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Resumo: Esta revisdo bibliografica explorou o melhoramento genético do milho para aumentar os teores
de amilose e amilopectina em gréos de milho. A composicdo do amido, dividido entre amilose e
amilopectina, afeta significativamente o desempenho animal e a qualidade de produtos derivados do milho.
A sintese de amilose e amilopectina no milho, relacionada a diferentes genes mutantes como wx (para
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amido ceroso) e ae (para alto teor de amilose) foi destacada. Foram abordadas as principais estratégias de
melhoramento genético para os caracteres, como retrocruzamento e autofecundacgao, para desenvolver
linhagens com diferentes teores de amilose e amilopectina. Também se explorou a influéncia dos fatores
ambientais na expressdo de amilose e amilopectina nos graos de milho. As mudancas na temperatura,
umidade e outras condigdes meteoroldgicas afetam a relagdo amilose/amilopectina e a estrutura molecular
dos graos. Destacou-se a importancia desses estudos para otimizar a nutricdo animal, melhorar a producéo
de alimentos e rag¢fes, bem como desenvolver produtos industriais a partir do milho, salientando o potencial
do melhoramento genético para enfrentar desafios futuros na agricultura e na indistria alimenticia. O
melhoramento genético do milho para altos teores de amilose e amilopectina promove solucbes
promissoras para reduzir, principalmente, os custos da producéo de proteina animal.

Palavras-chave: Zea mays; waxy; amylose extender; mutacdo; qualidade nutricional.

Abstract: This literature review explored maize genetic breeding to increase amylose and amylopectin
content in maize grains. The composition of starch, divided between amylose and amylopectin, significantly
affects animal performance and the quality of maize-derived products. The synthesis of amylose and
amylopectin in maize, relating it to different mutant genes such as wx (for waxy starch) and ae (for high
amylose content), was highlighted. The main genetic breeding strategies for these traits were discussed,
such as backcrossing and self-fertilization, to develop lines with different concentrations of amylose and
amylopectin. The influence of environmental factors on the expression of amylose and amylopectin in maize
grains was also explored. Changes in temperature, humidity, and other meteorological conditions affect the
amylose/amylopectin ratio and the molecular structure of grains. The importance of these studies for
optimizing animal nutrition, improving food and feed production, and developing industrial products from
maize was highlighted, emphasizing the potential of genetic breeding to address future challenges in
agriculture and the food industry. Genetic breeding of maize for high amylose and amylopectin content
promotes promising solutions for reducing costs, especially in animal protein production.

Keywords: Zea mays; waxy; amylose extender; mutation; nutritional quality.

Resumen: Esta revision de la literatura explor6 el mejoramiento genético del maiz para aumentar el
contenido de amilosa y amilopectina en los granos de maiz. La composicion del almidén, dividida entre
amilosa y amilopectina, afecta significativamente el rendimiento animal y la calidad de los productos
derivados del maiz. Se destacé la sintesis de amilosa y amilopectina en maiz, relacionandola con
diferentes genes mutantes como wx (para almidon ceroso) y ae (para alto contenido de amilosa). Se
discutieron las principales estrategias de mejoramiento genético de estas caracteristicas, como el
retrocruzamiento y la autofecundacion, para desarrollar lineas con diferentes concentraciones de amilosa y
amilopectina. También se exploro la influencia de los factores ambientales en la expresion de amilosa y
amilopectina en granos de maiz. Los cambios de temperatura, humedad y otras condiciones climaticas
afectan la relacién amilosa/amilopectina y la estructura molecular de los granos. Se destaco la importancia
de estos estudios para optimizar la nutricion animal, mejorar la produccién de alimentos y piensos y
desarrollar productos industriales a partir del maiz, enfatizando el potencial del mejoramiento genético para
abordar los desafios futuros de la agricultura y la industria alimentaria. El mejoramiento genético del maiz
para obtener altos niveles de amilosa y amilopectina ofrece soluciones prometedoras para reducir costos,
especialmente en la produccion de proteina animal.

Palabras clave: Zea mays; waxy; amylose extender; mutacion; calidad nutricional.

1. Introducdo

A maior parte das areas cultivadas com milho destina-se a producédo de graos

secos para mdltiplas finalidades. O milho € uma commodity, ou seja, uma mercadoria
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gerada diretamente pela atividade agropecuaria, sendo produzido em larga escala, com
caracteristicas homogéneas e preco determinado pelo mercado internacional. Os milhos
especiais sdo produtos diferenciados obtidos do milho, como milho pipoca, minimilho,
canjica, milho doce, milho waxy, milho com alta amilose, milho forrageiro e milho-verde
(LIMA; BOREM, 2018). Os milhos especiais ocupam nichos préoprios de mercado e
resultam da expressiva variabilidade genética da espécie.

A significativa importancia da producédo de milho (Zea mays L.) ocorre devido a
demanda global por seus graos, destinados majoritariamente para a nutricdo animal.
Para a geragdo de proteina animal, a qualidade nutricional do grdo de milho usado para
a confeccdo das racdes € determinante na analise dos custos de producdo e
precificacdo no mercado consumidor. Os grdos de milho sdo formados por ~72% de
amido, que é o nutriente usado como fonte energética majoritaria para a nutricao animal
(BUTTS-WILMSMEYER et al., 2019).

Concomitante ao amido, quantidades menos expressivas de proteina (~10%),
fibras, lipidios, aminoacidos e minerais também compdem a estrutura dos graos
(RODRIGUEZ et al.,, 2020). O amido do milho estd presente em distintas cadeias
estruturais, denominadas de amilose e amilopectina, que variam em proporcao
(DENARDIN; DA SILVA, 2009; PINEDA-HILDALGO et al., 2015). O amido no
endosperma normal do milho contém aproximadamente 25% de amilose e 75% de
amilopectina (PINEDA-HILDALGO et al., 2015). A proporcdo de amilose para
amilopectina determina a aparéncia, estrutura e qualidade dos produtos alimenticios
derivados do milho.

Na producdo animal, mesmo fornecendo niveis semelhantes de amido total nas
dietas, as variacdes nos teores de amilose e amilopectina influenciam as respostas
metabdlicas e o desempenho zootécnico dos animais (DENARDIN et al., 2012; LIU et
al., 2014; MA et al., 2020; WANG et al., 2019). A maior concentracdo de amilopectina
em dietas de suinos, aves e peixes promove melhorias no desempenho dos animais
(LIU et al, 2014; MA et al., 2020; WANG et al., 2019). Os resultados relatados
demonstram que a identificacdo de gendtipos de milho a partir de suas caracteristicas
nutricionais intrinsecas, pode se refletir expressivamente sobre a eficiéncia do

aproveitamento de nutrientes das racgdes, reduzindo custos e potencializando os ganhos
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com a criacdo de animais. No entanto, a grande variabilidade genética desse cereal,
aliada as interacdes entre gendtipo e ambiente, podem causar alteracdes significativas
nos teores de nutrientes dos grdos de milho (BUTTS-WILMSMEYER et al., 2019;
MANSILLA et al., 2020; WANG et al., 2023), que se refletirdo sobre o desempenho dos
animais (MA et al., 2020).

Neste cenario, a compreensao da expressdo da amilose e amilopectina pode ser
usada para orientar programas de melhoramento e estratégias de engenharia genética
voltadas para o desenvolvimento de culturas com novas caracteristicas de amido, como
concentracdes altas ou baixas de amilose. A sintese de amilose e amilopectina no
endosperma do milho envolve vérias etapas, desde a quebra da sacarose até a atuacao
de diferentes enzimas (LI et al., 2018). Mutantes no gene wx resultam em milho ceroso
(apenas amilopectina), enquanto o gene ae aumenta a concentracéo de amilose (LIMA;
BOREM, 2018). O conhecimento desses genes e sua relacdo com a sintese de amido é
fundamental para desenvolver estratégias de engenharia e melhoramento genético.

Para obter linhagens de milho ceroso, séo utilizadas técnicas de retrocruzamento e
autofecundagdes sucessivas, visando obter individuos com o gene waxy e fixar as
caracteristicas desejadas (TALUKDER et al., 2022a; QI et al., 2020; YANG et al.,
2013). No entanto, a expressao de genes monogénicos como wx e ae envolve um gene
recessivo, 0 que requer cuidados no processo de obtencdo de linhagens cerosas ou
hibridos F1 com essas caracteristicas. O milho € um cereal de importancia econdémica
significativa, e a compreensédo de sua composicdo nutricional e bases genéticas é
essencial para melhorar a produgdo de proteina animal, a fabricacdo de racdes e a
alimentagdo humana. O conhecimento desses aspectos € fundamental para otimizar o
uso desse cereal em diferentes aplicacdes. Nesse sentido, o objetivo dessa revisao foi
atualizar o conhecimento sobre as principais estratégias utilizadas nos programas
de melhoramento genético de milho para o desenvolvimento e selecdo de

gendtipos com altos teores de amilose ou amilopectina.

2. Revisao da Literatura
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2.1 Composicao nutricional dos graos de milho

O avanco das pesquisas sobre a composicdo nutricional dos graos foi
determinante para evidenciar que os caracteres produtivos devem ser associados com
qualidade mercadolégica dos produtos resultantes. No caso do milho, majoritariamente
destinado & producgéo escalonada de proteina animal, as pesquisas em melhoramento
tém voltado esforcos na melhoria de sua qualidade nutricional (LI et al., 2018; ZHONG
et al., 2020), de modo a possibilitar sua maior eficiéncia de conversdo no crescimento e
terminacao dos animais.

Devido ao seu elevado teor em amido (70 a 75%), associado a auséncia de
fatores antinutricionais intrinsecos, o milho € largamente usado como ingrediente
energético nas racoes (BUTTS-WILMSMEYER et al., 2019; RODRIGUEZ et al., 2020).
Outros nutrientes igualmente importantes, como proteinas (~10%) (JAHANGIRLOU et
al., 2022), fibras, lipidios, vitaminas e minerais também s&o encontrados em menor teor
neste cereal.

Ao longo dos anos foram desenvolvidas pesquisas associando atributos
nutricionais deste cereal com o desempenho animal (LIU et al., 2014; MA et al., 2020;
WANG et al, 2019). Contudo, a grande maioria dos estudos ndo aborda
adequadamente as variantes do principal constituinte deste cereal - 0 amido - e seus
efeitos sobre 0 metabolismo e desempenho dos animais. O amido € formado por
amilose e amilopectina (BUTTS-WILMSMEYER et al., 2019). A amilose € uma molécula
pela qual as plantas, preferencialmente, armazenam energia, em razao de sua cadeia
de ligacéo linear que ocupa menor espaco, facilitando o armazenamento de amido nas
plantas (TAIZ et al., 2017). Ja a amilopectina apresenta uma cadeia ramificada sendo
uma molécula que ocupa um maior espaco.

A natureza do amido (relacdo entre amilose e amilopectina) também altera a
digestdo do amido pelos animais. A amilopectina torna o amido mais solivel o que
promove uma digestdo mais rapida do amido, quando comparado a maior concentracéo
de amilose (LIANG et al., 2023). Cadeias de amilopectina mais longas foram
positivamente correlacionadas com a taxa de digestdo (ZHONG et al., 2020). Os
maiores valores de amilopectina promovem ganhos na converséo alimentar de animais

monogéastricos, quando inserida nas dietas. A maior concentragdo de amilopectina na
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dieta de suinos promoveu o maior peso meédio diario em estadio de terminacado (WANG
et al., 2019). Resultados similares foram observados em aves, na qual a digestibilidade
do amido aumentou quando a relacéo entre amilose e amilopectina diminui (MA et al.,
2020). Em peixes, a menor relagdo entre amilose e amilopectina potencializou o ganho
de peso (LIU et al., 2014). Esses estudos sugerem que a menor relacéo entre a amilose
e amilopectina promove os maiores ganhos de peso diario em animais monogastricos.
Compreender o processo digestivo dos amidos permite explorar a capacidade de
desenvolver gendtipos com altos teores de amilose ou amilopectina. Por exemplo, com
base nos estudos citados, o desenvolvimento de genétipos com maior potencial de
amilopectina nos gréos € benéfico para industrias de racdes para animais
monogastricos (ZHONG et al., 2020). Enquanto gendtipos com maior expressao de
amilose podem ser preferiveis no segmento de alimentacdo humana e desenvolvimento

de subprodutos como filmes de amido (ZHAI et al., 2021).

2.2 Sintese de amilose e amilopectina no endosperma de graos de milho

A cultura do milho apresenta uma variedade de genes mutantes que codificam
proteinas e enzimas responsaveis pela producdo de amidos especiais, tais como o
amido ceroso (com auséncia de amilose), o amido com alta propor¢cdo de amilose,
e 0s mutantes acucarados (BROWN et al., 2015; FUJITA et al., 2007; TALUKDER
et al., 2022a; YANG et al., 2013). Identificar os genes e alelos que determinam o
desempenho produtivo, a concentracdo de amido e qualidade do amido € essencial
para promover avangos na agricultura e industrias.

O milho ceroso (sem amilose) € uma variacdo do amido do milho normal e foi
primeiramente encontrado na China, em 1908. Essa caracteristica € controlada
geneticamente por um Unico gene recessivo, o gene waxy (wx) (LI et al., 2018). Ja
a presenca do gene mutante amylose extender (ae), na forma homozigota,
aumenta significativamente o contetdo de amilose no endosperma (>50%)
(ZHONG et al., 2020).

Nas ultimas décadas, houve avancos significativos na compreensdo da
genética e biossintese do amido, incluindo a identificagdo das principais enzimas

envolvidas. O processo da sintese de amido no endosperma do milho inicia-se com
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a conversao da sacarose, originada na fotossintese, em frutose e UDP-glicose por
meio da enzima sacarose sintase (LI et al., 2018). Posteriormente, a frutose e UDP-
glicose séo transformadas em ADP-glicose pela acdo da enzima AGPase. Tanto a
amilose quanto a amilopectina utilizam o ADP-glicose como doador de glicosil
ativado para a sintese, porém, sdo produzidas por diferentes enzimas (DONG et
al., 2019).

A amilose é sintetizada pela enzima amido sintase ligada a granulos (GBSSI),
enquanto a amilopectina requer a coordenagdo de um complexo de enzimas,
incluindo as amido soluvel sintases, a enzima ramificadora de amido e a enzima
desramificadora de amido, conforme indicado por Li et al. (2018). O gene recessivo
amylose extender (ae) sintetiza uma enzima ramificadora de amido nao funcional, o
que promove o0 acumulo de até 50% de amilose devido a menor producdo de
amilopectina (HAN et al., 2022). J4 a presenca do gene recessivo mutante (waxy)
reduz a producdo da enzima amido sintase ligada a granulos, que produz amilose,
resultando em teores de amilopectina no endosperma superior a 97% (DONG et al.,
2019). Ambos os mutantes tém sido usados no melhoramento de milho para
desenvolver linhagens e hibridos de milho com alto ou baixo teor de amilose para
alterar as propriedades e a utilidade do amido.

O fendtipo de alta amilose no milho é controlado pelo gene amylose extender
(ae) na forma recessiva. A presenca de ae pode ser facilmente identificada na
maioria das fontes de germoplasma, pela expressdo de uma caracteristica de
endosperma vitreo e manchado, que sao conferidas pelos alelos mutantes ae
(LIMA; BOREM, 2018). Esse gene é predominantemente expresso no endosperma
e embrides durante o desenvolvimento do grédo (HAN et al., 2022). A compreensao
das relacOes entre a biossintese e a estrutura molecular do amido € essencial para
que melhoristas possam desenvolver estratégias previsiveis de melhoramento de
culturas de amido, atendendo as importantes demandas da agricultura relacionadas

ao rendimento, desempenho e funcionalidade do amido.

2.3 Métodos de melhoramento genético utilizados
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Do conjunto de genes responsaveis pela sintese de amilose e amilopectina no
endosperma dos graos, a enzima sintase ligada aos granulos é uma das mais
importantes, uma vez que esta envolvido na producdo de amilose (BROWN et al.,
2015). A forma funcional dominante do gene GBSSI é responséavel pela sintese de
amilose (BROWN et al., 2015). No entanto, mutacOes recessivas, causada por
deriva genética, resultam na perda dessa funcdo (SPRAGUE, 1939). A mutacéo foi
originalmente identificada na China antes de 1760 (ZENG, 1987).

Logo, as plantas sem uma copia funcional do GBSSI produzem grdos com
amido formado majoritariamente por amilopectina (>97%) (BROWN et al., 2015) e
sao caracterizadas por apresentam o0 gene ceroso (waxy ou wx). O GBSSI
demonstrou interacdes pleiotropicas com outros genes envolvidos na biossintese
de amido e foi observado como sendo responsivo a alteracdes na expresséo de
outros genes (FUJITA et al., 2007).

A amilose é um carater monogénico, ou seja, determinada por um Unico gene.
Por isso, um dos métodos mais rapidos e eficientes para a obtencédo de linhagens
de milho ceroso (sem amilose) € o de retrocruzamento com sucessivas
autofecundacdes (TALUKDER et al., 2022a; YANG et al.,, 2013). Pesquisas
realizadas por Talukder et al. (2022b) e Yang et al. (2013) utilizam o
retrocruzamento para inserir o gene waxy em populacées recorrentes de milho.
Além disso, realizaram cruzamentos entre linhagens elites com linhagens waxy
realizando sucessivas autofecundacdes das progénies para a expressao do gene
recessivo e, assim, desenvolvimento de linhagens cerosas. Convencionalmente, a
avaliacdo do fenotipo waxy pode ser realizada no momento da emissédo do pendao
com uso do teste de iodeto de potassio nos gréos de polen (LIMA; BOREM, 2018;
TALUKDER et al., 2022a). Com base nesse teste, é possivel identificar, pela
coloracéo dos graos de podlen, se o individuo tem o gene waxy.

Estudos utilizam uma solugdo com iodeto de potassio para identificar a
presenca do gene waxy em progénies de milho (TALUKDER et al., 2022a; YANG et
al.; 2013). Em estudo realizado com Quinoa (BROWN et al., 2015), os autores
relataram que todos os gendtipos testados coraram roxo-azulado, indicando a
presenca de amilose, ou seja, dada a natureza dominante do gene GBSSI esses
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acessos possuiam pelo menos uma cépia funcional de GBSSI. Os autores
identificaram que um dos gendtipos tinha um alelo do gene mutante recessivo,
apesar disso, o fendtipo era ndo ceroso, pois 0 gene dominante era funcional,
consistente com a natureza dominante dos genes GBSSI.

O desenvolvimento e selecdo de genoétipos de milho ceroso (alta
amilopectina) consiste inicialmente na obtencdo de uma linhagem mutante que
tenha o gene recessivo waxy. Essa linhagem pode ser obtida de outros programas
de melhoramento genético ou realizando a mutacdo por meio de engenharia
genética, conforme Qi et al. (2020). Ap6s a obtencdo da linhagem mutante o
préximo passo € inserir 0 gene waxy na linhagem elite, de alto desempenho
produtivo. Assim, realiza-se o cruzamento entre as duas linhagens, obtendo-se os
individuos Fu.

Ao realizar cruzamentos de uma linhagem homozigota waxy (gene recessivo)
com uma progénie homozigota sem o gene waxy (dominante), todas as sementes
derivadas do cruzamento possuem o fenétipo ndo waxy, uma vez que 0s genotipos
resultantes do cruzamento sédo hibridos F1 heterozigotos (RAMALHO et al., 2012).
Esses individuos Fi1 apresentam o alelo do amido ceroso, no entanto ndo se
expressa em razao do carater ceroso ser homozigoto recessivo (WXwx).

As plantas da geracado Fi, oriundas do cruzamento de dois homozigotos sao
todas heterozigotas, o que impede a expressédo do gene recessivo. Isso indica, que
realizando esse modelo de cruzamento ndo é possivel desenvolver hibridos F1 com
o fenotipo ceroso. Logo, a partir do cruzamento de uma linhagem elite com uma
linhagem waxy € possivel utilizar duas estratégias de melhoramento a partir da
obtencéo dos individuos Fi: realizar autofecundagdes dos individuos F1 para obter
linhagens com o0 gene waxy ou proceder com retrocruzamentos para recuperar a
constituicdo genética da linhagem elite com o gene waxy.

Autofecundar ou fazer um novo ciclo de cruzamento entre as plantas Fis
permite gerar sementes que tenham segregacéao para o amido ceroso (YANG et al.,
2013). A segregacao esperada é de trés para um, sendo trés partes com fenotipos
sem waxy, portanto, ndo desejados, e apenas uma parte, 25%, com fenotipo waxy
(RAMALHO et al, 2012). Assim, essas sementes Ssdo semeadas e,
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convencionalmente, pode-se identificar os genotipos com o gene waxy a partir do
florescimento masculino com o teste de iodeto de potassio. No entanto, essa
estratégia resulta em linhagens homozigotas com o gene waxy, mas com elevada
carga genética.

Ja retrocruzamento consiste em inserir um gene de interesse, como o carater
waxy, em um material genético especifico (linhagem elite), por meio do cruzamento
com a fonte do gene desejado, seguidos por cruzamentos sucessivos com O
material genético superior parental (linhagem elite) (BOREM; MIRANDA,;
FRITSCHE-NETO, 2021). O objetivo do método é recuperar o gendtipo do genitor
recorrente, exceto para uma ou poucas caracteristicas que o melhorista procura
transferir a partir do genitor doador (LIMA; BOREM, 2018). Assim, s&o realizados
sucessivos retrocruzamentos dos individuos Fi1, oriundos do cruzamento entre uma
linhagem elite (genitor recorrente) com uma linhagem mutante waxy, com o genitor
recorrente (linhagem elite).

Apés sao realizadas sucessivas autofecundacfes para identificar as
progénies waxy e fixar os demais caracteres de interesse. Ndo ha um numero
especifico de retrocruzamentos a serem realizados. No entanto, alguns estudos
utilizaram dois retrocruzamentos (TALUKDER et al., 2022; QI et al., 2020; YANG et
al., 2013), obtendo uma recuperacao do material genético da linhagem recorrente
superior a 85% (QI et al.,, 2020). ApGs esse processo de retrocruzamentos e
autofecundacdes tem-se a recuperacao da linhagem elite, mas com o incremento
do gene waxy, ou seja, uma linhagem de alto desempenho produtivo associado
com a producao de amido ceroso (>97% de amilopectina).

O cruzamento entre uma linhagem elite e uma linhagem mutante waxy tem
por objetivo introduzir um gene monogénico na linhagem elite ou desenvolver
novas linhagens com o gene de interesse. No entanto, como 0 gene da
caracteristica cerosa € recessivo, ndo é possivel desenvolver hibridos F1 a partir do
cruzamento de uma linhagem elite e uma linhagem mutante waxy, visto que o
hibrido F1 é heterozigoto dominante.

O desenvolvimento de hibridos Fi1 waxy sO0 € possivel realizando o

cruzamento entre duas linhagens waxy, conforme realizado por Talukder et al.
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(2022). Uma linhagem com gene recessivo wx ao cruzar com outra linhagem com
gene recessivo wx, resulta em um hibrido F1 com gene homozigoto wxwx. Portanto,
em um programa de melhoramento genético para obtencdo de genotipos
superiores para amilopectina as estratégias sdo baseadas em cruzamentos entre
linhagens, retrocruzamento e autofecundacdes. Para cada caso especial descrito

acima, utiliza-se determinadas técnicas associadas umas as outras.

2.4 Fatores ambientais e a expresséo de amilose e amilopectina em gréos de
milho

A composicdo nutricional dos graos de milho pode ser alterada por meio da
manipulacdo genética, bem como, pela interacdo genoétipos x ambientes (CHEN et
al., 2013; LU et al., 2015; MARTINEZ et al., 2017; WANG et al., 2023). Embora a
amilose e amilopectina sejam caracteres governados por um pequeno humero de
genes, os fatores ambientais influenciam a expressao desses genes, alterando o
teor final dos caracteres.

Os efeitos da interacdo genotipos x ambientes nos teores de amido e amilose
mostram-se significativos, indicando que tanto o valor de amido quanto a amilose
séo alterados pelas condigbes meteoroldgicas de cada ambiente (MANSILLA et al.,
2020). O teor de amido no grao € influenciado negativamente pela temperatura do
ar no periodo pré-antese (WANG et al., 2023). A alta temperatura do ar durante a
fase de enchimento do grédo diminui a expressao de Wx, o que diminui o teor de
amilose e influencia a estrutura fina do amido (AHMED et al., 2015). Em estudo
realizado por Martinez et al. (2019), simulando niveis de sombreamento, a
temperatura minima do ar apresentou relacdo negativa com o teor de amido nos
graos de milho, ndo sendo observado o efeito da radiagcdo solar. No entanto,
temperaturas elevadas durante o estadio reprodutivo do milho aumentam a
digestibilidade do amido (LU et al., 2016).

Para teor de amido e suas cadeias, foi demonstrado que o aumento da
temperatura minima do ar durante o periodo de cultivo de milho, promoveu
incremento do teor de amilose no grdo (MARTINEZ et al., 2017). No inicio do

enchimento de grédos, o aumento da temperatura minima do ar reduziu o teor de
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amido e aumentou a relacdo amilose/amido (MARTINEZ et al., 2019). Em estudo
realizado por Lu et al. (2016), a alteracdo da composicdo do amido em razdo da
temperatura do ar foi também determinada em razdo dos genotipos e estadios em
gue o estresse ocorreu. Logo, pode-se compreender que é fundamental a avaliagao
continua de gendtipos de milho para identificar aqueles estaveis as variagcbes
meteoroldgicas e que podem ser inseridos em programas de melhoramento

genético.

3. Consideragdes Finais

Ao longo dessa revisdo bibliografica explorou-se a composicdo nutricional dos
graos de milho, em patrticular os teores de amilose e amilopectina que séo essenciais no
desenvolvimento de produtos alimenticios e producdo animal, respectivamente. O
melhoramento genético desses componentes, juntamente com os fatores ambientais
gue influenciam sua expresséao, oferece oportunidades para otimizar o valor nutricional
do milho e atender as demandas da agricultura e industria de alimentos.

A compreensdo das bases genéticas que governam a sintese de amilose e
amilopectina no endosperma dos gréos de milho permitiu o desenvolvimento de
linhagens cerosas e a cria¢do de hibridos F1 waxy. O retrocruzamento tem-se mostrado
eficiente para a insercao de genes em populacdes melhoradas para o desenvolvimento
de linhagens e hibridos de milho. Esses avancos no melhoramento genético tém
potencial para aprimorar o desempenho zootécnico de animais monogastricos e a
gualidade de produtos derivados do milho.

O melhoramento genético do milho para teores de amilose e amilopectina mostra-
se promissor e oferece solucdes viaveis para garantir a seguranca alimentar em face
dos desafios ambientais. Ao combinar métodos de conducao e estratégias de selecao
de gendtipos, pode-se desenvolver gendtipos de milho com altos teores de amilose ou
amilopectina e contribuir com a producéo animal e o desenvolvimento de produtos
alimenticios. O estudo da composi¢céo nutricional do milho e sua interacdo com fatores
genéticos e ambientais oferece oportunidades significativas para otimizar a producdo de
alimentos, racfes e produtos industriais, com beneficios tanto para a agricultura quanto

para a indUstria alimenticia.
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