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Queijo Minas Artesanal, além de alta importancia cultural para o estado de Minas Gerais, possui um
grande valor econémico devido a geracdo de renda, principalmente para pequenos produtores e pela
movimentacao da economia do estado. O uso de técnicas moleculares tem ganhado cada vez mais destaque
para o estudo da microbiota de produtos lacteos, com amplas finalidades, desde deteccdo e identificacao
de microrganismo, avaliacdo da qualidade de microbiota a interferéncia de tecnologias de producao, além
de outras aplicacdes. O objetivo do presente trabalho foi avaliar a diversidade genética de bactérias laticas,
previamente isoladas de amostras de Queijos Minas Artesanais produzidas nas diferentes microrregides
do Serro, Canastra, Araxa, Triangulo Mineiro e Cerrado,visando sua aplicacio em bioprocessos. Foi
utilizada a técnica molecular de sequéncias palindrémica extragénicas repetidas (REP) - PCR, empregando
o oligonucleotideo GTG5 para amplificacdo do DNA bacteriano dos isolados por aplicagdo direta de uma
coldnia bacteriana na reacdo de PCR. Os produtos de amplificagdo foram separados por eletroforese
horizontal em géis de agarose 0,8% a 80 V, os quais foram corados com brometo de etideo e em seguida
fotodocumentados. As imagens dos géis foram utilizadas para a construcdo de matrizes de similaridade através
do programa BioNumerics. A matriz binaria (1/0) foi utilizada para célculo dos coeficientes de similaridade
Jaccard entre cada par de acessos. A relacdo entre as populacdes foi avaliada através da construcao de
dendrogramas utilizando o algoritmo UPGMA (Unweighted Pair Group Method Arithmetic Averages).

Entre as 142 BALs isoladas previamente, apenas |06 foram utilizadas na caracterizacao molecular, e destes

isolados bacterianos, /7 (88%) apresentadas diferentes perfis eletroforéticos, evidenciando a alta diversidade
genética entre os isoladas microbianos obtidos a partir de amostras de QMA proveniente das diferentes
microrregides indicando o potencial dessa populacdo microbiana para estudos de prospeccao de moléculas
bioativas. As amostras foram congeladas para andlises posteriores e para producao de uma colecao bioldgica

geneticamente diversificada para futuros projetos na area de fermentacdo industrial e bioprospeccao.
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