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Introducao

Resultados e Discussao

Os RNAs nao codificantes, especialmente o0 miR156, desempenham um
papel central na regulacao do desenvolvimento das plantas, na
transicao de fases de crescimento e na resposta a estresses. O modulo
miR156-SPL, encontrado em muitas angiospermas, também controla a
producdo de substancias secundarias. Com as mudangas climaticas, o
estudo desse modulo em plantas como o urucuzeiro se torna essencial
para entender como elas se adaptam as condi¢Oes ambientais adversas

Objetivos

O objetivo deste estudo foi avaliar plantas transgénicas de urucum

O numero de folhas e fitdmeros foi diferente em Oe, que também
apresentou altura menor em todas as medic¢Oes, enquanto STTM foi
mais alto apenas aos 45 e 60 DAT. O diametro do caule foi menor em
OE em todas as medicoes, mas em STTM, foi maior entre 45 e 90 DAT.
O comprimento da terceira folha foi menor em OE em todos os dias,
enquanto em STTM foi maior aos 15, 45 e 90 DAT. A andlise de
citometria mostrou que as linhagens transgénicas tinham um contetdo
de DNA total de 0,7 pg, sem diferencas em relacao a linhagem Nt.

Figura 1. Mensuragoes biométricas da parte area das trés linhagens
avaliadas aos 90 DAP: A - Numero médio de folhas; B - Numero
médio de fitdbmeros; C - Tamanho médio do eixo principal; D -
Didmetro médio do caule; E - Tamanho médio da terceira folha; F
- Proporc¢ao de ramificagao.

(Bixa orellana L.) com expressao aumentada (Oe) e reduzida (STTM) do
miR156. Além disso, o trabalho visou descrever o crescimento dessas
plantas e avaliar sua estabilidade genética por meio de ensaios de
citometria

NT -2 OE::156 STTM

Material e Métodos

Figura 2. Contetido de DNA de plantas NT, OFE e STTM.

Foram obtidos 5 clones de cada linhagens: ndo-transformadas, Oe,
STTM, por meio do método de alporquia. Durante um periodo de 90
dias ap0s o transplante (DAT) , foram realizadas medicdes periddicas
a cada 15 dias. Essas medicoes incluiram o numero de folhas e de
fitbmeros, a altura do eixo principal, o didmetro do caule e o
comprimento da terceira folha do eixo principal. Além disso, também
conduzimos andlises de citometria de fluxo para avaliar o contetudo
de DNA total em cada linhagem. O objetivo dessas observacoes e
analises foi entender o desenvolvimento e as caracteristicas genéticas
das linhagens nao-transtormadas

Conclusoes

Esses resultados estabelecem uma base s6lida para futuras pesquisas
sobre genes ligados ao desenvolvimento das plantas, morfologia das
folhas e adaptacdo a condigOes de estresse. Isso pode ajudar a entender
como plantas jovens e adultas enfrentam desafios como seca,
salinidade e inundacao. O conhecimento adquirido pode ser valioso
para melhorar a agricultura e tornar as plantas mais resistentes a
condi¢cOes adversas, contribuindo para a seguranca alimentar e a
sustentabilidade ambiental.
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