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O grande progresso experimentado pela Biologia Molecular
na Ultima década tem permitido um significativo avango
no conhecimento dos mecanismos moleculares que regulam a
expressioc temporal e espacial de genes durante o
desenvolvimento da planta. Este conhecimento tem
resultado em procedimentos eficientes para analise de
proteinas e &Acidos nucleicos e, mais recentemente, em
técnicas para manipulacio de genes e obtengdo de plantas
transgénicas. As proteinas do grio do milho tém sido um
dos sistemas preferidos para estudos a nivel molecular
em plantas. O3 genes que codificam muitas destas
proteinas sio expressos de maneira especifica e em altos
niveis no endosperma e, por esta razdo, tornaram-se
paradigmas para estudos de regulagdo temporal e espacial
de expressdo génica. O presente trabalho teve por
objetiveo wutilizar o acervo de conhecimentos acerca de
genes expressos no endosperma visando buscar
conhecimentos que permitam o aumento, através de
selegdo, do acimulo de polipeptideos que contribuem para
a qualidade nutricional do grédo. Variabilidade para
familias génicas que codificam algumas proteinas ricas
em aminodcidos essenciais foi analisada pela técnica de
“Southern blots” e posteriormente comparada com
variabilidade no actmulo dos respectivos polipeptideos
no endosperma. Dentre os genes avaliados estdoc aqueles
que codificam a proteina delta-zeina, que contém 23% de
metionina, mas é& acumulada no endosperma em niveis muito
baixos (2-3% da proteina total do grido); genes gque
codificam a proteina beta-zeina (7% de metionina); e
finalmente genes para a proteina EFl-alfa (elongation
factor—-1, alpha subunit), que contém 10% de lisina e
grande variabilidade genética para actmulo no endosperma
do milho. O melhor conhecimento da complexidade
genética e da expressio destas familias génicas, podera
num futuro proximo, levar a novas estratégias de selegdo
de plantas capazes de produzir grandes quantidades de
proteinas ricas em aminoiacidos essenciais.
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