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ANÁLISE IN SILICO DE RNA-SEQ DOMILHO (ZEA MAYS L.) SOB ESTRESSE
TÉRMICO: IMPACTO DAS MUDANÇAS CLIMÁTICAS NA VIABILIDADE DO

PÓLEN

IN SILICO RNA-SEQ ANALYSIS OF MAIZE (ZEA MAYS L.) UNDER HEAT
STRESS: IMPACT OF CLIMATE CHANGE ON POLLEN VIABILITY

RESUMO
Ana Piêtra Soares Silva de Brito 1

Sérgio de Faria Lopes 2

Em face às mudanças climáticas, o aumento das temperaturas globais tem se tornado um
desafio para sistemas agrícolas e ecológicos. No tropical semiárido nordestino do Brasil, onde
agricultores dependem do cultivo do milho (Zea mays L.) para sua subsistência, as alterações
climáticas impactam negativamente a produção e a qualidade do milho. Diante disso, este
estudo trata-se de uma pesquisa in silico, que busca explorar os mecanismos moleculares
subjacentes às respostas do pólen de milho, para elucidar as implicações ecofisiológicas da
fertilidade do pólen em condições de estresse térmico. Para isso, utilizou-se dados RNA-Seq
disponíveis no banco de dados públicos SRA do NCBI, que foram analisados por meio das
plataformas online Galaxy, Degust e DAVID, para expressão diferencial, visualização gráfica
e enriquecimento funcional, respectivamente. Os resultados revelaram que o pólen do milho
induz alterações transcricionais para se adequar e se defender do estresse causado pelas altas
temperaturas, consideravelmente fatores de transcrição influenciam fortemente modulações na
expressão gênica. Não obstante, BAG6 e proteínas quinases revelaram-se fundamentais na
resposta adaptativa ao estresse térmico, por outro lado, notavelmente, genes associados a
funções específicas da antera foram reprimidos, indicando que o estresse térmico reduz a
fertilidade do pólen. Em conclusão, as alterações climáticas afetam a viabilidade do pólen,
impactando a dinâmica das interações planta-polinizadores.

Palavras-Chave: estresse térmico; RNA-Seq; viabilidade do pólen.

_________________________
1 Graduanda em Ciências Biológicas – Bacharelado; Laboratório de Ecologia Integrativa (EcoTropics), CCBS,
Universidade Estadual da Paraíba (UEPB); Campina Grande, PB;
ana.soares@aluno.uepb.edu.br;

2 Professor do Departamento de Biologia; Coordenador do Laboratório de Ecologia Integrativa (EcoTropics),
CCBS, Universidade Estadual da Paraíba; Campina Grande, PB
sergiolopes@servidor.uepb.edu.br.

ABSTRACT

In the face of climate change, rising global temperatures have become a challenge for
agricultural and ecological systems. In the tropical semi-arid northeast of Brazil, where
farmers depend on the cultivation of maize (Zea mays L.) for their subsistence, climate
change negatively impacts corn production and quality. Therefore, this study is in silico
research, which seeks to explore the molecular mechanisms underlying the responses of corn
pollen, to elucidate the ecophysiological implications of pollen fertility under conditions of
heat stress. For this, we used RNA-Seq data available in the NCBI public SRA database,
which were analyzed using the online platforms Galaxy, Degust and DAVID, for differential
expression, graphical visualization and functional enrichment, respectively. The results
revealed that maize pollen induces transcriptional changes to adapt and defend itself from the
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stress caused by high temperatures, considerably transcription factors strongly influence
modulations in gene expression. Nevertheless, BAG6 and protein kinases proved to be
fundamental in the adaptive response to heat stress, on the other hand, notably, genes
associated with specific anther functions were repressed, indicating that heat stress reduces
pollen fertility. In conclusion, climate change affects pollen viability, impacting the dynamics
of plant-pollinator interactions.

Keywords: heat stress; RNA-Seq; pollen viability.

1 INTRODUÇÃO

As mudanças climáticas têm se tornado uma das preocupações mais prementes do
nosso tempo, exercendo impactos alarmantes nos ecossistemas e sistemas naturais. O aumento
das temperaturas e a perda da biodiversidade contribuem para fenômenos como a
desertificação, uma das maiores questões ambientais na região semiárida brasileira (Tavares;
Arruda; Silva, 2019). Dados e estatísticas descrevem os impactos das mudanças climáticas,
incluindo o aumento da temperatura média global, a ocorrência de eventos climáticos
extremos e as alterações nos padrões de precipitação (IPCC, 2023), fornecendo
fundamentação para a necessidade de explorar as respostas das plantas diante desses desafios.

Nesse contexto, a biodiversidade vegetal emerge como componente central na
manutenção do equilíbrio ambiental. O estado de saúde e adaptação das plantas assume um
papel preponderante na sustentabilidade dos sistemas agrícolas e ecológicos, além de exercer
influência direta na regulação do clima global (Beddington et al., 2011). É de fundamental
importância a compreensão da interação entre a ecofisiologia das plantas e as mudanças
climáticas, com destaque para as adaptações das plantas a estresses ambientais. As plantas
empregam diversos mecanismos em resposta a essas condições, incluindo ajustes fisiológicos,
moleculares e bioquímicos para sobreviver e prosperar. Compreender essas respostas é crucial
para buscar estratégias que minimizem os impactos na biodiversidade, bem como na
agricultura (Dias, 2018).

O milho (Zea mays L.) é a segunda maior cultura agrícola no Brasil, cultivado em toda
extensão do território brasileiro, no entanto sua produção é altamente suscetível às alterações
climáticas, especialmente em regiões semiáridas. No nordeste do país a produtividade é
menor, devido principalmente às características intrínsecas da vegetação, clima e solo da
região, sendo cultivado por pequenos agricultores com limitações tecnológicas. Apesar disso,
o milho mantém sua importância cultural e histórica na região (Francisco et al., 2023).

Nesse sentido, as respostas do milho ao estresse térmico (ET) vêm sendo amplamente
estudadas por meio de análise transcriptômica. Análises de RNA-Seq têm se mostrado uma
ferramenta poderosa para estudar os mecanismos moleculares subjacentes à termotolerância
do milho (Giachetto e Higa, 2014). Estudos anteriores demonstram que o ET é um fator
limitante na produção do milho, impactando negativamente seu desenvolvimento. As altas
temperaturas durante a formação de grão e polén resultam em alterações nos processos
metabólicos e fisiológicos da planta. Além disso, a desregulação de genes e vias metabólicas
comprometem a germinação do pólen levando a perdas significativas no rendimento (Guo et
al., 2021; Begcy et al., 2019; Yang et al., 2018; Gu et al., 2018).

A compreensão dos mecanismos de adaptação da planta é fundamental para o estudo
da relação entre a ecofisiologia e o ambiente. Desta forma, o presente estudo busca realizar
uma análise in silico de RNA-Seq, para explorar os mecanismos moleculares de resposta
pólen do milho (Zea mays L.) em condições de estresse térmico, para elucidar as implicações
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ecofisiológicas da fertilidade do pólen. Essa análise pode orientar estratégias resilientes
capazes de enfrentar os desafios das mudanças climáticas, que possam beneficiar
especialmente os agricultores da região nordeste.

2 METODOLOGIA

Para este trabalho foram utilizados dados RNA-Seq obtidos do banco de dados SRA -
NCBI, o conjunto de dados selecionado foi disponibilizado ao acesso público sob número de
acesso PRJNA548548, contendo seis amostras, sendo que SRR9282928 (replicata 1),
SRR9282930 (replicata 2) e SRR9282932 (replicata 3) representam amostras tratadas e
SRR9282919 (replicata 1), SRR9282922 (replicata 2) e SRR9282925 (replicata 3)
representam amostras controle, depositado por University of Regensburg em 12 de Junho de
2019, a partir do artigo de Bagcy K. et al., (2019), intitulado “Male Sterility in Maize after
Transient Heat Stress during the Tetrad Stage of Pollen Development”. Neste trabalho os
autores utilizaram o cultivar B73 (Zea mays) e impuseram estresse térmico de 35°C/25°C no
período claro/escuro por 48 horas, bem como mantiveram o grupo controle sob condições
controladas de crescimento a 25°C/21°C no período claro/escuro. Para estudar o efeito de ET
no desenvolvimento pólen, Bagcy et al., (2019) analisaram seis amostras do pólen, três
replicatas para cada condição (Tratamento vs Controle), e prepararam a biblioteca RNA-Seq
utilizando Illumina HiSeq 1000.

O pipeline de análise RNA-Seq adotado no presente estudo foi montado a partir do
trabalho de Conesa et al., (2016). A avaliação de qualidade, montagem e expressão diferencial
foi realizada na Plataforma Galaxy (The Galaxy Community, 2022), e para gerar
visualizações utilizou-se a web ferramenta Degust (Powell, 2019), em seguida para o
enriquecimento dos dados foi utilizado a Plataforma DAVID (Sherman et al., 2022).

O conjunto de dados brutos (PRJNA548548) na Plataforma Galaxy
(https://usegalaxy.org/ ) foram obtidos no formato fastqsanger, e passados por controle de
qualidade utilizando as ferramentas FastQC (Andrews, 2010) e MultiQC (Ewels et al., 2016),
e dado que as métricas resultantes demonstram alta qualidade, com scores Phred acima de
20para a maioria das leituras, confirmando um sequenciamento bem sucedido, optou-se por
não realizar o trimming das reads. Para o mapeamento empregou-se a ferramenta HISAT2
(Kim; Langmead; Salzberg, 2015) utilizando o genoma de referência GCA_902167145.1,
acessado em 04 de abril de 2024, após mapeamento bem sucedido, a contagem de leituras foi
conduzida por meio da ferramenta FeatureCounts (Liao; Smyth; Shi, 2014). E para identificar
genes diferencialmente expressos (DEGs) utilizou-se a ferramenta DESeq2 (Love; Huber;
Anders, 2014), os resultados foram exportados para a web ferramenta Degust (Powell, 2019)
onde foram normalizadas com voom/limma (Ritchie et al., 2015), e utilizadas para calcular a
diferença de expressão gênica entre os grupos Controle vs Tratamento, com critérios
estabelecidos em p-value ajustado (FDR) < 0,05 e log2 fold change (log2FC) > 0,58. Os
genes que atendiam a esses critérios foram considerados diferencialmente expressos. E para
visualização gráfica dos DEGs, na plataforma Degust foram obtidos os gráficos Volcano que
mostra a magnitude estatística da expressão gênica e Heatmap para a distinção da expressão
gênica entre as amostras tratadas e controle.

Para identificar as funções biológicas e os processos moleculares associados aos genes
diferencialmente expressos, foi feito análise de enriquecimento funcional utilizando a
Plataforma DAVID (Database for Annotation, Visualization, and Integrated Discovery).
Primeiramente foi preparada uma lista de genes diferencialmente expressos, os quais foram
submetidos ao DAVID (Sherman et al., 2022).

https://usegalaxy.org/
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3 RESULTADOS

A avaliação da qualidade das bibliotecas foi baseada na qualidade das bases (score
Phred), que apresentaram alta qualidade, segundo métricas FastQC (Andrews, 2010), com
score de qualidade acima de 20 para todas as sequências das reads (Figura 1). E como
observado na Figura 2, o mapeamento com HISAT2 (Kim; Langmead; Salzberg, 2015) foi
bem sucedido, com mais de 97% das reads mapeadas ao genoma de referência
GCA_902167145.1, validando a qualidade dos dados obtidos.

Figura 1. Qualidade score Phred das reads, controle A e B e tratamento C e D. O eixo x
representa a posição da base ao longo da sequência, e o eixo y indica o score de qualidade. A
faixa verde representa alta qualidade, a faixa laranja representa qualidade aceitável e a faixa
vermelha baixa qualidade.

Fonte: Elaborado pela autora, 2024.
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Figura 2. Qualidade do mapeamento das reads pareadas (PE). Mostra o número de reads
mapeados, em milhões, variando de 0 a 14. Cada barra representa uma amostra.

Fonte: Elaborado pela autora, 2024.

3.1 IDENTIFICAÇÃO DE GENES DIFERENCIALMENTE EXPRESSOS

A análise de expressão gênica diferencial, com aplicação dos critérios estabelecidos
em (FDR) < 0,05 e (log2FC) > 0,58, revelou 908 genes diferencialmente expressos (DEGs)
entre as amostras de pólen de milho sob estresse térmico e condições de controle. Dentre
esses, 430 foram regulados positivamente e 478 foram regulados negativamente, como
mostrado na figura 3 por meio do gráfico volcano, é possível visualizar a significância
estatística da expressão gênica, onde os genes representados em vermelho estão regulados
positivamente e os genes representados em azul estão regulados negativamente. Além disso,
pode-se observar os 20 principais DEGs representados no heatmap (Figura 4), evidenciando a
distinção da expressão gênica entre as amostras tratadas com estresse térmico (ET) e amostras
em condição de controle.
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Figura 3. Volcano Plot representando a magnitude da expressão gênica. O eixo x mostra o log
Fold Change e o eixo y mostra o -log10 (p-value). Os pontos em vermelho representam genes
upregulados e em azul os genes dowregulados.

Fonte: Elaborado pela autora, 2024.

Figura 4. Heatmap representando a expressão gênica entre as amostras. Em vermelho os
genes upregulados e em azul os genes downregulados.

Fonte: Elaborado pela autora, 2024.

Dentre os vinte genes mais significativos (figura 4), foram identificados os genes
upregulados LOC541969 (MYB-IF35) com log2FC 4.07, LOC100273687 (Proteína quinase)
com log2FC 3.47, LOC100383270 (Pseudogene de mucina) com log2FC 3.32 e
LOC103626967 (BAG6) com log2FC 3.03, que atuam com distintos papéis na resposta do
milho ao estresse térmico. Ademais, dentre os vinte DEGs mais significativos, foram
identificados cinco genes downregulados, LOC542005 (Proteína específica da antera 3) com
log2FC -3.88, LOC103638018 (ZmPK1) com log2FC -3.85 e LOC542404 (MFS14) com
log2FC -3.45, LOC100284218 (Proteína específica da antera) com log2FC -3.18.
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3.2 ENRIQUECIMENTO FUNCIONAL

A análise de enriquecimento funcional realizada com a web ferramenta DAVID (figura
5), dos 908 genes diferencialmente expressos (DEGs) no pólen de milho sob estresse térmico,
revelou seis termos Gene Ontology (GO) nomeadamente, atividade de proteína
serina/treonina fosfatase (GO:0004722), atividade da miosina fosfatase (GO:0017018),
desfosforilação de proteínas (GO:0006470), processo metabólico da frutose 6-fosfato
(GO:0006002), atividade da 6-fosfofrutoquinase (GO:0003872) e processo glicólico
(GO:0006096). E ainda, três vias KEGG (Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes) foram
enriquecidas, metabolismo da galactose (zma00052), via de pentose fosfato (zma00030) e
metabolismo da frutose e manose (zma00051).

Figura 5. Termos GO e vias KEGG enriquecidos. Em verde representam a quais genes os
termos enriquecidos foram associados

Fonte: Elaborado pela autora, 2024.

4 DISCUSSÃO

Dentre os vinte genes mais significativos, doze foram classificados como “não
caracterizados”, no entanto os outros oito genes identificados oferecem insights sobre a
termotolerância do pólen. Como o fator de transcrição MYB-IF35 (LOC541969), conhecido
por sua função na tolerância a estresses em plantas, sugerindo seu papel na regulação da
expressão gênica durante o estresse térmico no pólen de milho (Bagcy et al., 2019), bem
como a proteína quinase receptora ZmPK1 (LOC103626967) evidenciada por estudos
anteriores (Stone; Walker, 1995; Bagcy et al., 2019), desempenha importante papel na
sinalização celular na ativação de mecanismos de defesa. A regulação desses genes indica que
o estresse térmico ativa vias de sinalização e mecanismos de defesa no pólen de milho. Além
disso, o estresse térmico também induziu a expressão do gene LOC10362696, regulador de
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chaperona molecular da família BAG6, que atua na regulação do estresse proteico em
resposta ao estresse térmico (Wang et al., 2004).

A superexpressão dos genes LOC541969, LOC103626967 e LOC10362696 em
resposta ao estresse térmico no pólen do milho é consistente com os achados de Bagcy e
colaboradores (2019), identificamos LOC541969 como um fator de transcrição MYB-IF35,
sustentando a hipótese de que os fatores de transcrição MYB são cruciais na regulação da
expressão gênica em condições de estresse térmico (Bagcy et al., 2019; Roy, 2016; Li et al.,
2019). Do mesmo modo, a identificação do gene LOC10362696 (BAG6), uma chaperona de
proteína de choque térmico HSP70, que dentre as HSPs desempenha significativa influência
na tolerância ao estresse, reforça o conhecimento de que as HSPs são cruciais na regulação
proteica e homeostase celular (Rana et al., 2018; Corduan et al., 2009; Bagcy et al., 2019).
Além disso, Bagcy et al (2019) destacaram várias proteínas quinases em seus resultados,
segundo os autores, a expressão diferencial dessas proteínas pode estar associada a redução na
germinação do pólen e na capacidade de crescimento, igualmente, no presente estudo,
identificou-se o gene LOC100273687, que codifica uma proteína quinase, constatando a
relevância das quinases na adaptação do pólen ao estresse térmico.

Também observou-se que os genes LOC542005 e LOC100284218, codificadores de
proteínas específicas da antera 3 e proteína AGP rica em prolina específica da antera,
respectivamente, foram reprimidos, indicando a estratégia de realocar energia, para enfrentar
o estresse, o milho pode estar investindo seus recursos metabólicos diferencialmente,
prejudicando a fertilidade, uma vez que essas proteínas são associadas ao desenvolvimento e
fertilidade do pólen (Khurana et al., 2012; Jiao et al., 2023). Esses resultados estão em
concordância com Bagcy e colaboradores (2019), que relataram redução na expressão de
genes associados à biossíntese de amido, comprometendo o desenvolvimento do tubo
polínico. A regulação negativa de LOC542005, reforça descobertas anteriores (Khurana et al.,
2012), sobre sua importância na reprodução vegetal, a redução na expressão de proteínas
específicas da antera 3, afeta o desenvolvimento do pólen e a fertilização da planta sob
estresse térmico. Similarmente, o gene LOC100284218, codificador de uma proteína AGP
rica em prolina específica da antera, pode desempenhar um papel significativo (upregulado)
ou crítico (downregulado) na resistência do pólen ao estresse (Jiao et al., 2023), embora a sua
função ainda não seja totalmente compreendida

Os resultados do enriquecimento funcional forneceram uma visão das vias metabólicas
e processos biológicos modulados em estresse térmico, os termos GO relacionados à atividade
de fosfatase de serina/treonina (GO:0004722) e a desfosforilação de proteínas (GO:0006470)
podem sugerir estratégias adaptativas para regular a sinalização celular e atividade
enzimática, pesquisas sobre as fosfatase de serina/treonina (PPs) destacam sua importância na
regulação das respostas adaptativas a estresse, atuam na regulação do metabolismo, ciclo
celular e sinalização hormonal (Farkas et al., 2007; Singh; Prasad; Prasad, 2020), enquanto
que a desfosforilação de proteínas, é um mecanismo central na modulação de atividades
enzimáticas e sinalização celular durante o estresse térmico, a ativação de fosfatases
específicas em resposta a estresse biótico e abiótico é bem evidenciada em diversos estudos
(Krishnan e Pueppke, 1987; Zhang et al., 2020; Luan, 2003).

E em relação as vias KEGG, o enriquecimento do metabolismo da galactose
(zma00052), indica uma modulação significativa do metabolismo de carboidratos, os
resultados de Bagcy e colaboradores (2019) corroboram com essa observação, demonstrando
uma regulação dos genes envolvidos na biossíntese de energia e no metabolismo de
carboidratos em condições de estresse térmico. Além disso, Bagcy et al (2019) também
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relataram regulação negativa de genes associados à biossíntese de amido, e a regulação
positiva de genes como a fosfofrutoquinase, envolvida no catabolismo da glicose, validando
isto, foi observado o enriquecimento de via das pentoses fosfato (zma00030) e processo
glicólico (GO:0006096), que é essencial para a produção de NADPH e defesa antioxidante.

Esses resultados indicam que a termotolerância do pólen do milho envolvem
mecanismos de defesa já descritos por diversos pesquisadores, confirmando a relevância
desses achados, consideravelmente MYB-IF35 é um gene candidato a alterações
transcricionais da expressão gênica, dado que a expressão gênica é fortemente influenciada
pelos fatores de transição (FTs), alterações nas condições normais que leve a grande
mudanças na transição provavelmente são devidas a desregulação da atividade de FTs (Bagcy
et al., 2019). Notavelmente, os resultados indicam ainda que o estresse térmico compromete
proteínas específicas da antera, o que pode afetar a qualidade do pólen, incluindo sua
viabilidade, germinação e atratividade para polinizadores. Estudos demonstram que o estresse
térmico prejudica o desenvolvimento do pólen, e afeta a visitação de polinizadores
(Kolanowska; Michalska; Konowalik, 2021; Liu et al., 2022; Gómez-Ruiz e Lacher, 2019). A
interação planta-polinizadores é essencial não apenas para a fertilidade do milho, mas também
para o funcionamento dos ecossistemas agrícolas. Isto é particularmente crítico em regiões
tropicais, como o semiárido nordestino, onde as temperaturas elevadas são frequentes.

No contexto da estrutura de comunidade, a polinização por abelhas e outros insetos
desempenha um papel crucial. A pesquisa de Wolff e Eicholz (2021) destaca a importância da
floração masculina do milho como uma fonte significativa de pólen para abelhas melíferas e
abelhas sem ferrão, contribuindo para a manutenção desses polinizadores nos
agroecossistemas. A presença de uma comunidade diversificada de polinizadores não apenas
melhora a polinização do milho, mas também sustenta a biodiversidade e a saúde dos
ecossistemas naturais. A estrutura da comunidade é, portanto, influenciada pela
disponibilidade de recursos florais e pelas condições ambientais. Em ambientes sujeitos a
estresse térmico, a dinâmica entre plantas e polinizadores pode ser perturbada, afetando a
resiliência do ecossistema.

Estratégias de manejo que promovam a diversidade de polinizadores e a adaptação das
culturas às mudanças climáticas são essenciais para garantir a sustentabilidade da produção
agrícola e a conservação dos serviços ecossistêmicos de polinização. Isso inclui práticas como
a criação de habitats favoráveis aos polinizadores e o desenvolvimento de cultivares de milho
mais resistentes ao calor.

Portanto, os resultados apresentados não apenas ampliam o conhecimento dos
mecanismos moleculares envolvidos na resposta do pólen do milho ao estresse térmico, mas
também possuem implicações ecofisiológicas significativas. A termotolerância do milho
envolve complexas interações de respostas ecológicas, fisiológicas, bioquímicas e
moleculares. Na literatura científica as respostas fisiológicas, bioquímicas e moleculares são
amplamente evidenciadas, enquanto que as respostas ecológicas do milho sob estresse térmico
ainda são pouco exploradas, não obstante, diversos estudos sobre estresses abióticos em
plantas foram conduzidos. Conforme descrito por Desaint et al (2020), o estresse térmico
altera as interações planta-patógeno, tornando as plantas mais vulneráveis a patógenos,
influenciando a saúde do ecossistema. Em contrapartida, outros estudos indicam que estresses
ambientais mudam positivamente as interações das plantas, no sentido de facilitação ou na
redução da competição (He; Bertness; Altieri, 2013; Maestre; Valladares; Reynolds, 2005).
Ademais, outros autores demonstram que o estresse abiótico causa impactos significativos na
estrutura e dinâmica das comunidades vegetais (Smithers et al., 2020; MacTavish e Anderson,
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2020), dessa forma as interações planta-ambiente são cruciais para sobrevivência e
reprodução. As implicações ecológicas do estresse térmico no milho envolvem além das
respostas transcriptômicas adaptativas, a compreensão da dinâmica e resiliência dos sistemas
agrícolas e ecológicos.

5 CONCLUSÃO

À medida que se intensificam os efeitos das mudanças climáticas, presume-se que o
milho (Zea mays L.) sofra redução em seu rendimento, principalmente em regiões
semi-áridas, onde a co-ocorrência de altas temperaturas e fenômenos como a desertificação
afligem essas regiões. Os resultados das análises deste estudo, demonstram que em condição
de estresse térmico, o milho emprega abrangentes estratégias de resposta ao estresse, com
implicações importantes para a viabilidade e fertilidade do pólen. Essas respostas
transcriptômicas envolvem a manutenção da homeostase proteica, regulação da expressão
gênica, modelação de vias de sinalização, regulação na biossíntese de energia e mecanismos
de defesa para assegurar o funcionamento adequado das células.

Em consonância com Bagcy e colaboradores (2019), nossos resultados indicam que as
alterações transcricionais na expressão gênica do pólen do milho sob estresse térmico podem
ser causadas pela desregulação de genes de fatores de transcrição (FTs). Mais estudos destes
genes podem elucidar a modulação de sua atividade para evitar a esterilidade. Ademais, o
estresse térmico pode afetar a viabilidade do pólen, impactando a dinâmica das interações
planta-polinizadores, e consequentemente, a estrutura de comunidades. Portanto, faz-se
necessário mais estudos acerca das implicações ecológicas do estresse térmico no milho, visto
que compreender as interações ecológicas é essencial para fortalecer a resiliência dos sistemas
agrícolas, particularmente no cultivo do milho por agricultores do semiárido brasileiro.
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