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Resumo

Apesar de o milho ser uma cultura de grAfos de grande importA¢ncia, a sua produtividade no Brasil A© muito baixa,
principalmente devido A ocorrAdncia de pragas como os insetos. Neste contexto, 0 uso de plantas transgAtnicas A© uma
interessante opA8A£0. Os milhos Guardian e Herculex apresentam integrados em seu genoma genes da famAlia cry proveniente de
Bacillus thuringiensis, que codificam para proteAnas com atividade tA3xica sobre insetos da ordem Lepdoptera. Os ganhos obtidos
com a utilizaA8A£o dessas plantas transgA?nicas sA£0 indiscutAveis, porA©m os efeitos que a inserASA£o de um gene exA3geno
A planta no ambiente ainda nA£o sA£0 bem conhecidos. Alguns trabalhos sugerem que esse possAvel efeito estaria relacionado
com a diferenASa no padrAfo de exsudaAS8Afo da planta, que seria alterado pela expressAfo intermitente da proteAna
transgAnica nos exsudatos. Outros trabalhos descrevem que a quantidade liberada A© muito pequena, nA£o havendo organismos
responsivos a essas baixas concentraA§Apes. Sendo assim, o objetivo do trabalho foi avaliar se a diversidade dos microrganismos
associados A rizosfera de milho transgA%ico e sua respectiva linhagem isogAtnica nAfo transgAnica (milho controle) estaria
sofrendo alguma influAdncia dessa modificaASA£0 genAGtica e, portanto, se haveria alteraASA£0 na estrutura dessa comunidade
durante o tempo de cultivo em dois diferentes tipos de solo (vAjrzea e cerrado). Foi extraAdo o DNA total presente nos solos
rizosfACricos atravA©s de kits de extraA§A£o e esse DNA foi amplificado utilizando os iniciadores para o gene 16S ribossomal
e 0 16S ribossomal de actinomicetos. Essas comunidades foram analisadas atravA©s da tA©cnica do DGGE. Independente da
comunidade avaliada, nA£o foi encontrada diferenASas relacionadas aos genAdtipos dos milhos. Esses mesmos resultados foram
encontrados para ambos os solos. Foram observadas alteraA§Apes nessas comunidades apenas em relaASA£0 ao tempo da
amostragem (tempo de crescimento do milho em campo). Mais estudos estAfo sendo realizados para avaliar quais seriam os
possAveis efeitos da transgenia do milho na microbiota funcional da rizosfera.
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