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Evolução do melhoramento 
genético de plantas

Atualmente, todos os vegetais utilizados na produ-
ção agrícola são representados por espécies domes-
ticadas.  Tal fato ocorre porque desde a pré-história, 
o homem vem selecionando os cereais de sua ali-
mentação. Esse comportamento marca a transição 
cultural do Homo sapiens sapiens, que passa de cole-
tor a cultivador. Dessa forma começam a se organi-
zar as primeiras sociedades sedentárias - povoados 
que possuem estoques de alimentos e podem se de-
senvolver socialmente.
Há aproximadamente 12.000 anos, com o aquecimen-
to do clima, os solos foram transformados pelo pro-
gressivo aparecimento de savanas ricas em cereais 
(cevada, milho e trigo) que, naquela época, eram bas-
tante heterogêneos. Contudo, a medida que o homem 
pré-histórico passou a colher e semear grãos, sempre 
na mesma época do calendário, foi eliminando algu-
mas características dessas plantas como dormência, 
desenvolvimento lento, sementes pequenas e caules 
frágeis. As sementes que carregavam essas caracterís-
ticas não tinham tempo hábil para se desenvolver ou 
eram perdidas pela falta de habilidade dos primeiros 
“agricultores”.  Com isso, se iniciou o melhoramento 
vegetal de forma totalmente empírica e ao acaso.
Para ilustramos essa trajetória e a inserção da ciên-
cia no aprimoramento vegetal, podemos explorar o 
início da domesticação das plantas. Não é novidade 
afirmar que o milho, como o conhecemos atualmente, 
é muito diferente daquele de 12 mil anos atrás. As 
diferenças observadas são decorrentes das escolhas 
realizadas pelos agricultores ancestrais, que com o 
passar de milhares de anos foram desenvolvendo 
suas habilidades para o cultivo. 
Ainda na pré-história o homem passou a ter cons-
ciência de que ao cruzar apenas indivíduos de teosin-
to (ancestral do milho) com uma maior quantidade de 
grãos por espiga, resultaria na produção de “filhos” 
do teosinto com um número ainda maior de grãos. 
Assim, descobrimos como selecionar e multiplicar as 
plantas que apresentavam as características interes-
santes para a agricultura.
O que os povos ancestrais não sabiam é que ao culti-
varem esses cereais para sua alimentação, já estavam 
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modifi cando o meio ambiente a sua volta e conse-
quentemente, selecionando genes e alterando o ge-
noma dessas plantas.
Hoje em dia, o melhoramento genético incorpora di-
versos conhecimentos das ciências biológicas e é am-
plamente utilizado em plantas e animais de criação. 
Seus processos são fundamentados nos conceitos de 
evolução populacional, teoria da seleção, genética 
quantitativa, análises estatísticas e são apoiados por 
diversas técnicas de biologia molecular.
Na domesticação, os agricultores ancestrais sele-
cionaram variações genéticas do teosinto dentro da 
espécie, fi xando novas características para as próxi-
mas gerações.
A partir daí essas variedades foram submetidas a di-
ferentes condições de campo que impuseram outras 
alterações no genoma do milho. Igualmente, todas as 
plantas domesticadas passaram por esse processo e 
apresentam hoje um genoma muito diferente daque-
le de milhares de anos atrás.
Entre os agricultores ancestrais e a produção mo-
derna de alimentos, uma descoberta foi fundamen-
tal para o avanço do melhoramento genético. Gre-
gor Mendel foi quem desvendou como funcionava a 
transmissão de características entre as gerações de 
plantas, como, por exemplo, o tamanho dos grãos do 
teosinto. Mendel realizou cruzamentos com mais de 
300 mil plantas de diferentes tamanhos, cores de fl o-
res e rugosidade das sementes e, com isso, demons-
trou como a hereditariedade ocorria em ervilhas. 
Mendel elaborou um sistema para contagem dos hí-
bridos resultantes e formulou leis relativas à heran-
ça genética dos caracteres dominantes e recessivos. 
Essa contribuição foi fundamental para a agricultura.
Com base nas leis descritas por Gregor Mendel, os 
pesquisadores aprimoraram as técnicas de melho-
ramento, resultando no desenvolvimento não só de 
variedades mais produtivas, mas também de varieda-
des que apresentassem características que incluem:

• Adaptação a diferentes condições ambientais;
• Resistência a doenças;
• Resistência a pragas;
• Frutas sem sementes;

O melhoramento genético de plantas passou a de-
pender da identifi cação de características de interes-
se dentro de espécies sexualmente compatíveis.

Teosinto
Ancestral do milho, era 
muito mais parecido com 
uma gramínea. Apresen-
tava pouquíssimos grãos 
agrupados em hastes que 
não passavam de 5 cm.

Milho moderno
Milhares de anos de 
seleção resultaram no 
milho que conhecemos 
hoje, com grãos maiores 
e em maior quantidade.

* Imagem: Hugh Iltis (https://teosinte.wisc.edu/images.html)
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Melhoramento induzido por mutações

O processo de melhoramento genético promoveu a 
seleção e propagação de cultivares de interesse para a 
alimentação humana. Sabendo-se que a variabilidade 
genética é importante para a manifestação de caracte-
rísticas de interesse, passamos a prestar atenção nas 
mutações espontâneas e também a desenvolver téc-
nicas que induzissem mutações (mutações induzidas).
As mutações genéticas são mudanças nas sequências 
de nucleotídeos de DNA, as quais podem alterar a 
função de um gene, aumentando a variabilidade ge-
nética de um organismo. As mutações podem ocorrer 
de forma natural (espontânea) ou induzida. Mutações 
espontâneas ocorrem ao acaso, durante a divisão ce-
lular ou promovidas por fatores externos (naturais). 
São imprevisíveis e de difícil identificação, afetando 
um único gene ou muitos. 
Dentro de programas de melhoramento genético ve-
getal, é comum a busca por variabilidade genética 
nos “bancos de germoplasma”, locais onde são man-
tidas diferentes variedades de plantas decorrentes 
de mutações espontâneas de uma mesma espécie. 
Com isso, representantes da diversidade encontrada 
na natureza são mantidos em instituições de pesqui-
sa para estudos genéticos.
As mutações induzidas tiveram seu início empregan-
do agentes químicos ou físicos promotores de altera-

Com as descobertas de Mendel, o melhoramento de plantas incorpora 
informações além dos aspectos visuais dos vegetais. Inicia-se o 
pensamento sobre as características genéticas, sobre como selecio-
nar e passar adiante o melhor material genético de uma planta.

Pai do melhoramento genético, Gregor Mendel (1822 – 1884) 
desvendou como funcionava a transmissão de características 
entre as gerações, apresentando as leis da herança genética.

Melhoramento decorrente 
da variabilidade genética

É fácil visualizar que nós, seres humanos, possuímos 
uma grande variabilidade genética. Para isso, basta 
olharmos ao nosso redor e vermos como somos di-
ferentes uns dos outros. O mesmo ocorre entre as 
plantas. A partir de recursos genéticos da própria 
espécie ou de espécies sexualmente compatíveis, 
pesquisadores cruzam materiais genéticos com dife-
rentes características para produzir uma nova varie-
dade genética, ou seja, uma planta filha que é morfo-
lógica e funcionalmente diferente dos seus pais. As 
diferenças observadas na nova planta são possíveis 
em função da variabilidade genética de cada ser vivo.
Tomemos como exemplo duas variedades de cacau. 
A primeira produz um fruto de excelente qualidade, 
mas é sensível ao ataque de fungos. A segunda, em-
bora resista aos fungos, possui um fruto de qualidade 
inferior. Fazendo o cruzamento das duas variedades 
é possível obter uma planta filha com as melhores ca-
racterísticas de cada um dos pais, isto é, a qualidade 
do fruto de um e a resistência a fungos de outro.
O melhoramento genético de plantas realizado dessa 
forma, é um processo demorado, necessitando inú-
meros cruzamentos e avaliações por muitos anos de 
todos os descendentes, até que uma nova cultivar 
seja selecionada para comercialização.

*
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ções aleatórias no genoma de plantas. A medida que 
o uso desses agentes foram revelando eficiência na 
produção de espécies vegetais com alta variabilida-
de genética, as técnicas de mutagênese foram sendo 
aperfeiçoadas. De modo geral, essas mutações po-
dem envolver alterações de um ou mais genes como 
resultado de substituições, inserções ou deleções de 
fragmentos de DNA.
Há mais de 60 anos o homem vem desenvolvendo no-
vas variedades vegetais empregando diferentes téc-
nicas para indução de mutações. Alguns exemplos de 
mutações bem-sucedidas de plantas, incluem:

• Variedades de arroz com maior potencial 
produtivo;
• Melancias sem sementes;
• Amendoins com cascas mais duras; 
• Tomates resistentes a diversas doenças; 
• Variedades de peras resistentes a doenças;
• Cultivares de algodão tolerantes ao calor e de 
desenvolvimento precoce;
• Plantas de cacau resistentes a insetos;
• Plantas de cevada mais baixas e com alta 
produtividade, próprias para cervejarias; 
• Plantas de canola com mais óleos saudáveis em 
suas composições. 

Inovação no melhoramento 
genético de plantas

Os avanços na genética e a descoberta das nucleases 
de restrição (enzimas que cortam o DNA) permiti-
ram no início da década de 1970 o desenvolvimento 
da tecnologia do DNA recombinante. Os cientistas 
passaram então a isolar, replicar e sequenciar uma 
região selecionada do DNA a partir de um genoma. 
Tecnologias que culminaram no desenvolvimento 
de marcadores genéticos moleculares, utilizados no 
melhoramento vegetal a partir da década de 1980.
Os marcadores moleculares servem como identida-
de genética nas diferentes variedades vegetais. São 
uteis para seleção de características desejáveis den-
tro das variedades depositadas em bancos de germo-
plasma, auxiliando no planejamento dos cruzamen-
tos a serem realizados, acelerando os programas de 
melhoramento vegetal.

Por muitos anos os pesquisadores trabalharam para 
mapear o genoma de plantas cultivadas, identifican-
do regiões responsáveis por diversas características, 
entre elas, o aumento de qualidade nutricionais, pro-
dutividade, tolerância a seca e doenças. Empregan-
do as técnicas de mapeamento genético, tornou-se 
possível a seleção de vegetais pela informação mo-
lecular, não sendo mais necessário, por exemplo, 
esperar o ciclo completo (do plantio a colheita) para 
descobrir se a nova variedade seria tolerante a uma 
doença. Com isso, o melhoramento genético foi en-
curtando prazos e ganhando eficiência. 
Desta forma, enquanto as descobertas de Mendel e 
os avanços decorrentes de suas leis permitiram que 
os melhoristas passassem a “olhar” para o material 
genético de cada variedade, a biologia molecular 
aprofundou a abordagem sobre esse material gené-
tico. A partir daí, podemos não só identificar quais 
genes são responsáveis por determinadas funções, 
mas também, é possível transferi-los para uma va-
riedade de interesse. As possibilidades para o apri-
moramento vegetal passaram a ser diversificadas. A 
tecnologia do DNA recombinante possibilitou que o 
DNA manipulado fosse reintroduzido em uma célula 
vegetal ou animal. Os organismos decorrentes dessa 
transformação passaram a ser denominados organis-
mos geneticamente modificados (OGM). Ainda que 
essa atribuição tenha sido muito mais por questões 
regulatórias do que propriamente conceituais.
No entanto, hoje, plantas podem ser obtidas a partir de 
novas técnicas moleculares, como por exemplo CRISPR, 
e que podem não apresentar nenhum resquício de DNA 
ou RNA adicionados durante seu desenvolvimento. Des-
sa forma, esses produtos se equiparam aos gerados por 
mutagênese e não são considerados OGM. Sendo iden-
tificados como vegetais melhorados geneticamente. 
Com isso, a decisão sobre o ser ou não um OGM, quan-
do a planta é desenvolvida por técnicas moleculares 
que não apresentam DNA ou RNA recombinante no 
produto final, passou a ser um marco nas discussões 
sobre regulamentação de plantas para cultivo. 
Em 2015 a Argentina foi o primeiro país a determinar 
que plantas geneticamente modificadas por técnicas 
de engenharia genética que resultassem em plantas 
sem DNA ou RNA recombinante não deveriam ser 
considerados OGM. A avaliação da natureza do pro-
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duto final e não o processo associado ao seu desen-
volvimento prevalece sobre a decisão regulatória. 
Em suma, as ferramentas mais recentes de biologia 
molecular podem ser usadas com altíssima precisão, 
tendo genes específicos como alvo e não necessaria-
mente envolvendo inserções no genoma da planta. O 
resultado são mudanças pontuais que não permitem 
distinguirmos a planta modificada de uma não modi-
ficada. Passamos a fazer edição genética de organis-
mos, incorporando novas ferramentas para se condu-
zir o antigo melhoramento genético de plantas.

Técnicas de edição genética

A grande novidade foi a descoberta de pequenas te-
souras moleculares de alta precisão, capazes de lite-
ralmente cortar o DNA, dentro da célula, podendo ser 
utilizadas em uma grande variedade de seres vivos. 
Esses cortes quebram a dupla fita do DNA, que é ra-
pidamente “consertada” por um sistema de reparo 
próprio da célula. Esse reparo pode acontecer por 
recombinação homóloga ou por recombinação não 
homóloga que liga extremidades diferentes do DNA. 
Tanto as quebras na dupla fita do DNA, como seus 
reparos, acontecem naturalmente nas células. No 
entanto, quando combinadas as tesouras moleculares 
às sequências de nucleotídeos capazes de reconhecer 
regiões do DNA a serem cortadas, é possível fazer cor-
reções no DNA, eliminando ou adicionando nucleotí-
deos, processo conhecido como edição genética.

Zing Finger Nucleases “ZFN” (proteínas dedo de zinco com uma 
nuclease). Representação do que deve ser projetado pelos 
cientistas para realizar a edição genética em um DNA pela técnica 
ZFN. Cada esfera representa uma proteína dedo zinco (ou um “cão 
farejador”) que é capaz de reconhecer três nucleotídeos (trincas) 
na fita de DNA. Para aumentar a confiabilidade do corte, são 
necessárias várias proteínas dedo de zinco, cada uma capaz de 
reconhecer trincas diferentes. As proteínas dedo de zinco estão ligadas 
a nuclease FokI (representada pela tesoura), enzima que realiza o 
corte em apenas uma fita do DNA, por isso a engenharia para se utilizar 
as proteínas dedo de zinco é dobrada, uma vez que se deve montar 
uma ZFN para cada fita do DNA, só assim a dupla fita será cortada.

Transcription activator-like effector nuclease “TALEN” (proteína 
efetora com uma nuclease). Representação do que deve ser 
projetado para realizar a edição genética em um DNA pela técnica 
TALEN. Cada esfera representa dois aminoácidos variáveis da 
proteína efetora (nosso “cão farejador”) que é capaz de reconhe-
cer um nucleotídeo, os aminoácidos variáveis dessa proteína 
efetora são projetados pelos cientistas a fim de reconhecer uma 
sequência específica na fita do DNA. A proteína efetora é então 
ligada à mesma nuclease FokI (representada pela tesoura), enzima 
que realiza o corte em apenas uma fita do DNA, por isso a 
engenharia para se utilizar as proteínas efetoras também é 
dobrada, uma vez que se deve montar uma TALEN para cada fita do 
DNA, só assim a dupla fita de DNA será cortada.

Clustered Regularly Interspaced Short Palindromic Repeats com Cas9 “CRISPR/Cas9” (Conjunto de Repetições Palindrômicas Regularmente 
Espaçadas com Cas9). Representação do que deve ser projetado pelos cientistas para realizar a edição genética em um DNA pela técnica 
CRISPR/Cas9. A fita roxa representa o RNA guia (o “cão farejador”) que pode ter seus nucleotídeos projetados para reconhecer uma sequência 
específica do DNA por pareamento complementar dos nucleotídeos. Apenas os três nucleotídeos em laranja não podem ser modificados, 
essa trinca de nucleotídeos é conhecida como PAM (protospacer-adjacent motif) e vai dizer para a nuclease Cas9 (representada pela tesoura) o 
local em que o corte deve ocorrer. Diferentemente da FokI, apenas uma Cas9 é necessária para realizar o corte na dupla fita de DNA.
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um gene “bom” no lugar.
São pelo menos 11 anos de pesquisas, muitas de-
las, com o objetivo de realizar provas de conceito, as 
quais se baseiam na utilização da técnica para se mo-
dificar um gene bem conhecido, tendo alta previsibi-
lidade em relação ao resultado esperado.
Esses estudos foram realizados em diversas plantas 
e comprovaram a funcionalidade e confiabilidade da 
técnica CRISPR. Além disso, a pesquisa e a aplicação 
da edição gênica teve início há pelo menos 22 anos 
com o desenvolvimento das “Zinc Finger Nucleases”, 
mais conhecidas como ZFN. Elas são resultado de uma 
cadeia de proteínas “zinc finger” (em português: pro-
teínas dedo de zinco) ligadas a uma nuclease (FokI). 
Essa proteína pode ser personalizada para reconhe-
cer e cortar regiões específicas do DNA. 
Alguns anos depois foram descobertas as “Transcrip-
tion activator-like effectors” (TALE) proteínas efetoras, 
com regiões repetitivas altamente conservadas, com 
exceção de dois aminoácidos (repetições variáveis), 
os quais são responsáveis por dar especificidade ao 
reconhecimento de diferentes sequências de DNA. 
Pesquisadores conseguiram então ligar a FokI a essa 
proteína efetora e criaram o sistema conhecido como 
TALEN (do inglês Transcription activator-like effector 
nuclease). Ao modificarem as repetições variáveis é 
possível desenvolver TALEN capazes de reconhecer e 
cortar sequências de DNA pré-determinadas. Somente 
depois de todo esse conhecimento, chegamos ao CRIS-
PR-Cas9. Ou seja, nesse momento os cientistas já esta-
vam bem familiarizados com a edição genética. Portan-
to, preparados para compreender e aplicar a técnica.
Fazendo um paralelo entre as três técnicas, a FokI e 
a Cas9 são tesouras moleculares, enquanto as pro-
teínas dedo de zinco, a proteína efetora e o CRISPR 
atuam como um “cão farejador” que identifica a re-
gião do DNA que a tesoura deve cortar.
A edição genética é resultado de um corte na fita du-
pla do DNA na região de interesse, produzindo uma 
quebra em um gene alvo. Resumidamente, é isso que 
ZFN, TALEN e CRISPR-Cas9 fazem.
No entanto, cada uma das técnicas possui suas limi-
tações. As técnicas ZFN e TALEN utilizam proteínas 
como “cão farejador”. Essas proteínas são as se-
quências de aminoácidos que reconhecem trincas 
de nucleotídeos (no caso de ZFN) e pares de nucleo-

A edição genética foi bastante divulgada em 2007, 
quando pesquisadores descobriam que as sequên-
cias repetitivas de DNA, encontradas no genoma de 
bactérias, faziam parte do seu sistema imunológico. 
À época, já sabíamos que as bactérias produziam en-
zimas capazes de combater infecções virais. O que os 
pesquisadores descobriram foi que as bactérias tam-
bém guardavam uma sequência do DNA desses inva-
sores. Essa “lembrança” fica guardada em uma região 
específica do seu genoma, conhecida como CRISPR 
(Clustered Regularly Interspaced Short Palindromic Re-
peats) em português “Conjunto de Repetições Palin-
drômicas Regularmente Espaçadas”. Quando uma 
nova infecção ocorre, as bactérias produzem enzimas-
que atuam tesouras moleculares), sendo a Cas9 a mais 
conhecida e estudada. A Cas9 carrega consigo aquelas 
“lembranças” e, se o novo invasor apresentar sequên-
cias idênticas a alguma dessas lembranças, será pico-
tado pela Cas9, neutralizando o vírus invasor.
Com isso, podemos dizer que a técnica CRISPR-
-Cas9 é uma cópia do sistema imune das bactérias. 
Essa técnica é mais simples do que outras ferramentas 
moleculares de alteração de genoma, mais acessível 
para cientistas de empresas públicas e privadas em 
países desenvolvidos e em desenvolvimento. Atual-
mente, muitos laboratórios brasileiros já realizam pes-
quisas de edição genética pela técnica de CRISPR-Cas9.
A tecnologia CRISPR-Cas9 pode ser usada em todas 
as culturas importantes para a agricultura, incluindo 
grãos, frutas e hortaliças. Para isso, um sistema de 
CRISPR-Cas9 é desenvolvido para cada característica 
de interesse. Após essa engenharia, o sistema é então 
inserido na célula do organismo por técnicas molecu-
lares. Uma vez que um ou mais genes tenham sido mo-
dificados, espera-se que essa alteração seja passada 
aos seus descendentes naturalmente, ou seja, aquela 
variedade não precisará ser editada novamente e não 
apresentará resquícios do sistema CRISPR-Cas9, que 
não foi integrado ao DNA do hospedeiro. Apenas in-
duziu a alteração na região de interesse.
Desde então, os pesquisadores descobriram que o 
CRISPR-Cas9 é bastante versátil. A técnica pode ser 
usada para “silenciar” genes e também aproveitar as 
enzimas de reparo para substituir genes desejados. 
Assim, por exemplo, é possível dizer à enzima Cas9 
para cortar um gene que causa uma doença e inserir 
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tídeos (no caso de TALEN). O “cão” utilizado pelo 
complexo CRISPR-Cas9 é uma pequena sequência 
de RNA, o sgRNA (do inglês, single guide RNA). O RNA 
é mais simples de ser produzido e entregue a uma 
célula do que as proteínas.
Uma limitação da técnica CRISPR-Cas9 é que o “cão 
farejador” (sgRNA) pode reconhecer sequências que 
não são as de interesse, gerando os off targets, isto 
é, alterações em regiões do DNA que não eram alvo 
da edição genética. Para reduzir a chances de ocor-
rerem off targets, diversos estudos têm sido conduzi-
dos e novas proteínas Cas9 (de diferentes bactérias), 
que geram menos off targets, têm sido identificadas. 
Além disso, alguns laboratórios têm desenvolvido 
modificações na Cas9 para aumentar a especificidade 
da edição genética dessa técnica.

Panorama da edição genética no mundo

Pesquisadores dos Estados Unidos foram os principais 
responsáveis por desvendar e comprovar a aplicabi-

lidade da técnica CRISPR em diferentes organismos. 
Entretanto, a China tem se destacado nas pesquisas e 
desenvolvimento de novas variedades vegetais, em-
pregando a edição genética. Em 2013, o laboratório 
liderado pela Drª Caixia Gao, foi o primeiro a usar a 
técnica em culturas agrícolas. O protocolo utilizado 
por Gao para editar geneticamente culturas de trigo 
e arroz foi publicado na revista Nature, permitindo a 
edição genética de trigo por CRISPR sem a necessida-
de de um DNA exógeno. Uma das variedades de tri-
go melhorada por Gao, resistente a doenças, está em 
fase de desenvolvimento nos Estados Unidos.
No Brasil, as técnicas de edição genética, que incluem 
CRISPR, são mencionadas como TIMP (Técnicas Inova-
doras de Melhoramento de Precisão) desde janeiro de 
2018, denominação atribuída pela Comissão Técnica 
Nacional de Biossegurança (CTNBio) e incluída na Re-
solução Normativa nº 16 (RN16).
A RN16 estabelece que empresas e instituições que 
estiverem desenvolvendo um produto ou processo por 
meio de TIMP submetam uma carta-consulta para que a 
CTNBio avalie se o produto deve seguir a regulamenta-
ção de OGM ou se poderá ser registrado como um pro-
duto de melhoramento convencional ou mutagênese. 
Outras técnicas, que não promovem diretamente edição 
genética (não cortam o DNA) também estão incluídas no 
conceito de TIMP, como o caso da técnica de RNA interfe-
rente (RNAi), capaz de diminuir a expressão de um gene 
alvo (silenciar) sem que haja modificação no DNA.
A utilização de RNAi tem recebido destaque, a exemplo 
das variedades de maçãs e batatas que não escurecem. 
Seguindo uma estratégia semelhante, o departamento 
de agricultura dos Estados Unidos (USDA na sigla em 
inglês) determinou que plantas geneticamente edita-
das não precisariam passar pelo processo de regula-
mentação exigido aos OGM, desde que a característica 
inserida também possa ser introduzida por meio de 
melhoramento genético convencional ou mutagênese.
Diferentemente, a corte de justiça da União Europeia 
(UE) determinou que os produtos gerados por edição 
genética permanecem sujeitos às mesmas regras que 
se aplicam aos OGM. O resultado de decisões como 
essa, pode elevar os custos no desenvolvimento de 
produtos, dificultando a participação de universida-
des e pequenas empresas. Diante disso, pesquisado-
res da UE estão preocupados com o impacto da regu-

A Comissão Técnica 
Nacional de Biossegu-
rança (CTNBio) é com-

posta por pesquisadores 
doutores das mais 

diversas áreas, respon-
sáveis por avaliar a 

liberação de organismos 
geneticamente modifi-

cados. As decisões 
tomadas pela CTNBio 

possuem caráter técnico 
científico, levando em 
conta todo o processo 

biotecnológico utilizado 
para o desenvolvimento 

de um novo produto.
As reuniões são públicas 

e suas atas divulgadas 
para a sociedade. 

(http://ctnbio.mcti. 
gov.br/a-ctnbio)
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Status de regulamentação associada 
às plantas editadas geneticamente
Países com posicionamento público

Produtos agrícolas geneticamente 
editados por CRISPR ou TALEN
Isentas da regulamentação exigida 
para os OGM pelo USDA (após 2016)

Avaliação caso a caso podendo 
seguir regulamentação associada 
ao melhoramento convencional 
ou mutagênese

Atribui às plantas editadas 
geneticamente a mesma 
análise conferida aos OGM

Argentina

Brasil

Canada

Chile

Colômbia

Estados Unidos

Israel

União Europeia

Parecer USDA Produto Característica

13/04/2016 Cogumelo Paris Não escurece quando cortado

18/04/2016 Milho Maior teor de amilopectina

15/11/2016 Batata Não escurece quando cortada

02/12/2016 Batata Não escurece quando cortada

29/08/2017 Falso linho Maior teor de ômega-3 

16/10/2017 Soja Tolerância à seca e salinidade

25/11/2017 Alfafa Maior digestibilidade 

12/01/2018 Milho Resistência a fungo

19/03/2018 Milho Ganho de produtividade

20/03/2018 Trigo Maior teor de fibras

14/05/2018 Tomate Maior facilidade de colheita

06/08/2018 Pennycress - Thlaspi arvense L Melhora na qualidade do óleo

07/11/2018 Falso linho Maior teor de ômega-3
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lamentação no avanço dos estudos em biotecnologia 
na Europa. Em resposta, a comunidade científica de 
treze países, entre eles Brasil, Estados Unidos, Cana-
dá e Austrália, assinou um posicionamento em defesa 
de tecnologias que poderão contribuir com a produ-
ção de alimentos. De modo geral, o consenso entre 
os cientistas é que o produto final é que deve ser re-
gulado e não o processo pelo qual foi desenvolvido. 
Dessa forma, com exceção da UE, alimentos identifica-
dos como OGM continuam a ser regulados pelas leis de 
biossegurança, enquanto os produtos decorrentes de 
mutações direcionadas (como é o caso das técnicas de 
edição genética), são submetidos à consulta prévia de 
comitês científicos, habilitados a analisar as técnicas 
pelos quais foram desenvolvidos e as características 
dos produtos finais. Com base nas informações, o co-
mitê avalia se o resultado das técnicas aplicadas resul-
ta em um OGM. Em caso negativo, seguirá pela mesma 
regulamentação que os demais submetidos a outras 
técnicas de melhoramento genético.

Em abril de 2016 foi 
liberado para comercia-

lização, nos Estados 
Unidos, o primeiro 

organismo genetica-
mente editado pela 

técnica CRISPR. O fungo 
Agaricus bisporus (mais 

conhecido como cogu-
melo Paris), teve um dos 
seis genes responsáveis 
pela enzima polifenolo-
xidase (a mesma que faz 

a maçã escurecer) 
modificado. Dessa forma 

a ação da enzima foi 
reduzida, levando mais 
tempo para o cogumelo 

escurecer. Esse foi o 
primeiro organismo 

editado geneticamente 
a não passar pela mesma 

regulamentação 
exigida aos OGM.

Produtos agrícolas desenvolvidos 
por edição genética

Um cogumelo que não escurece ao ser cortado, foi o pri-
meiro produto desenvolvido pela técnica CRISPR dispo-
nibilizado no mercado após análise do USDA em 2016.  
Na China, desde 2013 várias plantas têm sido editadas 
usando CRISPR, entre elas, variedades de trigo, arroz 
e milho. Seguindo esse mesmo caminho, empresas e 
universidades estão desenvolvendo produtos agrícolas 
geneticamente editados e submetendo-os à consulta 
no USDA. É o caso do milho ceroso, desenvolvido a par-
tir da deleção de um gene por CRISPR. O produto não foi 
classificado como OGM pelo USDA em 2016. Em 2018, 
ele foi a primeira planta editada avaliada pela CTNBio  
no Brasil e recebeu parecer semelhante ao do USDA.

Considerações finais

A edição genética como conhecemos hoje, é resultado 
de grandes avanços em técnicas de biologia molecu-
lar, permitindo realizar modificações em poucos nu-
cleotídeos de um ou mais genes. As possibilidades de 
aplicações dessa estratégia na produção de alimentos 
são inúmeras, incluindo variedades vegetais resisten-
tes a doenças, tolerantes à seca, com benefícios nu-
tricionais e alternativas que ainda nem imaginamos.
No entanto, é preciso sempre lembrar que ainda que 
as técnicas sejam inovadoras, representam parte das 
ferramentas que o melhoramento genético vem incor-
porando ao longo da evolução da história da agricul-
tura. Tal contextualização se faz necessária para que a 
ciência possa continuar se desenvolvendo e entregan-
do produtos para atender aos desafios da humanidade.

Parecer USDA Produto Característica

13/04/2016 Cogumelo Paris Não escurece quando cortado

18/04/2016 Milho Maior teor de amilopectina

15/11/2016 Batata Não escurece quando cortada

02/12/2016 Batata Não escurece quando cortada

29/08/2017 Falso linho Maior teor de ômega-3 

16/10/2017 Soja Tolerância à seca e salinidade

25/11/2017 Alfafa Maior digestibilidade 

12/01/2018 Milho Resistência a fungo

19/03/2018 Milho Ganho de produtividade

20/03/2018 Trigo Maior teor de fibras

14/05/2018 Tomate Maior facilidade de colheita

06/08/2018 Pennycress - Thlaspi arvense L Melhora na qualidade do óleo

07/11/2018 Falso linho Maior teor de ômega-3
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O Conselho de Informações sobre Biotecnologia (CIB) é 
uma organização não governamental e uma associação 
civil sem fins lucrativos e sem conotação político-par-
tidária. Seu objetivo é divulgar informações técnico-
-científicas sobre a biotecnologia, aumentando a fami-
liaridade de diversos setores da sociedade com o tema.

A Associação Brasileira de Sementes e Mudas (ABRA-
SEM) é a representação institucional das associações es-
taduais e entidades de todo o setor de sementes do Bra-
sil. Seu objetivo é reunir, assistir e orientar por meio da 
coordenação e gerenciamento de projetos de interesse 
das associadas e do agronegócio em âmbito nacional.

Histórico e inovação do 
melhoramento genético

plantas
Ferramentas moleculares que prometem 

acelerar prática milenar

Este material foi elaborado com o objetivo de contri-
buir para o entendimento da edição genética de plan-
tas, trazendo os marcos do melhoramento genético e 
contextualizando as principais técnicas que prome-
tem revolucionar a agricultura nos próximos anos.
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