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 PARECER TÉCNICO  

Identificação do OGM 

• Designação do OGM: milho MZIR098. 
• Espécie: Zea mays L. 
• Característica Inserida: Tolerância a herbicidas e resistência a insetos. 



• Método de introdução da característica: O milho MZIR098 foi 
desenvolvido por meio de transformação genética mediada 
por Agrobacterium tumefaciens. 

• Uso proposto: a alimentação humana e animal apenas e não para 
cultivo, no que se refere à manipulação, transporte, transferência, 
comercialização, importação, exportação, armazenamento, consumo, 
liberação e descarte deste Organismo Geneticamente Modificado 
(OGM) e seus derivados, bem como suas progênies. 

Fundamentação Técnica: 

A Syngenta desenvolveu o evento MZIR098 com o objetivo de combinar 
molecularmente em um único evento os genes ecry3.1Ab e mcry3A, que são 
idênticos aos genes contidos nos eventos geneticamente modificados da 
Syngenta 5307 e MIR604, anteriormente aprovados pela CTNBio. O milho 
MZIR098 contém os genes ecry3.1Ab e mcry3A e pat-08. O gene ecry3.1Ab 
consiste de uma fusão entre o final 5’ de um gene modificado Cry3A e o final 
3’ de um gene sintético de Cry1Ab. O gene mcry3A é uma sequência sintética 
baseada na proteína Cry3A natural de B. thuringiensis sub. tenebrionis. O 
gene pat-08 foi derivado da bactéria do solo Streptomyces 
viridochromogenes e codifica a enzima fosfinotricina acetiltransferase (PAT) 
usada como marcador. 

O “Relatório de Biossegurança Alimentar do Milho MON 87460” foi 
elaborado conforme a Resolução Ministério da Ciência, Tecnologia, Inovação 
e Comunicações Comissão Técnica Nacional de Biossegurança Coordenação 
Geral 2 Normativa nº5 de 13/03/2008, que dispõe sobre normas para liberação 
comercial de organismos geneticamente modificados e seus derivados. A 
CIBio da Syngenta Proteção de Cultivos Ltda. levou em consideração os 
resultados de estudos realizados com o milho MZRI098 nos Estados Unidos. 
As informações e os resultados apresentados no “Relatório de Biossegurança 
Alimentar do Milho MZIR098” demonstram a segurança do referido evento, 
esse foi aprovado pela CIBio Syngenta Proteção de Cultivos Ltda, que 
considerou esse transgênico tão seguro quanto o milho convencional. No 
Brasil, o milho (Zea mays L.) é o segundo grão mais cultivado, ficando a soja 
em primeiro lugar. Na safra 2017/2018, a produção brasileira de milho tem 
média estimada em aproximadamente 87 milhões de toneladas, segundo o 
levantamento de abril/2018 da CONAB (CONAB, 2018). 

Informações relativas ao OGM:   

O Milho MZIR098 foi desenvolvido a partir do uso dos seguintes genes: gene 
ecry3.1Ab, que consiste de uma fusão entre o final 5’ de um gene modificado 
Cry3A e o final 3’ de um gene sintético de Cry1Ab; gene mcry3A, uma 
sequência sintética baseada na proteína Cry3A natural de B. 



thuringiensis sub. tenebrionis (SEKAR et al., 1987), que uma vez otimizado 
para milho foi alterado para incorporar um sítio de reconhecimento consensual 
da protease G catepsina dentro da proteína expressa. A sequência de 
aminoácido da mCry3A codificada corresponde àquela da Cry3A natural. O 
gene pat-08 é expresso no evento MZIR098 usando o promotor 35S-04 do 
vírus do mosaico da couve-flor, que confere expressão constitutiva da proteína 
PAT, que confere tolerância ao herbicida glufosinato de amônio 
(fosfinotricina). Esse gene foi utilizado como um marcador de seleção no 
desenvolvimento do milho MZIR098. 

A proteína Cry3A nativa da bactéria do solo Bacillus 
thuringiensis subsp. tenebrionis é ativa contra determinados coleópteros 
praga. A proteína modificada mCry3A produzida pelo milho MZIR098 
melhorou a atividade contra a broca da raiz do milho (Diabrotica virgifera 
virgifera) e outros coleópteros praga da cultura do milho. A proteína 
modificada eCry3.1Ab é uma quimera de Cry1Ab e mCry3A que é também 
ativa contra D. virgifera virgifera e outras pragas relacionadas à cultura do 
milho. A Cry1Ab nativa de B. thuringiensis sub. kurstaki é ativa contra 
determinados lepidópteros praga do milho; no entanto, a porção de Cry1Ab 
incluída na eCry3.1Ab não preservou a atividade de Cry1Ab contra 
lepidópteros. O gene pat-08 foi derivado da bactéria do solo Streptomyces 
viridochromogenes. 

  Os genes previamente descritos foram inseridos em planta de milho 
utilizando o método de transformação genética mediada 
por Agrobacterium spp. O primeiro cassete de expressão consiste da região 
codificadora de ecry3.1Ab regulada por um promotor CMP do vírus do 
enrolamento da folha amarela de cestrum (CMP-04) e a sequência do 
terminador da nopalina sintase (NOS) de A. tumefaciens (NOS-05-01), assim 
como a sequência do realçador NOS (NOS- 02). O segundo cassete de 
expressão consiste da região codificadora de mcry3A regulada por um 
promotor da ubiquitina do milho (Ubi1-18) e o terminador NOS (NOS-20). O 
terceiro cassete de expressão consiste da região codificadora do gene pat-08 
regulada por um promotor 35S do vírus do mosaico da couve-flor (35S-04) e 
o terminador NOS (NOS-05-01). 

Caracterização molecular do inserto no organismo receptor: 

Na caracterização molecular do milho MZIR098 apresentada pela empresa 
proponente, os resultados confirmaram que este evento possui as seguintes 
características: 1) presença de um único inserto com a sequência de interesse, 
e ausência do inserto em outras regiões do genoma; 2) ausência de sequencias 
do plasmídeo; 3) o inserto demonstrou-se estável em várias gerações. A 
estabilidade do DNA integrado e a ausência de sequências do plasmídeo em 
três gerações testadas no milho MZIR098 foram também confirmadas. 



A análise da sequência de nucleotídeos determinou que a inserção MZIR098 
consiste da região do pSYN17629 T-DNA intacta, os resultados das análises 
de Southern blot são consistentes com os resultados da análise de sequência de 
nucleotídeos. As análises BLASTN e BLASTX comparando a sequência 
genômica do milho que flanqueia a inserção MZIR098 com sequências em 
bancos de dados públicos indicaram que a inserção não rompe qualquer gene 
endógeno conhecido do milho. As sequências genômicas das regiões 
flanqueadoras 5´ e 3´do inserto MZIR098 foram examinadas por similaridade 
às sequências encontradas no genoma mapeado do milho, e indicaram que o 
inserto está no cromossomo 10. A análise de sequência do sítio de inserção 
MZIR098 demonstrou que 24 pares de bases da sequência genômica do milho 
foram deletados durante a integração da inserção MZIR098. A análise de 
bioinformática indicou uma ORF ≥ 30 aminoácidos na junção entre o genoma 
do milho e a inserção MZIR098, porém essa sequência da junção não 
compartilha semelhança de sequência de aminoácidos biologicamente 
relevante com proteínas toxinas conhecidas ou putativas. 

A análise de estabilidade de gerações demonstrou que a assinatura esperada de 
Southern blot do milho MZIR098 foi mantida ao longo de cinco gerações de 
cruzamento, confirmando, assim, a estabilidade do inserto de DNA ao longo 
de múltiplas gerações. Também foi possível mostrar que essas gerações não 
continham qualquer sequência da matriz do plasmídeo. 

Efeitos pleiotrópicos e epistáticos dos genes inseridos: 

Não foram observados efeitos pleiotrópicos e epistáticos ocasionados pela 
presença do evento MZIR098. Uma extensiva caracterização agronômica 
conduzida em condições de campo nos EUA no ano de 2015 e 2016 e com 
resultados dos estudos de biossegurança à saúde humana e animal para o 
milho MZIR098 corroboram com a afirmação de que a inserção dos 
transgenes no referido milho não gerou, ampliou ou modificou a expressão de 
outros genes de forma relevante ou observável. 

O potencial de interações sinérgicas e antagônicas entre eCry3.1Ab e mCry3A 
foram testadas em L. decemlineata, organismo sensível ao efeito tóxico de 
ambas as proteínas (SEASTRUM, 2010). Os dados destes estudos foram 
utilizados para avaliar o potencial de interações proteicas em avaliações de 
segurança de mamíferos. Os resultados corroboram a hipótese de que não 
existe sinergia entre eCry3.1Ab e mCry3A. Os resultados sugerem que os 
efeitos de eCry3.1Ab e mCry3A em organismos não alvo não serão maiores 
do que os efeitos adicionais destas proteínas quando testados separadamente 
(RAYBOULD, 2011). A segurança das proteínas transgênicas co-expressas 
também pode ser avaliada por modelos toxicológicos que consideram as 
proteínas equivalentes aos produtos químicos em uma mistura 



Segurança alimentar para humano e animal: 

Ensaios com o organismo Leptinotarsa decemlineata, também conhecido 
como besouro-da-batata, coleóptero sensível ao efeito tóxico das proteínas 
eCry3.1Ab e mCry3A, foram realizados para avaliar o potencial de interações 
sinérgicas e antagônicas dessas proteínas como modelo de avaliações de 
segurança de mamíferos. A baixa mortalidade das larvas do inseto reforça a 
hipótese inicial de ausência de sinergia entre a eCry3.1Ab e mCry3A, e que os 
efeitos em organismos não-alvo não devem ser maiores do que os efeitos 
adicionais destas proteínas quando testados separadamente. 

As proteínas do milho MZIR098 são idênticas às produzidas por outros 
eventos de milho Syngenta aprovados pela CTNBio, como a Cry3.1Ab 
produzida pelo milho evento 5307, a mCry3A pelo milho do evento MIR604, 
e PAT pelo milho do evento Bt11. As proteínas inseticidas produzidas no 
milho MZIR098 estão disponíveis comercialmente em produtos combinados 
oferecidos aos produtores nos Estados Unidos e Canadá, com aprovações para 
utilização em alimentação humana e animal. 

Os resultados apresentados sobre a composição das plantas, grãos e forragem 
dela obtidos mostra que o milho MZIR098 é substancialmente equivalente aos 
milhos convencionais. A presença dessas proteínas nas plantas ou em suas 
partes foi inferior a 2,2 mg por grama para a proteína Cry1Ab, inferior a 0,1 
mg por grama para a proteína Cry3A e inferior a 10 micrograma por grama 
para a proteína fosfinotricina-acetiltransferase. 

A equivalência substancial entre o milho MZIR098 e o milho convencional 
foi demonstrada por meio de análises quantitativas de 73 componentes 
nutricionais do grão e nove componentes na forragem, incluindo nutrientes-
chave da alimentação humana e de animais, metabólitos vegetais secundários 
e anti-nutrientes. Os resultados são apresentados em tabelas comparando os 
valores obtidos de plantas do milho MZIR098 e da variedade convencional de 
referência com as médias, desvio padrão das médias e ANOVA, além de 
valores de tabelas de composição do ILSI – International Life Sciences 
Institute. Os resultados demonstram a equivalência substancial do milho 
MZIR098 com seu hibrido de referência convencional, porém 
significativamente maior no teor de β-caroteno. Análises de composição 
foram conduzidas também em amostras da forragem em ensaios de campo 
com repetições plantados em oito locais dos Estados Unidos em 2013. Seis 
variedades de milho comercial não transgênico foram incluídas no 
delineamento do estudo como entradas de referência para estabelecer uma 
faixa de variação natural de germoplasma com uma história de produção na 
área de cultivo. 



Após analisar o conjunto de nutrientes e de fatores antinutricionais, a 
requerente afirma que: 

a) Nenhum impacto relevante no status nutricional e biológico da forragem e 
do grão originário do milho evento MZIR098 resultou do processo de 
transformação ou da expressão dos transgenes no milho MZIR098 e; 

b) A forragem e o grão do milho MZIR098 não eram materialmente diferentes 
na composição nutricional da forragem e do grão do milho em comparação 
não transgênico ou do milho comum convencional. 

Vale ainda relatar que foram realizados ensaios de desempenho de animais 
quando alimentados com o milho MZIR098. Foi conduzido um estudo de 42 
dias para comparar a resposta ao crescimento e a saúde de frangos de corte 
(Gallus gallus domesticus) alimentados com dietas preparadas com milho 
MZIR098, com o milho não transgênico como "controle", e dietas preparadas 
com três variedades de milho não transgênico de referência. Foram avaliados 
parâmetros de saúde geral, mortalidade, ganho de peso, eficiência em 
conversões alimentares e peso de carcaças prontas para o mercado, músculos 
(peito, sobrecoxa, coxa e asa) e camadas de gordura abdominal. Em resumo, 
não houve diferenças estatísticas entre o milho MZIR098 e o grupo controle 
não GM, em termos de mortalidade, consumo total de alimento, taxa de 
conversão alimentar, peso corporal final médio, pesos absolutos de tecidos e 
pesos relativos de tecidos. Tais resultados são muito consistentes para garantir 
a segurança e a inocuidade do presente evento de transformação milho 
MZIR098. 

Outros tópicos relativos à saúde também foram abordados, como a 
digestibilidade in vitro e potencial de alergenicidade das três proteínas, ambos 
resultados negativos, corroborando a condição de inocuidade as proteínas 
eCry3.1Ab, mCry3A e PAT no milho MZIR098. 

Área de Restrição Ambiental: Conforme estabelecido no art. 1º da Lei 
11.460, de 21 de março de 2007, “ficam vedados a pesquisa e o cultivo de 
organismos geneticamente modificados nas terras indígenas e áreas de 
unidades de conservação”. Também fica proibido o plantio comercial do 
MZIR098 no Brasil, sendo seu uso restrito na alimentação animal e humana. 

Parecer: 

Diante do exposto, e considerando os critérios internacionalmente aceitos no 
processo de análise de risco de matérias-primas geneticamente modificadas, é 
possível concluir que o milho MZIR098 é tão seguro quanto seus equivalentes 
convencionais. No âmbito das competências que lhe são atribuídas pelo art. 14 
da Lei 11.105/05, a CTNBio considerou que o pedido atende às normas e às 



legislações vigentes que visam garantir a biossegurança do meio ambiente, 
agricultura, saúde humana e animal, e concluiu que o milho MZIR098 é 
substancialmente equivalente ao milho convencional, sendo seu consumo 
seguro para a saúde humana e animal. No tocante ao meio ambiente, a 
CTNBio concluiu que o milho MZIR098 não é potencialmente causadora de 
significativa degradação do meio ambiente, guardando com a biota relação 
idêntica à do milho convencional. 

A CTNBio considera que essa atividade não é potencialmente causadora de 
significativa degradação do meio ambiente ou de agravos à saúde humana e 
animal.  As restrições ao uso do OGM em análise e seus derivados estão 
condicionadas ao disposto na Lei 11.460, de 21 de março de 2007. 

A análise da CTNBio considerou os pareceres emitidos pelos membros da 
Comissão; documentos aportados na Secretaria Executiva da CTNBio pela 
requerente; resultados de liberações planejadas no meio ambiente e textos 
relacionados. Foram também considerados e consultados estudos e 
publicações científicas independentes da requerente e realizados por terceiros, 
bem como as análises já realizadas em outros países pelos respectivos órgãos 
de regulamentação de organismos geneticamente modificados. 

Com base no acima citado, a CTNBio DEFERIU o pedido da empresa 
Syngenta Proteção de cultivos Ltda que solicita a Liberação comercial do 
milho MZIR098 e seus derivados para uso exclusivo na alimentação Humana 
e Animal incluindo as finalidades de manipulação, transporte, transferência, 
comercialização, importação, exportação, armazenamento, consumo e 
descarte deste Milho GM e de seus derivados. 

Este DEFERIMENTO NÃO INCLUI autorização para plantios comerciais do 
Milho MZIR098. Com o objetivo de evitar o fluxo gênico dos grãos, 
considerando que o uso proposto é apenas para alimentação humana e animal, 
deverão ser adotadas as seguintes medidas de biossegurança: 

 (i) Notificar previamente o MAPA (os órgãos de registro e fiscalização) sobre 
o local de internalização dos grãos de milho, data, quantidade e local de 
destino; 

 (ii) Durante as operações de carga e descarga, todo o material derramado, se 
houver, deverá ser coletado e depositado nos veículos de transporte ou 
destruído, sob a responsabilidade do importador; 

(iii) O transporte do ponto de ingresso para o estabelecimento de destino 
deverá ser feito em "transportadores" que assegurem a cuidadosa contenção 
do produto, de maneira a evitar dispersão dos grãos de milho geneticamente 
modificado no meio ambiente; 



(iv) Apenas produtos derivados de milho não contendo formas viáveis e 
obtidos após o processamento poderão ser utilizados para a alimentação; 

 (v) Nas unidades de processamento, toda a movimentação do milho 
importado deverá ser registrada e executada com acompanhamento de 
responsável técnico, de forma a evitar a dispersão no meio ambiente; 

(vi) Os grãos de milho derramados inadvertidamente nas áreas próximas às 
unidades de armazenamento e/ou moega deverão ser coletados e ajuntados ao 
montante original ou destruídos, sob a responsabilidade do responsável 
técnico do estabelecimento; 

(vii) Os resíduos provenientes da limpeza de equipamentos, silos ou armazéns 
de estocagem deverão ser obrigatoriamente destruídos; 

 (viii) Todas as fases de movimentação dos grãos deverão ser registradas de 
forma a se ter a rastreabilidade do produto. Toda a documentação deverá ser 
mantida à disposição da fiscalização; 

(ix) Liberações acidentais no meio ambiente do grão de milho geneticamente 
modificado deverão ser imediatamente comunicados à CTNBio e aos órgãos e 
entidades de registro e fiscalização. Os procedimentos e demais medidas 
complementares deverão ser estabelecidas pelos órgãos de fiscalização e 
controle. 

Plano de Monitoramento: 

Com relação ao plano de monitoramento pós-liberação comercial a CTNBio 
determina que sejam seguidas as instruções e executadas as ações técnicas de 
monitoramento constante na Resolução Normativa 09 da CTNBio de 02 de 
dezembro de 2011. 
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