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Introducao Resultados e Discussao

As proteinas de reserva do milho sao classificadas em familias por A e | B ,
similaridade de sequéncia primaria. A classe das prolaminas de : ;
milho foi caracterizada em zeinas e podem ser classificadas em aq, '
B, v e b6-zeinas. Em milho-pipoca, as a-zeinas estao relacionadas
com a dureza do endosperma e com a capacidade de expansao. Os
estudos de GWAS buscam estabelecer associacoes entre diferencas
fenotipicas e variacoes genotipicas.

Objetivos o

10
L

glp

-

olp
10

O objetivo do trabalho foi caracterizar, para os teores de classes c ™~ - .
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Manhattan Plots das analises de GWAs para percentuais das
subunidades de 19kDa (A e D) e 22kDa (B e C) de zeinas nas
Poupulacoes UFV-MP5 (A e B) e Beija-Flor (C e D).
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Com base nas interacoes significativas, foram identificados 7 genes
candidatos relacionados a biossintese/acumulo de a-zeinas (19 e
22 kDa), e um gene relacionado com a classe 21 kDa. Para as
classes de 10 e 27 kDa nao foram encontradas associacoes
significativas, demonstrando que as populacdes nao divergem
n significativamente nos teores ao ponto de detectar associacoes.
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