
54      Biotecnologia Ciência & Desenvolvimento

Por cerca de um século, o melhoramento convencional tem
desenvolvido e liberado novas variedades sem riscos, ou com
mínimos riscos, para o meio ambiente. As evidências e os resul-
tados até então encontrados sugerem que a maioria dos OGM
não apresentam riscos para o  ambiente.
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Três tipos de riscos podem ser distin-
guidos:
       - riscos diretamente perceptí-

veis: andar de bicicleta em
um trânsito caótico.

       - riscos perceptíveis com auxí-
lio de métodos científicos:
exposição a patógenos.

       - riscos virtuais: quando os
conhecimentos existentes
não permitem consenso:
baixo nível de radiação, resí-
duos de defensivos agríco-
las.

Esses três tipos de riscos são ilustra-
dos na Figura 1  por três círculos, que
apresentam áreas de sobreposição
indicando que os limites deles são,
em determinados casos, indistinguí-
veis.

Figura 1 Três tipos de riscos

Os riscos diretamente perceptí-
veis são controlados instintiva e intui-
tivamente. Não são necessários mé-
todos científicos para se saber dos
riscos de andar de bicicleta, por exem-
plo. Intuitivamente já se conhece
esses riscos. Outros riscos só são
detectados por meios científicos. Com
um microscópio, por exemplo, pode-
se ver e medir objetivamente o nível
de contaminação de um alimento
com microorganismos patogênicos.
Existem ainda muitos riscos sobre os
quais os cientistas ainda discordam.
Muitos desses riscos relacionam-se
com a saúde.

Os críticos aos transgênicos têm
elaborado uma longa lista de possí-
veis riscos de um eventual escape de
um transgene para espécies silves-
tres, sugerindo conseqüências com
implicações ecológicas, sociais, cul-
turais, religiosas, econômicas e éti-
cas. Entretanto, até a presente data,
nenhum desses riscos foi cientifica-
mente confirmado entre as milhares
de liberações de transgênicos já rea-
lizadas. Muitos cientistas vêem esses
riscos como possibilidades muito re-
motas (Schuster 1991), enquanto os
críticos mantêm sua opinião de que,
devido ao incompleto conhecimento
da ação do transgene, o risco dessa
tecnologia não pode ser acurada-
mente estimado (Breyer, 1991).
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Mackenzie e Henry (1990) argu-
mentam que risco é função da expo-
sição e do perigo. No contexto dos
transgênicos, a exposição é medida
pela capacidade de escape do trans-
gene da variedade transgênica. con-
seqüentemente, há necessidade de
se estimar a probabilidade de o esca-
pe persistir, aumentar e se espalhar
no ambiente, colonizando-o. O peri-
go é inerente à característica e refere-
se ao impacto que o transgene pode-
ria ter no ambiente.

Para quantificar a exposição, é
necessário estimar a probabilidade
do escape em função da distância
entre indivíduos/populações, bem
como do tamanho da população fon-
te do escape e sua persistência.

A quantificação do perigo ou do
impacto do escape no ecossistema
não tem sido o principal alvo dos
estudos de fluxo gênico. A quantifi-
cação do perigo deve envolver aspec-
tos biológicos e sócio-econômicos.

Visando a identificar e a medir os
riscos em potencial no uso de varie-
dades transgênicas, muitos projetos
de pesquisa estão sendo conduzidos
em laboratórios, casa de vegetação e
em campo (Woohrmann et al. 1993).
Muitos desses projetos são direciona-
dos para o entendimento: I) do modo
de reprodução das plantas, especial-
mente os sistemas de incompatibili-
dade e os mecanismos de dispersão
de pólen; II) da hibridação e a intro-
gressão gênica; III) da colonização;
IV) da especiação e V) da evolução,
associados ao uso comercial das va-
riedades transgênicas.

A falta de estudos abrangentes,
que envolvam simultaneamente, ge-
nética de populações e ecologia, tem
sido alvo de crítica dos ecólogos
(Gabriel, 1993).

Mecanismos Evolucionários

Em genética de população, as
forcas evolucionárias são estudadas
por meio dos seus efeitos sobre as
freqüências gênicas. Observando uma
população em equilíbrio, de Hardy-
Weinberg, os fenômenos que podem
afetar as freqüências gênicas são: I)
mutação; II) seleção; III) sistemas de
acasalamento; IV) migração; V) deri-
va genética; VI) competição entre

populações; VII) co-evolução.

Mutação

Mutação, no sentido amplo, signi-
fica o aparecimento de novos tipos
hereditários. Ao nível do DNA, a
maioria das mutações é de simples
substituição de nucleotídeos, dele-
ções, inserções e inversões. As tenta-
tivas de induzir alterações genéticas
nas espécies cultivadas por meio de
mutação, em geral, resultaram em
mudanças detrimentais. A transfor-
mação gênica é uma forma de intro-
duzir alterações genéticas nas plan-
tas, de forma direcionada e não ale-
atória. Ela não é direcionada no sen-
tido da região de inserção do transge-
ne no genoma receptor ou do núme-
ro de cópias introduzidas, mas o é no
sentido de resultar em uma função
pré-estabelecida.

Seleção

A seleção natural é o mecanismo
pelo qual a população se adapta ao
ambiente. O coeficiente de seleção é
definido como o desvio da adaptação
relativa ideal. Talvez a seleção natu-
ral seja a força evolucionária menos
entendida, uma vez que: I) a adapta-
bilidade do indivíduo depende de
inúmeros genes e da interação entre
eles e deles com o ambiente; II) a
maioria das mutações são neutras
para a adaptação e sujeitas somente à
deriva genética; III) mutações favorá-
veis não são selecionadas e fixadas
em curto prazo; IV) alterações pro-
fundas no fenótipo normalmente re-
duzem a capacidade de adaptação,
uma vez que o organismo é um
sistema integrado.

Para avaliar os riscos dos transgê-
nicos, deve-se analisar o efeito do
transgene no fenótipo do indivíduo
receptor. O estabelecimento e a colo-
nização por um OGM dependerá da
natureza do gene introduzido, da sua
interação com outros genes do recep-
tor e com o meio ambiente. Varieda-
des transgênicas tendem a ser mais
fracas competidoras do que seus cor-
respondentes não transgênicos, uma
vez que os genes introduzidos esta-
belecem um novo dreno metabólico,
além de resultarem em novas intera-

ções epistáticas no indivíduo. Adici-
onalmente, o ambiente em que eles
eventualmente manifestem superio-
ridade competitiva tende a ser menor
do que aquele onde seus correspon-
dentes não transgênicos possuem
maior habilidade de sobrevivência.

Modo de Reprodução

O isolamento reprodutivo entre
diferentes populações fundamenta-
se em barreiras geográficas e genéti-
cas estabelecidas no processo evolu-
cionário. Em uma população panmi-
tica em equilíbrio de Hardy-Wern-
berg, o isolamento não é observado,
uma vez que todos os indivíduos se
cruzam livremente. Alterações no sis-
tema de acasalamento na população
podem levar a um forte isolamento,
com conseqüente risco de extinção
dos indivíduos transgênicos com bai-
xa capacidade de competição. No
caso do escape de transgênicos devi-
do ao menor tamanho da população
desses indivíduos em relação à popu-
lação nativa, a influência da deriva
genética aumenta as probabilidades
de desaparecimento da população
com o transgene.

Deriva Genética

Deriva genética é a alteração na
freqüência gênica devido ao acasala-
mento tendencioso decorrente, ex-
clusivamente, do tamanho da popu-
lação. Se um transgene possui adap-
tabilidade neutra, a deriva genética
altera a sua freqüência aleatoriamen-
te, levando-o à fixação ou à elimina-
ção. A deriva genética em pequenas
populações pode ter maior força do
que a seleção natural e definir sua
extinção ou fixação.

Migração

A freqüência gênica em um siste-
ma com subpopulações pode ser
alterada pela migração de indivíduos
entre elas ou pela dispersão do pó-
len. A migração em sentido amplo
incluia troca gênica entre espécies
(transferência gênica horizontal), mas
o isolamento reprodutivo entre as
espécies normalmente exclui esse
intercâmbio.
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Competição

A persistência de uma planta trans-
gênica no campo depende da sua
habilidade de competir no ecossiste-
ma. A habilidade de competição ou a
agressividade das variedades trans-
gênicas devem ser estimadas para
que se possam fazer inferências so-
bre o seu risco de colonização em um
hábitat.

Por cerca de um século, o melho-
ramento convencional tem desenvol-
vido e liberado novas variedades sem
riscos, ou com mínimos riscos, para o
meio ambiente. As evidências e os
resultados até então encontrados su-
gerem que a maioria dos OGM não
apresentam riscos para o ambiente
(Regal, 1994).

Espécies exóticas, quando intro-
duzidas em novo hábitat, podem
causar impacto no ecossistema. O
mesmo poderia ocorrer com as vari-
edade transgênicas, mas a maioria
dos OGMs não apresentam elevada
habilidade de competição, especial-
mente sem a interferência do ho-
mem. Evidências evolucionárias su-
gerem que, quanto mais domesticada
ou melhorada é a espécie, menor
habilidade de competição ela apre-
senta em sistemas silvestres.

Coevolução

O comportamento evolucionário
dos indivíduos nativos em uma co-
munidade com variedades transgêni-
cas deve ser analisado para se estima-
rem os possíveis impactos do proces-
so coevolucionário no contexto das
interações interespecíficas.

Modelos para Avaliar
Fluxo Gênico

Vários modelos podem ser adap-
tados para o estudo do risco em
potencial de escape gênico em vari-
edades transgênicas. Entre eles, dois
modelos, um derivado da genética de
populações e outro, da teoria do
melhoramentos de plantas, serão dis-
cutidos a seguir:

Modelos Derivados da
Genética de População

O fluxo gênico pode ser estimado
com modelos que consideram as for-
ças evolucionárias: seleção, migra-
ção, deriva genética e mutação. Para
cada uma dessas forças, uma série de
considerações devem ser feitas para
validação do modelo: I) somente um
transgene é considerado; II) o trans-
gene é dominante sobre a forma
alternativa no indivíduo receptor.
Deve-se reconhecer, entretanto, que,
em muitos casos, o híbrido é hemizi-
goto, uma vez que o receptor não
possui forma para a alternativa do
gene.

Seleção e Migração

O fluxo gênico pode ser estimado
usando-se o modelo de ilha-conti-
nente para a migração, onde o
transgene migraria do continente, a
partir de uma variedade transgênica,
para uma outra espécie da ilha. Nesse
caso, a mudança na freqüência gênica
(∆q) é:

onde q e Q são as freqüências do
alelo A no receptor e nos indivíduos
imigrantes, respectivamente; m é a
proporção de imigrante a cada gera-
ção; s1 e s2 são as vantagens seletivas
dos genótipos AA e Aa, comparado
com aa.

Seleção e Mutação

O fluxo gênico de uma variedade
transgênica para um parente silvestre
pode ser descrito como um evento de
mutação recorrente em uma popula-
ção. Novamente, as mesmas conside-
rações devem ser assumidas. Nesse
caso, o fluxo do transgene depende
de três fatores: taxa de mutação, isto
é, taxa de escape gênico por cruza-
mento natural; tamanho efetivo da
população; e vantagem seletiva
conferida pelo transgene.

Considere que A seja um transgene
dominante com freqüência q, e a, seu
alelo correspondente, não existente
no receptor, com as seguintes vanta-
gens seletivas:
WAA=WAa=1 e Waa=1-s

Adicionalmente, considere n a

taxa de mutação de A para a, isto é,
a taxa com a qual o transgene A entra
na população receptora. Nesse caso,
podem-se também considerar as
mutações reversas como nulas ou
inexpressivas.

Em uma população finita de
tamanho N, a deriva genética é uma
das forças evolutivas e Wright (1969)
fornece as fórmulas para a taxa de
mudança e de distribuição de q; a
freqüência do transgene A é:

A probabilidade de fixação de
um gene com diferentes valores de
vantagem seletiva e freqüência
inicial é ilustrada na Figura 2.

Figura 2. Probabilidade de fixação
do transgene para diferentes
valores de vantagem seletiva (S) e
freqüência inicial do alelo (q).

Modelos Derivados da
Teoria do Melhoramento

A forma mais provável de um
escape gênico, eventualmente, ocor-
rer a partir de uma variedade transgê-
nica é por meio do cruzamento inte-
respecífico com seus parentes silves-
tres sexualmente compatíveis. A cons-
tituição genética do híbrido formado
dependerá do modo de cruzamento.
No caso de espécies muito aparenta-
das, os híbridos formados apresen-
tam pareamento meiótico normal e
há permuta genética entre cromosso-
mos homólogos. O cruzamento entre
entidades filogeneticamente mais dis-
tantes depende de eventos mais com-
plexos como a duplicação cromossô-
mica e a formação de anfidiplóides
(Khush e Brar, 1992), o que não só
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reduz a taxa de formação do híbrido,
como também a de retrocruzamento
do híbrido com seus genitores. A
poliploidização também afeta a dinâ-
mica das mudanças genéticas (Hekm-
sen, 1992). Dessa forma, o escape
gênico por meio da introgressão é
aqui analisado como o caso de híbri-
dos entre entidades filogeneticamen-
te próximas apenas.

As culturas são geralmente consi-
deradas possuir pequena força com-
petitiva ou seletiva, quando em am-
biente silvestre. A domesticação e o
melhoramento das espécies tem sido
direcionados para outras característi-
cas que não adaptativas. Muitas das
características que conferem vanta-
gem competitiva às espécies são in-
desejáveis para os modelos da agri-
cultura moderna como: a maturação
desuniforme, dormência de semen-
tes, deiscência de vagens, crescimen-
to indeterminado, sementes peque-
nas, etc. Muitas dessas características,
relevantes para uma forte vantagem
competitiva, são controladas por ge-
nes maiores, de forma qualitativa.

Se for confirmado que o híbrido
entre uma espécie cultivada e seu
parente silvestre apresenta geralmen-
te baixa capacidade de adaptação ao
ambiente silvestre quando compara-
do com o tipo silvestre, então o
genótipo que oferece maior risco de
colonização é aquele que possui a
forma selvagem,  e o transgene, e sua
capacidade de adaptação, pode se
estimado por

onde W
H 
 e W

T 
 são a adaptabilidade

do híbrido e a adaptabilidade do
híbrido com a presença do transgene,
respectivamente        representa a
adaptabilidade geral do híbrido sem
o transgene, expressa como um pro-
duto, em que W

Hi  
é a adaptabilidade

do híbrido nos seus n locos. Adicio-
nalmente, considere W

W
 a adaptabili-

dade geral do parente silvestre e W
Wi

os valores da adaptabilidade dos seus
n locos de interesse, de forma que

seguindo o argumento anterior,

dessa forma, o caso que deve ser
considerado é:

into é, quando a vantagem adaptativa
W

T
 conferida por um alelo do trans-

gene mais do que compensa para a
desvantagem adaptativa geral do hí-
brido, comparado com seu parente
silvestre. Esse seria o caso quando o
transgene confere elevada resistên-
cia a uma praga presente no hábitat.
Existe a possibilidade de que o esca-
pe do transgene, embora não com-
pense a baixa adaptabilidade geral
do híbrido, permaneça na população
silvestre devido à deriva genética ou
devido ao contínuo escape em gera-
ções sucessivas.

Se a adaptabilidade líquida do
híbrido inicial é maior que a adapta-
bilidade média do parente silvestre,
as condições seriam favoráveis para
colonização do habitat.

Genes que codificam para tole-
rância a herbicida somente conferem
vantagem adaptativa se os seus por-
tadores são cultivados sob pressão de
seleção do herbicida. De forma se-
melhante, genes que codificam para
resistência a doenças ou pragas con-
ferirão vantagem seletiva aos indiví-
duos somente se estes forem cultiva-
dos em habitat com forte pressão
pelos patógenos ou pragas.

O conhecimento da dispersão
gênica decorrente do movimento de
pólen entre indivíduos ou popula-
ções é de especial interesse para
agrônomos, geneticistas e ambienta-
listas . A contaminação de campos de
produção de sementes por pólen de
outras variedades ou outras espécies
sexualmente compatíveis desenca-
deou uma série de estudos com o
objetivo de estabelecer distâncias
requeridas para a manutenção da
pureza genética. Os pesquisadores
têm também desenvolvido outros
mecanismos para assegurar o isola-
mento genético: barreiras vegetais,
eliminação de faixas de bordadura,
controle de polinizadores, assincro-
nia de época de florescimento, entre
outras.

Métodos de Análises

A maioria dos métodos para mo-

nitorar o escape gênico descritos na
literatura não definem níveis míni-
mos que podem ser detectados com
cada procedimento. Na maioria dos
estudos, os indivíduos amostrados
constituem apenas um pequeno nú-
mero dentro da unidade experimen-
tal, o que pode justificar as pequenas
distâncias sugeridas para o escape de
transgênicos (Scheffler et al. 1993).

Ainda, a maioria dos trabalhos
nessa área apresentam os resultados
em forma de histogramas ao invés de
apresentarem uma distribuição espa-
cial do escape gênico. Freqüente-
mente, os dados da freqüência do
marcador são apresentados como uma
percentagem dos genes amostrados,
o que não é apropriado, uma vez que
a distribuição é dependente da escala
(Kareiva et al. 1994).

Métodos de Estimação

Os métodos indiretos envolvem o
uso de técnicas desenvolvidas em
genética de populações (Raybould et
al. 1997). Esses métodos são difíceis
de ser aplicados, uma vez que eles
requerem populações naturais. En-
tretanto, nos casos onde o risco en-
volve a dispersão do transgene para
parentes silvestres da espécie cultiva-
da, esses métodos apresentam a van-
tagem de combinarem os efeitos da
taxa de dispersão de ambos.

Os métodos diretos envolvem a
estimativa dos parâmetros de campo.
Tradicionalmente, consideram-se a
dispersão como tendo uma distribui-
ção normal bidimensional (Wright
1943; Haldane, 1948). Entretanto, a
dispersão de pólen a partir de plantas
é mais complexa e segue uma função
exponencial da forma
(Bateman, 1947; Kareiva et al. 1994).
Ao invés de usar essa distribuição,
Lavigne et al. (1996) e Tufto et al.
(1997) sugerem o uso de métodos
baseados em movimentos Brownia-
nos em três dimensões. Obviamente,
a variação da velocidade do vento e
da sua direção, durante o experimen-
to é melhor descrita por funções
exponenciais que por funções bidi-
mensionais.

Para as espécies de polinização
entomófila, o tipo e a densidade da
vegetação vizinha, o estádio de flo-
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rescimento de outras espécies, além
das condições meteorológicas, devem
ter importante papel na dispersão do
pólen. O desenho experimental no caso
de espécies de polinização entomófila
pode ter grande efeito sobre os resulta-
dos.

Embora as variedades transgênicas
sejam cultivadas nos mesmos ambien-
tes em que as variedades não transgê-
nicas, são plantadas sem problemas, os
riscos de impacto ambiental decorren-
tes do uso dos OGMs têm sido estima-
dos para cada tipo de variedade libera-
da.

Doebley et al. 1990 analisou a des-
cendência do cruzamento entre milho e
seu ancestral teosinto para determinar o
número de genes responsáveis pela
natureza invasora desse ancestral sil-
vestre do milho. Os resultados sugerem
que apenas um pequeno número de
genes associados às características mor-
fológicas são suficientes para causar
profundas modificações fenotípicas. O
teosinto, por exemplo, poderia ser trans-
formado em um biótipo semelhante ao
milho cultivado, pela introdução de
cinco regiões genômicas do milho. En-
tretanto, adicionalmente a esses genes
que produzem significativa alteração
na morfologia da planta, muitos outros
genes teriam que ser introduzidos para
induzir a natureza invasora no milho
cultivado.

A Figura 3 ilustra algumas caracterís-
ticas morfológicas do milho, do teosin-
to e do híbrido entre eles. Ambas as
espécies possuem 2n=20 entretanto a
espiga do milho possui 8 fileiras de
grãos e é facilmente debulhável. A
espiga do teosinto possui 2 fileiras de
grãos e é protegida por um involucro
rígido (não mostrado na Figura 3). A
Figura 4 ilustra outros aspectos morfo-
lógicos contrastantes entre essas duas
espécies.

Figura 3. Comparação entre espigas de
milho, teosinto e do híbrido entre eles

Figura 4. Características morfológicas contrastantes entre o milho e seu ancestral
teosinto
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