atribuiçõesatribuições clarasclaras de de metasmetas e e 
responsabilidadesresponsabilidades de de cadacada instituiçãoinstituição é é anexoanexo do do TermoTermo

ConselhoConselho deliberativodeliberativo: 20 : 20 membrosmembros votantesvotantes, , cadacada um com 1 um com 1 votovoto

PropriedadePropriedade intelectualintelectual: : acessoacesso restritorestrito aosaos participantesparticipantes, co, co--titularidadetitularidade de de 
patentespatentes e material e material genéticogenético desenvolvidodesenvolvido no no projetoprojeto

Possibilidade de Possibilidade de desenvolvimentos competitivosdesenvolvimentos competitivos ao longo do projeto ao longo do projeto 

TermoTermo de de confidencialidadeconfidencialidade e e sistemasistema ágilágil parapara aprovaçãoaprovação de de publicaçõespublicações

ComitêComitê externoexterno de de revisãorevisão e e acompanhamentoacompanhamento

MecanismosMecanismos de de avaliaçãoavaliação de de desempenhodesempenho e e desligamentodesligamento do do projetoprojeto

Termo de compromisso firmado entre todas as 
instituições participantes

TermoTermo de de compromissocompromisso firmadofirmado entreentre todastodas as as 
instituiçõesinstituições participantesparticipantes



Estrutura técnico-científica
Projeto organizado em nove subprojetos com coordenadores específicos
Intenso interfaceamento entre os subprojetos

Gerenciamento adminisitrativo
Contratação da Funarbe para controle contábil e de compras/importação
Termo de compromisso firmado entre todos os participantes
Conselho deliberativo com 20 membros representantes e comitê técnico

Acompanhamento,  revisão e avaliação do projeto 
Comitê externo de revisão e acompanhamento
Reuniões semestrais internas e anuais externas

Transferência de tecnologia
Cursos técnicos científicos semestrais por ocasião de reuniões
Workshops anuais e em eventos nacionais

Financiamento
Orçamento de 10,1 milhões de reais
Empresas  37% , MCT 63%

Estrutura técnicoEstrutura técnico--científicacientífica
Projeto organizado em noveProjeto organizado em nove subprojetos subprojetos com coordenadores específicoscom coordenadores específicos
IntensoIntenso interfaceamentointerfaceamento entre os subprojetosentre os subprojetos

GerenciamentoGerenciamento adminisitrativoadminisitrativo
Contratação daContratação da FunarbeFunarbe para controle contábil e de compraspara controle contábil e de compras/importação/importação
Termo de compromisso firmadoTermo de compromisso firmado entre entre todos os participantestodos os participantes
Conselho deliberativoConselho deliberativo com com 20 membros 20 membros representantesrepresentantes e comitê técnicoe comitê técnico

Acompanhamento,  revisão e avaliação do projeto Acompanhamento,  revisão e avaliação do projeto 
Comitê externo de revisão e acompanhamentoComitê externo de revisão e acompanhamento
Reuniões semestrais internas e anuais externasReuniões semestrais internas e anuais externas

Transferência de tecnologiaTransferência de tecnologia
Cursos técnicos científicos semestrais por ocasião de reuniõesCursos técnicos científicos semestrais por ocasião de reuniões
Workshops anuais e em eventos nacionaisWorkshops anuais e em eventos nacionais

FinanciamentoFinanciamento
Orçamento Orçamento dede 10,110,1 milhões de reaismilhões de reais
Empresas  Empresas  37%37% , , MCTMCT 63%63%

Estrutura do projetoEstrutura do projetoEstrutura do projeto



Investimento direto:  ~R$ 10,1 milhões
MCT FINEP - Fundo Verde Amarelo: R$ 5,0 milhões (equipamentos e 
consumo) 
CNPq (bolsas): R$ 700k (bolsas DTI e bolsas ITI) por 24 meses
Empresas: 

~ R$ 3,0 milhões no total 14 empresas em 5 parcelas anuais
~ R$ 1,0  milhão em infra e pessoal para geração, instalação, 
mensuração e coleta de amostras nos experimentos de campo

Contratação da Fundação Arthur Bernardes, Funarbe (UFV) para 
gerenciamento contábil de recursos governamentais e das empresas, 
operações de compras e importação e contratação de pessoal temporário 
para o projeto

InvestimentoInvestimento diretodireto:  ~R$ :  ~R$ 10,110,1 milhõesmilhões
MCT FINEP MCT FINEP -- FundoFundo Verde Verde AmareloAmarelo: R$ : R$ 5,05,0 milhõesmilhões ((equipamentosequipamentos e e 
consumoconsumo) ) 
CNPqCNPq ((bolsasbolsas): R$ ): R$ 700k700k (bolsas(bolsas DTI e DTI e bolsasbolsas ITI) ITI) porpor 24 24 mesesmeses
EmpresasEmpresas: : 

~ R$ ~ R$ 3,03,0 milhõesmilhões no total no total 14 empresas em14 empresas em 5 5 parcelasparcelas anuaisanuais
~ R$ 1,0  ~ R$ 1,0  milhãomilhão emem infra e infra e pessoalpessoal parapara geraçãogeração, , instalaçãoinstalação, , 
mensuraçãomensuração e e coletacoleta de de amostrasamostras nosnos experimentosexperimentos de campode campo

Contratação da Fundação Arthur Bernardes, Contratação da Fundação Arthur Bernardes, FunarbeFunarbe (UFV) para (UFV) para 
gerenciamento contábil de recursos ggerenciamento contábil de recursos goovernamentaisvernamentais e das empresas, e das empresas, 
operações de compras e importação e contratação de pessoal tempooperações de compras e importação e contratação de pessoal temporário rário 
para o projetopara o projeto

Financiamento do projetoFinanciamentoFinanciamento do do projetoprojeto



Mapa genético
(SSR, AFLP, 

RAPD)

Mapa físico
trilha mínima

(Fingerprinting
de BAC) 

QTL 
mapeado 

LOD >>3,0

LO
D 

= 
3,0

~ 10 cM

~ 500 a 
1000 kpb

Mapa genético 
de alta resolução

(AFLP, SNPs)

< 1,0 cM

Mapeamento de genes 
candidatos

derivados de análises de 
bioinfo ou QTLs de expressão

Sequenciamento
shotgun

de baixa cobertura e 
anotação

Testes funcionais 
via transformação 

genética 
(complementação, 
superexpressão, 
silenciamento)

Mapeamento de 
associação 

(whole genome scan, 
genes candidatos)

Identificação e 
validação do 

gene-alvo 

Fenotipagem
em 

população 
segregante

Abordagem de genética direta 
(forward genetics)

de fenótipos a genes

Abordagem de genética direta Abordagem de genética direta 
((forward forward geneticsgenetics))

de fenótipos a genesde fenótipos a genes



Variabilidade interespecífica em EucalyptusVariabilidade interespecífica em Variabilidade interespecífica em EucalyptusEucalyptus

Dados de Teotônio F. De Assis 2003Dados de Teotônio F. De Assis 2003Dados de Teotônio F. De Assis 2003



Eucalyptus globulus: 
Paradigma de qualidade da madeira para celulose

EucalyptusEucalyptus globulusglobulus: : 
Paradigma de qualidade da madeira para celuloseParadigma de qualidade da madeira para celulose

Melhor combinação de propriedades da madeira para papel e celulose
Requer cerca de 25% menos madeira para produzir uma ton. de celulose

E. grandis: 3,89 m3/ton de celulose
E. globulus: 2,98 m3/ton de celulose

Maior comprimento e espessura de fibra
Maior conteúdo de holocellulose
Maior flexibilidade de fibra
Densidade na faixa de 550 kg/m3

Menor necessidade de energia no processo industrial
Melhor preservação das fibras no processo

MelhorMelhor combinaçãocombinação de de propriedadespropriedades dada madeiramadeira parapara papelpapel e e celulosecelulose
RequerRequer cercacerca de 25% de 25% menosmenos madeiramadeira parapara produzirproduzir umauma ton. de ton. de celulosecelulose

E. E. grandisgrandis: : 3,89 m3,89 m33/ton de /ton de celulosecelulose
E. E. globulusglobulus: : 2,98 m2,98 m33/ton de /ton de celulosecelulose

MaiorMaior comprimentocomprimento e e espessuraespessura de de fibrafibra
MaiorMaior conteúdoconteúdo de de holocelluloseholocellulose
MaiorMaior flexibilidadeflexibilidade de de fibrafibra
DensidadeDensidade nana faixafaixa de 550 kg/mde 550 kg/m33

MenorMenor necessidadenecessidade de de energiaenergia no no processoprocesso industrialindustrial
MelhorMelhor preservaçãopreservação dasdas fibrasfibras no no processoprocesso



Projeto se baseia na exploração da ampla variabilidade genética 
natural para propriedades da madeira existente no gênero

Investigar as bases genéticas e moleculares das diferenças
fenotípicas

Diferença em regiões codificantes: enzimas ?

Diferenças em regiões reguladoras : promotores, miRNA ?

Entendendo as diferenças será possível explorar a variabilidade 
natural de forma mais direcionada no melhoramento
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GRANDIS X GLOBULUS
PORQUE SÃO TÃO DIFERENTES ??
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(GxD) x (UxGL)
(est. K-R x pól. K-R)

(GxD) x C2
(est. K-R x pól. V-M)

(GxD) x D2
(est. K-R x pól. K-R)

(GxD) x GL2
(est. K-R x pól. K-R)

(GxD) x U2
(est. K-R x pól. CE)

(GxD) x G2
(est. K-R x pól. AR)

E. gran. x E. dunni
K-Riocell

C1 x (UxGL)
(est. V-M x pól. K-R)

C1 x C2
(est. V-M x pól. V-M)

C1 x D2
(est. V-M x pól. K-R)

C1 x GL2
(est. V-M x pól. K-R)

U2 x C1
(est. CE x pól. V-M)

G2 x C1
(est. AR x pól. V-M)

E. camaldulensis
V-Mannesmann

D1 x (UxGL)
(est. RG x pól. K-R)

D1 x D2
(est. RG x pól. K-R)

D1 x GL2
(est. RG x pól. K-R)

D1 x U2
(est. RG x pól. CE)

D1 x G2
(est. RG x pól. AR)

E. dunni
Rigesa

C2 x GL1
(est. V-M x pól. K-R)

U2 x GL1
(est. CE x pól. K-R)

G2 x GL1
(est. AR x pol. K-R)

E. globulus
K-Riocell

U1 x (UxGL)
(est. IP x pól. K-R)

U1 x C2
(est. IP x pól. V-M)

U1 x D2
(est. IP x pól. K-R)

U1 x GL2
(est. IP x pól. K-R)

U1 x U2
(est. IP x pól. CE)

U1 x G2
(est. IP x pól. AR)

E. urophylla
(Flores)   IP 

G1 x (UxGL)
(est. VCP x pól. K R)

G1 x D2
(est. VCP x pól. K-R)

G1 x GL2
(est. VCP x pól. K-R)

G1 x U2
(est. VCP x pól. 

CE)

G1 x G2
(est. VCP x pól. 

AR)

E. grandis
Coffs Harb. VCP 

E. uro. x E. glob.
K-Riocell

E.camaldulensis
V-Mannsmann

E. dunni
K-Riocell

E. globulus
K-Riocell

E. urophylla
Timor Cenibra

E. grandis
Atherton
Aracruz

Cruzamentos para geração de descendências
no projeto GENOLYPTUS

CruzamentosCruzamentos parapara gerageraççãoão de de descendênciasdescendências
no no projetoprojeto GENOLYPTUSGENOLYPTUS

Cruzamentos entre materiais genéticos elite de diferentes empresasCruzamentosCruzamentos entreentre materiaismateriais gengenééticosticos elite de elite de diferentesdiferentes empresasempresas



Rede de experimentos de campo do projeto
GENOLYPTUS: instalada em 2003

RedeRede de de experimentosexperimentos de campo do de campo do projetoprojeto
GENOLYPTUS: GENOLYPTUS: instalada em 2003instalada em 2003

JariJariJari

VeracelVeracelVeracel
CenibraCenibraCenibra

LwarcelLwarcelLwarcel

KlabinKlabinKlabin

Locais principais de instalação
dos experimentos
LocaisLocais principaisprincipais de de instalaçãoinstalação
dos dos experimentosexperimentos

Locais complementares de 
instalação dos experimentos
LocaisLocais complementarescomplementares de de 
instalaçãoinstalação dos dos experimentosexperimentos



Ampla variabilidade fenotípica para
crescimento e qualidade da madeira
AmplaAmpla variabilidadevariabilidade fenotípicafenotípica parapara
crescimentocrescimento e e qualidadequalidade dada madeiramadeira



1990 - 1996 RAPD1990 1990 -- 19961996 RAPDRAPD

1997 – 2002 microsats1997 1997 –– 20022002 microsatsmicrosats

1996- 1997 AFLP19961996-- 1997 1997 AFLPAFLP

2002 – 2007
Microsats com detecção 

fluorescente

2002 2002 –– 20072007
Microsats com detecção Microsats com detecção 

fluorescentefluorescente

SNPs, SFPs, DArT, 
Tecnologias genome-wide

SNPs, SFPs, DArT, SNPs, SFPs, DArT, 
Tecnologias genomeTecnologias genome--widewide



Clone 1

Clone 2

Clone 3

Clone 4

Clone 5

Clone 6

Clone 7

Clone 8

Clone 9

Clone 10

Clone 11

Clone 12

Microssatélite EMBRA21 Microssatélite EMBRA5

Identificação de clones de Eucalyptus 
com microssatélites

Identificação de clones de Identificação de clones de Eucalyptus Eucalyptus 
com microssatélitescom microssatélites





Alelo nulo

ES76 EG65EG62

A

B

ES76 EG65EG62

Exclusões de paternidade

MÃE  

PAI 1  

FILHO

FILHO

MÃE  

PAI  2 

FILHO

FILHO

Verificação de 
parentesco em 
cruzamentos 
controlados

Verificação de 
parentesco em 
cruzamentos 
controlados





Pomar de sementes Teste de progênies ou plantio comercial em 
talhões de famílias de meios-irmãos

Colheita de sementes no pomar, 
separadamente por genitor materno 

(controle materno)

Identificação de árvores superiores para 
a(s) característica(s) de interesse

Teste de paternidade  de árvores 
superiores para a(s) característica(s) de 
interesse e identificação dos seus pais

Seleção retrospectiva de genitores do pomar de sementes 
que apresentam elevada capacidade específica de 

combinação para cruzamentos controlados ou eliminação 
de árvores de baixa capacidade de combinação do pomar

ES76 EG65EG62ES76 EG65EG62



Programa operacional de diversas empresas brasileiras 
Gerenciamento de diversidade e certificação de identidade 

genética e parentesco 

Programa operacional de diversas empresas brasileiras Programa operacional de diversas empresas brasileiras 
Gerenciamento de diversidade e certificação de identidade Gerenciamento de diversidade e certificação de identidade 

genética e parentesco genética e parentesco 
Caracterização de diversidade, estrutura e relacionamento genético entre indivíduos das 
populações de melhoramento
Certificação de identidade de coleção de matrizes nos pomares de hibridação
Monitoramento de tamanho efetivo (Ne) com a seleção nos testes de progênies puras (famílias de 
MI) para o avanço das gerações
Certificação de parentesco dos testes de progênies híbridas
Monitoramento do tamanho efetivo populacional (Ne) no programa de conservação genética das 
espécies puras (E. grandis e E. urophylla)
Determinação de parentesco de árvores excepcionais selecionadas em testes de progênies de 
famílias de meios-irmãos, famílias derivadas de polymix multiespécies ou em plantios comerciais 
cujas sementes são oriundas de pomares de sementes da empresa
Monitoramento e certificação da identidade genética de propágulos durante testes clonais e 
propagação comercial
Verificação de identidade em processos de registro e proteção de clones e contratos de 
propagação, compra e intercâmbio de clones

Caracterização de diversidade, estrutura e relacionamento genétiCaracterização de diversidade, estrutura e relacionamento genético entre indivíduos das co entre indivíduos das 
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MI) para o avanço das geraçõesMI) para o avanço das gerações
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Monitoramento do tamanho efetivo populacional (Ne) no programa dMonitoramento do tamanho efetivo populacional (Ne) no programa de conservação genética das e conservação genética das 
espécies puras (espécies puras (E. grandis e E. urophyllaE. grandis e E. urophylla))
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Monitoramento e certificação da identidade genética de propáguloMonitoramento e certificação da identidade genética de propágulos durante testes clonais e s durante testes clonais e 
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Formação da madeira : variabilidade 
“transversal” de genes expressos

Formação da madeira :Formação da madeira : variabilidade variabilidade 
“transversal” de genes expressos“transversal” de genes expressos

Extração de  Extração de  
mRNAmRNA

Síntese  de Síntese  de 
cDNAcDNA viavia
RTRT--PCRPCR

XilemaXilema
E. E. globulusglobulus Biblioteca deBiblioteca de

cDNAcDNA de xilemade xilema

SequenciamentoSequenciamento
(passagem única < 500 (passagem única < 500 

bpbp))

.... e outras espécies com propriedades .... e outras espécies com propriedades fisicofisico--químicasquímicas contrastantescontrastantes

BioinformáticaBioinformática
Comparação com bancos Comparação com bancos 

de dados existentes e de dados existentes e 
anotaçãoanotação

Banco de dados de Banco de dados de 
sequênciassequências expressasexpressas

Extração de  Extração de  
mRNAmRNA

Extração de  Extração de  
mRNAmRNA

XilemaXilema
E. E. grandisgrandis

XilemaXilema
E. E. pellitapellita

Biblioteca deBiblioteca de
cDNAcDNA de xilemade xilema

Biblioteca deBiblioteca de
cDNAcDNA de xilemade xilema



Genolyptus libraries
UR-XY

9%
SP-RX

1%

SP-FX
13%

PE-XY
10%

GR-YL
1% GR-XY

1% GR-TS
12% GR-SE

12%

GR-PU
5%

GR-ML
7%

GR-GE
8%

GR-BC
6%

GL-XY
15%



Sequences by species

E. pellita
10%

E. urophylla
9%

E. globulus
16%

E. grandis
51%

Eucalypus sp.
14%



Seqüenciamento GENOLYPTUS

11.660Clusters
29.089Singlets
40.749 
21.442 (21.905)

Seq. únicas
ESTs únicas

18.739 (72,8%)Aceitas

25.751Total

6.432 (62,5%)Aceitas

10.298Total

18.232Full-length

96.493 (77,3%)Aceitas

124.851Total

ESTs

Seq. Genômicas

Extrem. BACs

121.664



GENOLYPTUS EST database (Brazil)
produzido entre 2002  2004 

4 espécies ; 11 bibliotecas
124,851 reads  ~ 50 Mbp
21,442 consensi

A ser publicado em 2009
1.5 ano – 1.5 milhões de US$
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A ser publicado em 2009A ser publicado em 2009
1.5 ano 1.5 ano –– 1.5 milhões de US$1.5 milhões de US$

Recursos genômicos para Eucalyptus
Expressed sequence tags

O impacto das novas tecnologias na geração de recursos genômicos
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UNIVERSITY OF FLORIDA (Kirst lab)
Produzido em 2007
Pool de 21 árvores de E. grandis
1,024,251 reads  148.4 Mbp 
29,000 consensi
33.742 SNPs descobertos
1.5 meses – 30 k US$
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Estudo comparativo 
Sanger x 454 sequencing

Estudo comparativo Estudo comparativo 
Sanger x 454 sequencingSanger x 454 sequencing



Diferenças entre tecidos

Diferenças entre espécies

E. grandisE. grandis E. globulusE. globulus

Diferenças entre genótipos

E. grandis E. grandis

GENOLYPTUS Chip 
Experimento piloto





GENOLYPTUS Chip Experimento piloto

NimbleGen Systems, Inc.
Reykjavik, Iceland

• “On-chip” síntes de sondas – 50mer
• Até 9 sondas/unigene contig
• Sondas replicadas (2X)
• 21,442 sequências (“unigenes”)
• 385,856 features por chip
• 10 chips idênticos
• Cy3-labelled cDNA
• Hibridização
• Lavagem
• Escaneamento
• Coleta de dados e normalização

Bioanalyzer





Variação entre diferentes
genótipos de E. grandis –

xilema

VariaçãoVariação entreentre diferentesdiferentes
genótiposgenótipos de de E. E. grandisgrandis ––

xilemaxilema



Variação interespecífica: E. globulus x E. grandisVariação Variação interespecíficainterespecífica: : E. E. globulusglobulus x E. x E. grandisgrandis



Triagem  de microssatélites derivados de EST em um painel de 6 espécies de EucalyptusTriagem  de microssatélites derivados de EST em um painel de 6 espécies de Eucalyptus
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embra7040,0
embra164310,6
embra147416,4
embra18717,0
embra205518,5
embra84421,2
embra02822,4
embra153525,2
embra09431,0
embra62733,6
embra19636,3
eg06245,6
en01647,2
embra03152,9
embra03253,2
embra36754,0
embra00854,3
embra95057,0
embra192059,6
embra05162,9
embra17364,4
embra32468,0
embra10674,6
embra10577,7
embra64682,1
embra17584,5
embra139894,2
embra179399,8
es157102,1
embra135105,3
embra290106,6
embra345109,0
embra1081114,4

Grupo 6
embra7040,0
embra164310,6
embra147416,4
embra18717,0
embra205518,5
embra84421,2
embra02822,4
embra153525,2
embra09431,0
embra62733,6
embra19636,3
eg06245,6
en01647,2
embra03152,9
embra03253,2
embra36754,0
embra00854,3
embra95057,0
embra192059,6
embra05162,9
embra17364,4
embra32468,0
embra10674,6
embra10577,7
embra64682,1
embra17584,5
embra139894,2
embra179399,8
es157102,1
embra135105,3
embra290106,6
embra345109,0
embra1081114,4

Grupo 6

embra1740,0
embra0982,0
embra7513,0
embra0424,7
eg09112,7
embra12113,3
embra14514,6
embra00715,6
embra62318,7
embra06922,7
embra12831,2
embra176139,1

embra34763,1

Grupo 7
embra1740,0
embra0982,0
embra7513,0
embra0424,7
eg09112,7
embra12113,3
embra14514,6
embra00715,6
embra62318,7
embra06922,7
embra12831,2
embra176139,1

embra34763,1

Grupo 7

embra0470,0

embra15712,8
embra04816,4

embra67422,8

embra20329,6

embra66836,6

embra00346,2
embra05350,4

embra69669,3

embra08276,5

Grupo 8
embra0470,0

embra15712,8
embra04816,4

embra67422,8

embra20329,6

embra66836,6

embra00346,2
embra05350,4

embra69669,3

embra08276,5

Grupo 8

embra3570,0
embra20142,1
embra14927,1

embra192813,6

embra94129,6
embra62931,6
es14033,7
embra197735,3
embra185136,9
embra01838,6
embra69147,0
embra95450,4
embra20456,6
embra157856,8
embra21058,6
embra31060,1

Grupo 9
embra3570,0
embra20142,1
embra14927,1

embra192813,6

embra94129,6
embra62931,6
es14033,7
embra197735,3
embra185136,9
embra01838,6
embra69147,0
embra95450,4
embra20456,6
embra157856,8
embra21058,6
embra31060,1

Grupo 9

embra0330,0

embra0109,9
embra04014,9
embra142819,1
embra06121,8

embra15332,5

embra03841,5
embra10143,8
embra73145,8
embra94350,8

embra02259,7
embra182964,8
embra12768,2
embra15572,4

Grupo 10
embra0330,0

embra0109,9
embra04014,9
embra142819,1
embra06121,8

embra15332,5

embra03841,5
embra10143,8
embra73145,8
embra94350,8

embra02259,7
embra182964,8
embra12768,2
embra15572,4

Grupo 10

embra1650,0

embra02119,5
embra66922,1
embra08723,6
embra187030,5

embra38346,7

embra26957,0

embra131963,9

embra03984,3
embra196686,5
embra124487,5
embra74789,8
embra08091,1
eg02494,9
embra68197,7

Grupo 11

embra1650,0

embra02119,5
embra66922,1
embra08723,6
embra187030,5

embra38346,7

embra26957,0

embra131963,9

embra03984,3
embra196686,5
embra124487,5
embra74789,8
embra08091,1
eg02494,9
embra68197,7

Grupo 11

Desenvolvimento e mapeamento de 
microssatélites derivados de ESTs

Mamani  et al. 2007

Desenvolvimento e mapeamentoDesenvolvimento e mapeamento de de 
microssatélitesmicrossatélites derivadosderivados de de ESTsESTs

Mamani  et al. 2007Mamani  et al. 2007

calcium-binding EF-hand family protein [Arabidopsis thaliana]EMBRA1990

rac family GTP-binding protein(ARAC9 [Arabidopsis thaliana]EMBRA1944

Heat Shock factor protein HSF24 [Lycopersicon peruvianum]EMBRA1928

auxin-induced (indole-3-acetic acid induced) protein, putative (SAUR_e) [Arabidopsis thaliana]EMBRA1870

histone H2A, putative [Arabidopsis thaliana]EMBRA1829

RHO GDP-dissociation inhibitor 1 -related [Arabidopsis thaliana]EMBRA1770

transfactor-related protein [Arabidopsis thaliana] EMBRA1722

PIN1-like auxin transport protein [Populus tremula x Populus tremuloides]EMBRA1639

glycosyltransferase family 43 [Arabidopsis thaliana] EMBRA1627

senescence-associated protein -related [Arabidopsis thaliana]EMBRA1474

wound induced protein kinase [Nicotiana tabacum]EMBRA1428

NOI protein, nitrate-induced [Arabidopsis thaliana]EMBRA1398

KH domain/zinc finger protein [Arabidopsis thaliana]EMBRA1319

LIM domain protein PLIM1 [Nicotiana tabacum]EMBRA1244

zinc finger (C3HC4-type RING finger) protein family [Arabidopsis thaliana]EMBRA1081

HB2 homeodomain protein [Populus tremula x Populus tremuloides]EMBRA954

Skp1 [Medicago sativa]EMBRA941

DNA binding protein [Elaeis oleifera]EMBRA915

GENE COM MAIOR SIMILARIDADE NA ANALISE DE BLAST LOCO SSR

calcium-binding EF-hand family protein [Arabidopsis thaliana]EMBRA1990

rac family GTP-binding protein(ARAC9 [Arabidopsis thaliana]EMBRA1944

Heat Shock factor protein HSF24 [Lycopersicon peruvianum]EMBRA1928

auxin-induced (indole-3-acetic acid induced) protein, putative (SAUR_e) [Arabidopsis thaliana]EMBRA1870

histone H2A, putative [Arabidopsis thaliana]EMBRA1829

RHO GDP-dissociation inhibitor 1 -related [Arabidopsis thaliana]EMBRA1770

transfactor-related protein [Arabidopsis thaliana] EMBRA1722

PIN1-like auxin transport protein [Populus tremula x Populus tremuloides]EMBRA1639

glycosyltransferase family 43 [Arabidopsis thaliana] EMBRA1627

senescence-associated protein -related [Arabidopsis thaliana]EMBRA1474

wound induced protein kinase [Nicotiana tabacum]EMBRA1428

NOI protein, nitrate-induced [Arabidopsis thaliana]EMBRA1398

KH domain/zinc finger protein [Arabidopsis thaliana]EMBRA1319

LIM domain protein PLIM1 [Nicotiana tabacum]EMBRA1244

zinc finger (C3HC4-type RING finger) protein family [Arabidopsis thaliana]EMBRA1081

HB2 homeodomain protein [Populus tremula x Populus tremuloides]EMBRA954

Skp1 [Medicago sativa]EMBRA941

DNA binding protein [Elaeis oleifera]EMBRA915

GENE COM MAIOR SIMILARIDADE NA ANALISE DE BLAST LOCO SSR



EMBRA40314.6 EMBRA364.2 EMBRA2820.8 EMBRA695.4 EMBRA32411.6 EMBRA3874.3 EMBRA566.1 EMBRA4813.0 EMBRA1269.6 EMBRA2885.4 EMBRA32014.4 EMBRA3471.1 EMBRA3588.3 EMBRA1203.7 EMBRA2715.8 EMBRA5114.3 EMBRA17318.4 EMBRA71

EMBRA1621.4 EMBRA3447.1 EMBRA373.3 EMBRA35136.7 EMBRA18829.9 EMBRA28716.9 EMBRA2383.5 EMBRA3043.3 EMBRA2740.5 EMBRA2390.0 EMBRA490.0 EMBRA1140.5 EMBRA2221.6 EMBRA2472.9 EMBRA4260.0 EMBRA4354.1 EMBRA4364.2 EMBRA17110.4 EMBRA23617.7 EMBRA191a0.0 EMBRA263

EMBRA32210.2 EMBRA1339.5 EMBRA1650.0 EMBRA83.7 EMBRA4421.8 EMBRA1563.8 EMBRA24226.0 EMBRA3035.8 EMBRA4237.8 EMBRA752.4 EMBRA1312.5 EMBRA335

EMBRA3180.0 EMBRA1002.7 EMBRA801.1 EMBRA4330.9 EMBRA3755.4 EMBRA24612.4 EMBRA25113.8 EMBRA4714.5 EMBRA30012.2 EMBRA2714.6 EMBRA1820.0 EMBRA2580.0 EMBRA764.8 EMBRA122.0 EMBRA22410.7 EMBRA3329.1 EMBRA6813.7 EMBRA15911.8 EMBRA35

Grupo  1Grupo  1
Grupo 2Grupo 2

Grupo 3Grupo 3

EMBRA2429.3 EMBRA8524.2 EMBRA4173.7 EMBRA29610.5 EMBRA3620.6 EMBRA2951.8 EMBRA183.3 EMBRA345.0 EMBRA3730.5 EMBRA3650.0 EMBRA3531.2 EMBRA3344.5 EMBRA1177.5 EMBRA1615.6 EMBRA4403.3 EMBRA2778.3 EMBRA42714.7 EMBRA2551.6 EMBRA2410.0 EMBRA2251.1 EMBRA1945.5 EMBRA23715.8 EMBRA925.6 EMBRA14515.1 EMBRAac7

Grupo 5Grupo 5

Grupo 4Grupo 4

EMBRA5737.3 EMBRA3107.0 EMBRA932.2 EMBRA9611.1 EMBRA1500.0 EMBRA3068.6 EMBRA700.0 EMBRA1482.6 EMBRA4349.8 EMBRA34522.0 EMBRA8622.4 EMBRA6211.4 EMBRA7910.4 EMBRA25914.6 EMBRA45

EMBRA1224.6 EMBRA3141.0 EMBRA2791.0 EMBRA4180.5 EMBRA3080.0 EMBRA4312.2 EMBRA2603.8 EMBRA3271.7 EMBRA950.0 EMBRA1394.9 EMBRA658.2 EMBRA3998.2 EMBRA3509.6 EMBRA3761.1 EMBRA2811.1 EMBRA3709.8 EMBRA1183.3 EMBRA15324.0 EMBRA331.4 EMBRA2501.3 EMBRA1550.0 EMBRA2437.7 EMBRA294

EMBRA18621.3 EMBRA6019.4 EMBRA313.9 EMBRA1730.3 EMBRA1247.7 EMBRA2525.3 EMBRA2728.5 EMBRA12912.0 EMBRA35713.3 EMBRA2286.0 EMBRA3542.3 EMBRA3463.3 EMBRA4478.3 EMBRA4111.0 EMBRA1360.0 EMBRA1230.9 EMBRA4412.8 EMBRA2931.0 EMBRA3401.6 EMBRA1549.8 EMBRA3924.5 EMBRA1373.1 EMBRA283.7 EMBRA14211.8 EMBRA253

EMBRA19310.3 EMBRA18530.0 EMBRA10926.9 EMBRA23516.0 EMBRA3561.7 EMBRA36611.9 EMBRA62.2 EMBRA1995.2 EMBRA3259.2 EMBRA14420.2 EMBRA1388.8 EMBRA39711.1 EMBRA1106.3 EMBRA54.4 EMBRA36711.6 EMBRA5913.6 EMBRA34217.5 EMBRA128

EMBRA17411.6 EMBRA2701.1 EMBRA19011.1 EMBRA19822.1 EMBRA8735.6 EMBRA9142.4 EMBRA8222.8 EMBRA995.8 EMBRA721.7 EMBRA16311.5 EMBRA22912.3 EMBRA192.7 EMBRA3438.7 EMBRA5319.6 EMBRA73

EMBRA144.8 EMBRA239.9 EMBRA8911.0 EMBRA31120.4 EMBRA406.7 EMBRA3373.7 EMBRA2891.8 EMBRA580.9 EMBRA415.5 EMBRA250.9 EMBRAac80.0 EMBRA125

Grupo  6Grupo  6

Grupo 11Grupo 11

Grupo 7Grupo 7 Grupo 8Grupo 8
Grupo 9Grupo 9 Grupo 10Grupo 10

Um mapa genético referência para espécies de Eucalyptus baseado 
exclusivamente em microssatélites

Um mapa genético referência para espécies de Eucalyptus baseado 
exclusivamente em microssatélites



Coleta de amostras de madeira para
análise fenotípica via NIRS

ColetaColeta de de amostrasamostras de de madeiramadeira parapara
ananááliselise fenotfenotíípicapica via NIRSvia NIRS



Amostras de

Calibração Resultados de análises de lab

espectro
Equações
PreliminaresValidaçãoAnálises de Rotina

CALIBRAÇÃO do NIRSCALIBRAÇÃO do NIRS



Densidade

Consumo 
específico

Rendimento

Coarseness

Lignina

Pentosana

Fibra/Grama

embra_158*
embra_390
embra_72*
embra_91*
embra_333*

embra_201
EG_86
embra_195
embra_218
embra_27
embra_661

Grupo 2

Genitor 221
embra_189
embra_115
EG_94
embra_227

embra_122*

EG_98*
embra_125*

embra_114

embra_361

embra_189*
EG_94*

embra_227*

embra_350*
embra_321*
EG-98*
embra_125*

embra_629*

EN_14*

Grupo 3

Genitor 221Genitor 235
embra_365*

embra_701*
embra_19
embra_393
embra_66*
embra_78*
embra_137*

ES_54*

embra_645*

ES_54*
embra_645*

embra_186*
embra_19*

embra_701*

Grupo 4

Genitor 221Genitor 235

embra_28*

embra_94*
embra_627*
EG_62*
embra_32*

embra_233*
embra_8*
embra_31*
embra_51*
embra_173*

embra_109
embra_197
embra_57
EN_1
embra_53

embra_210.1*

EG_67

embra_103

embra_624

ES_140
embra_18
embra_131

embra_210
embra_204*
embra_217*

embra_622*
embra_28*
embra_94*
embra_627*
EG_62*
embra_372*
embra_32*
embra_31*embra_233*embra_50*
embra_8*
embra_328*
embra_324*
embra_173*
embra_51*
embra_25*embra_106*embra_248*embra_258*embra_105*embra_646*
embra_175*

ES_157*
embra_277*

embra_362*

embra_33

embra_194

embra_40
embra_61

embra_38
embra_385

embra_136
embra_127

embra_729
embra_155
embra_263
embra_394*

Grupo 9Grupo 6

Grupo 10
Genitor 235Genitor 221Genitor 235

Genitor 235

10 cM

Mapeamento de QTLs
para características da
madeira em Eucalyptus 
(Missiaggia et al. 2005)

MapeamentoMapeamento de de QTLsQTLs
parapara caractercaracteríísticassticas dada
madeiramadeira emem Eucalyptus Eucalyptus 
((MissiaggiaMissiaggia et al. 2005)et al. 2005)



Exemplos de QTLs
mapeados para
características de 
importância industrial

Novaes et al. 2006

ExemplosExemplos de de QTLsQTLs
mapeadosmapeados parapara
caractercaracteríísticassticas de de 
importânciaimportância industrialindustrial

NovaesNovaes et al. 2006et al. 2006

Embra762

Embra219

Embra012
Embra632
Embra070
Embra222
Embra2000

Embra006
Embra676

EN006
Embra011

1

Embra762

Embra219

Embra012
Embra632
Embra070
Embra222
Embra2000

Embra006
Embra676

EN006
Embra011

1

Embra068

Embra710

Embra063
Embra159

Embra164b
Embra228
Embra134
Embra072

Embra218
EG086
Embra195
Embra027

Embra648

EG096

2

Embra068

Embra710

Embra063
Embra159

Embra164b
Embra228
Embra134
Embra072

Embra218
EG086
Embra195
Embra027

Embra648

EG096

2

Embra189

Embra227

EG061
Embra125

3

Embra189

Embra227

EG061
Embra125

3

Embra393
Embra019
Embra078
Embra130
Embra137
Embra341
EG030
ES054

EG128
Embra662
Embra146
Embra213
Embra036
Embra044
Embra179

4
Embra393
Embra019
Embra078
Embra130
Embra137
Embra341
EG030
ES054

EG128
Embra662
Embra146
Embra213
Embra036
Embra044
Embra179

4
Embra618
Embra242
Embra120
Embra1040
Embra041
Embra640

Embra224
Embra138
Embra152

Embra160
Embra665
Embra111
Embra746
Embra054
Embra045
Embra214
Embra009
Embra208
Embra037

5
Embra618
Embra242
Embra120
Embra1040
Embra041
Embra640

Embra224
Embra138
Embra152

Embra160
Embra665
Embra111
Embra746
Embra054
Embra045
Embra214
Embra009
Embra208
Embra037

5

DAP
Altura
Pilodyn
Dens. Básica
Glicana
Xilana
Ác. metilglucurônico
Ác. galactourônico
Lignina
Siringil/Guaicil
Álcali efetivo
Rendimento depurado
Viscosidade
Extrativos

EG115

Embra095
Embra018
Embra183
ES140

Embra017
Embra172

Embra109

Embra357

9

EG115

Embra095
Embra018
Embra183
ES140

Embra017
Embra172

Embra109

Embra357

9

Embra155
Embra729
Embra136

Embra022

Embra385
Embra038
Embra108

Embra194

Embra624

10

Embra155
Embra729
Embra136

Embra022

Embra385
Embra038
Embra108

Embra194

Embra624

10

Embra021
Embra326a
Embra191

Embra655

Embra652

Embra221

Embra176

Embra651
Embra039
Embra002
EG024
Embra681b

11

Embra021
Embra326a
Embra191

Embra655

Embra652

Embra221

Embra176

Embra651
Embra039
Embra002
EG024
Embra681b

11

Embra097

Embra020
Embra362
Embra345
Embra135
ES157

Embra175
Embra646

Embra1070
Embra051
Embra173

Embra008
Embra241
EN016

Embra627

Embra028
Embra187

6

Embra097

Embra020
Embra362
Embra345
Embra135
ES157

Embra175
Embra646

Embra1070
Embra051
Embra173

Embra008
Embra241
EN016

Embra627

Embra028
Embra187

6
Embra098
Embra067
Embra680
Embra200
Embra148
Embra083
Embra340
Embra069
EN014
Embra128
Embra046

Embra347

7
Embra098
Embra067
Embra680
Embra200
Embra148
Embra083
Embra340
Embra069
EN014
Embra128
Embra046

Embra347

7



Exemplos de QTLs
mapeados para
características de 
importância industrial

QTL para teor de álcali efetivo

QTL para a relação Siringil/Guaicil
lignina

Novaes et al. 2006

ExemplosExemplos de de QTLsQTLs
mapeadosmapeados parapara
caractercaracteríísticassticas de de 
importânciaimportância industrialindustrial

QTL QTL parapara teorteor de de áálcalilcali efetivoefetivo

QTL QTL parapara a a relarelaççãoão Siringil/GuaicilSiringil/Guaicil
ligninalignina

NovaesNovaes et al. 2006et al. 2006



Mapeamento comparativo da
localização de QTLs para
propriedades físicas e químicas da
madeira

3 famílias mapeadas:
Aracruz
Int. Paper
Votorantim Cel. Pap.

Estas informações
independentes de 

posicionamento de QTLs no 
mesmo segmento genômico
são alvos de investigações
correntes em outras famílias

segregantes

MapeamentoMapeamento comparativocomparativo dada
localizalocalizaççãoão de de QTLsQTLs parapara
propriedadespropriedades ffíísicassicas e e ququíímicasmicas dada
madeiramadeira

3 3 famfamííliaslias mapeadasmapeadas::
AracruzAracruz
Int. PaperInt. Paper
VotorantimVotorantim CelCel. Pap.. Pap.

EstasEstas informainformaççõesões
independentesindependentes de de 

posicionamentoposicionamento de de QTLsQTLs no no 
mesmomesmo segmentosegmento genômicogenômico
sãosão alvosalvos dede investigainvestigaççõesões
correntescorrentes emem outrasoutras famfamííliaslias

segregantessegregantes



DESENVOLVIMENTO DE MARCADORES E 
CONSTRUÇÃO DE MAPAS GENÉTICOS

DESENVOLVIMENTO DE MARCADORES E DESENVOLVIMENTO DE MARCADORES E 
CONSTRUÇÃO DE MAPAS GENÉTICOSCONSTRUÇÃO DE MAPAS GENÉTICOS

Desenvolvimento de 127 microssatélites de EST
Desenvolvimento de 140 microssatélites de tetra e pentanucleotideos
Costrução de mapas genéticos e posicionamento de QTL para 7 famílias

Família testemunha IP – 188 ind.; ~200 marcadores  (Eva)
Família testemunha VCP - – 188 ind.; ~180 marcadores (Evandro)
Família DG x UGL – 188 ind.; ~120 marcadores (Danielle)
Família C1 x UGL - – 188 ind.; ~110 marcadores (Leo & Danielle)
Família DG x U2 – 188 ind.; ~100 marcadores (Cesar & Carolina)
Familia  DG x GL2 – 188 ind.; 110 marcadores (Medina)
Família G1 x UGL  – 188 ind.; 123 marcadores (Gisele)

Desenvolvimento de 127 microssatélites de ESTDesenvolvimento de 127 microssatélites de EST
Desenvolvimento de 140 microssatélites de tetra e pentanucleotidDesenvolvimento de 140 microssatélites de tetra e pentanucleotideoseos
Costrução de mapas genéticos e posicionamento de QTL para 7 famíCostrução de mapas genéticos e posicionamento de QTL para 7 famíliaslias

Família testemunha IP Família testemunha IP –– 188 ind.; ~200 marcadores  (Eva)188 ind.; ~200 marcadores  (Eva)
Família testemunha VCP Família testemunha VCP -- –– 188 ind.; ~180 marcadores (Evandro)188 ind.; ~180 marcadores (Evandro)
Família DG x UGL Família DG x UGL –– 188 ind.; ~120 marcadores (Danielle)188 ind.; ~120 marcadores (Danielle)
Família C1 x UGL Família C1 x UGL -- –– 188 ind.; ~110 marcadores (Leo & Danielle)188 ind.; ~110 marcadores (Leo & Danielle)
Família DG x U2 Família DG x U2 –– 188 ind.; ~100 marcadores (Cesar & Carolina)188 ind.; ~100 marcadores (Cesar & Carolina)
Familia  DG x GL2 Familia  DG x GL2 –– 188 ind.; 110 marcadores (Medina)188 ind.; 110 marcadores (Medina)
Família G1 x UGL  Família G1 x UGL  –– 188 ind.; 123 marcadores (Gisele)188 ind.; 123 marcadores (Gisele)



Vigor híbrido em nível 
de média de família

Vigor híbrido Vigor híbrido emem nível nível 
de de média de famíliamédia de família

Vigor híbrido em nível 
de árvore individual 

dentro de família

Fotos: Teotônio de Assis

Vigor híbrido Vigor híbrido emem nível nível 
de árvore de árvore individual individual 

dentro de famíliadentro de família

Fotos: Teotônio de AssisFotos: Teotônio de Assis



Cruzamento entre híbridos para 
maximização da segregação na F2

Geração de um grande número de descendentes F2 (n >1000) da mesma família

XF1 F1

Mapeamento de QTLs para 
características de qualidade da madeira 

com expressão tardia 

embra_189*
EG_94*
embra_227*

embra_350*
embra_321*
EG-98*
embra_125*

embra_629*

EN_14*

embra_189
embra_115
EG_94
embra_227

embra_122*

EG_98*
embra_125*

embra_114

embra_361

embra_109
embra_197
embra_57
EN_1
embra_53

embra_210.1*

EG_67

embra_103

embra_624
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Genotipagem de descendentes em idade ultra precoce (semanas) para 
marcadores ligados a QTLs para características de expressão tardia (ex. qualidade 

de fibra, teor de lignina, densidade básica) detectados na fase de mapeamento

Seleção assistida por marcadores para características de expressão tardia de descendentes. 
Estes são clonados para implantação de teste clonal. Teste clonal é otimizado pois envolve 

somente indivíduos pré-selecionados para características de expressão tardia.
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Ações de gerenciamento de 
diversidade e certificação de 

identidade genética e parentesco

Ações de gerenciamento de Ações de gerenciamento de 
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identidade genética e parentescoidentidade genética e parentesco

Ações de seleção assistida por 
marcadores
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ferramentas genômicas

Novas ações específicamente Novas ações específicamente 
desenhadas para a integração de desenhadas para a integração de 

ferramentas genômicasferramentas genômicas

Integração de tecnologias 
genômicas em um programa 

de seleção recorrente 
interpopulacìonal de 

Eucalyptus
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(Seleção Recorrente 

Intrapopulacional em 
Populações Sintéticas )

Certificação de 
parentesco dos testes 
de progênies híbridas
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genômica existentes nas matrizes de 
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Seleção genômica ultra precoce com 
base em equações de predição

para características de expressão tardia 
e/ou difícil avaliação
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Conclusões e perspectivasConclusõesConclusões e e perspectivasperspectivas
IMPACTO NO MELHORAMENTO

Dependente da arquitetura genética da característica, dificuldade/custos de 
fenotipagem, possibilidade de seleção precoce, ganho por unidade de tempo
Benchmark sempre será o melhoramento convencional 

SELEÇÃO ASSISTIDA POR MARCADORES
Desafio pressupõe a manipulação de características multifatoriais influenciadas por 
idades e ambientes variáveis 
A opção por SAM: caso a caso para características e populações específicas
Novas tecnologias de genotipagem de alto desempenho estão rapidamente 
mudando a escala experimental e principalmente a relação de custos entre 
fenotipagem e genotipagem
Whole-genome selection e seleção assistida por fenótipos ?
Recursos genômicos não serão mais limitação

GENÔMICA E MELHORAMENTO
A genômica somente terá papel central no melhoramento genético quando puder contribuir não 
apenas para o entendimento da relação entre um gene e um fenótipo mutante mas sim para um 
entendimento mais global das relações complexas entre variação genética e variação fenotípica
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Produção científica e formação de talentos no 
âmbito do projeto até o momento

Produção científica e formação de talentos no Produção científica e formação de talentos no 
âmbito do projeto até o momentoâmbito do projeto até o momento

Publicação de 25 artigos em revistas indexadas sendo 15 em revistas 
internacionais e mais 8 artigos submetidos ou em preparação
Publicação de 10 capítulos de livros sendo 4 em livros internacionais
Publicação de 22 artigos completos em congressos internacionais
Defesa e publicação de 32 teses de mestrado ou doutorado
Mais de 110 resumos publicados de apresentações em congressos 
nacionais e internacionais
Publicação de um livro sobre Biotecnologia Florestal
Treinamento de 40 bolsistas em diferentes níveis, principalmente DTI
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Publicação de um livro sobre Biotecnologia FlorestalPublicação de um livro sobre Biotecnologia Florestal
Treinamento de 40 bolsistas em diferentes níveis, principalmenteTreinamento de 40 bolsistas em diferentes níveis, principalmente DTIDTI



Algumas publicações 2002-2007 do 
grupo sobre desenvolvimento e 

aplicações de marcadores moleculares 
em Eucalyptus

Algumas publicações 2002Algumas publicações 2002--2007 do 2007 do 
grupo sobre desenvolvimento e grupo sobre desenvolvimento e 

aplicações de marcadores moleculares aplicações de marcadores moleculares 
em Eucalyptusem Eucalyptus



Conselho de Informações em biotecnologia 
www.cib.org.br

Conselho de Informações em biotecnologia 
www.cib.org.br





Novos projetos iniciados com base na 
plataforma de recursos genômicos 

criada no Genolyptus

Novos projetos iniciados com base na Novos projetos iniciados com base na 
plataforma de recursos genômicos plataforma de recursos genômicos 

criada no Genolyptuscriada no Genolyptus







Disease Resistance gene analog (RGA)Disease Resistance gene analog (RGA)

Análogo de gene de resistênciaAnálogo de gene de resistênciaAnálogo de gene de resistência



Sequenciamento e alinhamento dos dois haplótipos 
de uma árvore heterozigota de Eucalyptus grandis

Avaliação das perspectivas de montagem do genoma heterozigoto
(dados colaboração Genolyptus – Stanford Genome Technology Center)

Sequenciamento e alinhamento dos dois haplótipos Sequenciamento e alinhamento dos dois haplótipos 
de uma árvore heterozigota de de uma árvore heterozigota de Eucalyptus grandisEucalyptus grandis

Avaliação das perspectivas de montagem do genoma heterozigotoAvaliação das perspectivas de montagem do genoma heterozigoto
(dados colaboração Genolyptus (dados colaboração Genolyptus –– Stanford Genome Technology Center)Stanford Genome Technology Center)

Elevada microcolinearidade (27 kb)Elevada microcolinearidade (27 kb)Elevada microcolinearidade (27 kb)

Presença de duplicações em tandem (25 kb)Presença de duplicações em tandem (25 kb)Presença de duplicações em tandem (25 kb)

Presença de duplicações invertidas (14 kb)Presença de duplicações invertidas (14 kb)Presença de duplicações invertidas (14 kb)



Tecnologias de genotipagem de alto desempenhoTecnologias de genotipagem de alto desempenhoTecnologias de genotipagem de alto desempenho

Microarranjos de representações 
genômicas reduzidas

(Ex. Diversity Arrays Technology DArT)
Milhares de marcadores por amostra a 

custo de ~ 0,005 US$/datapoint

Microarranjos de representações Microarranjos de representações 
genômicas reduzidasgenômicas reduzidas

(Ex. Diversity Arrays Technology DArT)(Ex. Diversity Arrays Technology DArT)
Milhares de marcadores por amostra a Milhares de marcadores por amostra a 

custo de ~ 0,005 US$/datapointcusto de ~ 0,005 US$/datapoint

Extensão de ligação de oligonucleotídeos 
loco específicos sobre arranjos de contas 

(Ex. GoldenGate)
Milhares de marcadores por amostra a 
custo de ~ 0,10 a 0,05 US$/datapoint

Extensão de ligação de oligonucleotídeos Extensão de ligação de oligonucleotídeos 
loco específicos sobre arranjos de contas loco específicos sobre arranjos de contas 

(Ex. GoldenGate)(Ex. GoldenGate)
Milhares de marcadores por amostra a Milhares de marcadores por amostra a 
custo de ~ 0,10 a 0,05 US$/datapointcusto de ~ 0,10 a 0,05 US$/datapoint

Imagens extraídas de Fan et al. 2006 Nature Genetics ReviewsImagens extraídas de Fan et al. 2006 Nature Genetics ReviewsImagens extraídas de Fan et al. 2006 Nature Genetics Reviews



5033 marcadores DArT

58 amostras

E. urophylla

E. grandis

E. nitens

E. globulus

E. camaldulensis

Polimorfismo em E. nitens, E. globulus, E. urophylla, E. grandis, E. 
camaldulensis  - array teste  de 14.600 fragmentos

Polimorfismo em E. nitens, E. globulus, E. urophylla, E. grandisPolimorfismo em E. nitens, E. globulus, E. urophylla, E. grandis, E. , E. 
camaldulensis  camaldulensis  -- array teste  de 14.600 fragmentosarray teste  de 14.600 fragmentos



Mineração e seleção de SNPs para desenvolvimento de plataforma de 
genotipagem de alto desempenho para Eucalyptus

Mineração e seleção de SNPs para desenvolvimento de plataforma dMineração e seleção de SNPs para desenvolvimento de plataforma de e 
genotipagem de alto desempenho para Eucalyptusgenotipagem de alto desempenho para Eucalyptus



Gene/QTL que controla a característica alvo

SNP genotipado

Seleção genômica ampla (SGA) 
(Genomic selection ou Genome-wide selection)

SGA pode ser definida como sendo a seleção simultânea para centenas ou milhares de 
marcadores (SNPs), a depender do organismo e extensão do DL (desequilíbrio de ligação), 

cobrindo todo o genoma, de forma que todos os alelos de interesse estarão em desequilíbrio de 
ligação com pelo menos um ou mais marcadores genotipados e portanto devidamente 

capturados nos modelos preditivos. 
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Seleção genômica ampla 
(Genomic selection ou Genome-wide selection)

População de descoberta N = 800 clones

População de validação 
N = 200Geração das equações de predição

Y =  Xb + Zh + e

Genotipagem de SNPs
à razão de 8Ne/100 cMorgan

Fenotipagem

Teste do modelo 
de predição

Aplicação na seleção assistida precoce
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Positive net carbon balance even when computing production of CO2 used for energy from 
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Mineral coal: generates 1.65 ton of CO2, sequesters 1.54 ton of O2 and 
generates 7 kg of SO2 per ton of steel
Eucalypt charcoal: sequesters 16.3 tons of CO2 and regenerates 11.9 
tons of O2 from plantation through harvesting to steel production
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