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Amplificacdo de genes da rota metabdélica do amido de mandioca para
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Introducdo — A mandioca ( Manihot esculenta Crantz) € uma espécie que acumula grande
quantidade de amido nas raizes, sendo importante alimento para milhdes de pessoas ao red or do
mundo. O amido de mandioca é constituido basicamente por amilose e amilopectina, com proporgao
média na maioria das variedades d e 1:5. O entendimento dos mecanismos genéticos relacion ados
ao acumulo de amido e direcionamento dos seus componentes podem ser uteis p ara a orientacao
dos cruzamentos para obtencgao de variedades de mandioca com amidos diferenciados o u com
maior teor de matéria seca. O polimorfismo molecular pode ser associado a caracteristicas
fenotipicas resultante dos efeitos de genes da rota metabdlica do amid 0. Objetivo — O objetivo do
presente trabalho foi 0 desenho e otimizagdo de iniciadores relacionados a genes candidatos da
biossintese de amido em mandioca e posterior identificacao de polimorfismo molecular. Material e
Métodos — Para o desenho dos iniciadore s por meio de PCR (  Polymerase Chain Reaction)
especifica, foram selecionados 10 genes da rota metabdlica do amido, obtidos no banco de dados
NCBI (National Center for Biotechnology Information). Para a otimiza¢do dos iniciadores, foram
utiizados DNA gendbmicode 9 6 acessos de mandi oca pertencentes ao Banco At ivo de
Germoplasma de Mandioca (BAG-Mandioca), fenotipic amente contrastantes para o teor de amido
nas raizes. Resultados — Dos 10 iniciadore s testados, oito amplificaram produtos de PCR
compativel com o desenho dos iniciadores. A reacdode PCRp ermitiu aidentifica ¢cdo de
polimorfismo de tama nho dos fragmentos amplificados nos diferentes acessos de man dioca,
sobretudo para os genes Branching enzyme (Me-Ba), Debranching enzyme (Me-Be), Granule bound
starch synthase | (Me-GBSSI), Granule bound starch synthase |l (Me-GBSSII), Starch synthase |
(SSI), Sucrose transporter1 (Me-SUT1), a-amylase (MEamy2), Glucan Water Dikinase (GWD),
indicando que estes genes ndo sdo conservados como descrito na literatura e que polimorfismos
moleculares de outras natureza como polimorfismo de base unica (SNP) e indels, certamente serao
detectados apoés o sequenciamento dos fragmentos de PCR. Os resultados g erados por esta
pesquisa serao de grande utilid ade para o melhoramento genético, poi s permitira maior
compreensao sobre as variagdes alélicas da ro ta metabdlica do amido em mandioca e fornecer o
subsidios na selecdo assist ida por marcado res. Conclusfes - Polimorfismo no taman ho dos
fragmentos amplificados por PCR p ara os oito genes analisados da rota metabdlica do amido de
mandioca foi detectado. Com o sequenciamento deste s fragmentos espera-se e ncontrar SNPs e
indels que serao futuramente utilizados para o mapeamento associado para andlises genéticas do
teor e propriedades do amido.
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