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O milho (Zea mays subsp. mays), € uma espécie com capacidade produtiva e de adaptabilidade
em diversos paises do mundo, por conta disso, e de sua importancia nutricional na alimentacao
humana, animal e na fabricacdo de derivados, é um dos principais produtos primarios cultivados
no mundo. Esse cereal é caracterizado como sendo uma planta do tipo alégama, ou seja, de
polinizacdo cruzada entre plantas, o que facilita a sua grande variabilidade de gendtipos
existentes, dentre eles as racas crioulas, as quais possuem adaptacao local, podendo conter em
suas estruturas genOmicas informacgdes importantes, até entdo pouco exploradas pela pesquisa,
gue poderdo ser Uteis para programas de melhoramento genético da espécie. Deste modo, o
estudo das racas crioulas se faz importante, pois contribui também na conservacdo da espécie,
através dos conhecimentos obtidos e incremento de informagdes no sequenciamento genético.
O projeto teve inicio com uma revisdao bibliografica dos principais trabalhos na area de
domesticacdo do milho, em seguida com o estudo de artigos com relacdo ao genoma do milho,
voltadas a informacdes sobre a qualidade do milho usado na producdo de silagem. Deste modo,
foram feitas buscas por genes no banco de dados do MaizeGDB, estes responsaveis por alguma
caracteristica de interesse, dentre eles o gene waxy1 identificado por Zm00001eb378140, que
codifica a enzima granule bound starch syntase (GBSS), responsavel pelo teor de amilose, o qual
é precursor do amido no grao, juntamente com amilopectina. Com o conhecimento de genes
importantes, foram selecionados primers ja desenhados e também realizados novos primers,
para sequéncia do trabalho. Os estudos realizados até o momento ocorreram de forma remota.
Ja no que diz respeito as atividades praticas, a realizagdao ndo se tornou possivel por conta da
pandemia, contudo, assim que possivel, objetiva-se dar sequéncia ao estudo, priorizando as
atividades laboratoriais, que serdo conduzidas no Laboratério de Bioquimica e Biologia Molecular
do Instituto Federal de Educacdo, Ciéncia e Tecnologia do Rio Grande do Sul — Campus Sertao,
localizado no municipio de Sertdo — RS. As analises serdo iniciadas com a germinacdo das
sementes de milho crioulo e posteriormente a massa verde serd utilizada na extracao do DNA,
seguindo o protocolo do método CTAB, visto que posteriormente realiza-se a andlise do DNA,
amplificado via PCR. Pode-se concluir que perante cenario atual de pandemia, foi possivel obter
resultados satisfatdrios, mesmo que de forma parcial.

Palavras-chaves: Zea mays. Bioinformatica. Marcadores moleculares.

(@)ey | @c’qu FAPERGS SICT Res., Bento Gongalves, RS, v.10, dez. 2021.

ISSN 2594-7893



