A cana-de-agUcar é uma graminea C4 usada por séculos como a principal fonte de
aclcar e mais recentemente para obtencdo de etanol. Devido a sua grande
importancia no cendrio econdmico mundial, estudos em cana-de-agucar sao cada vez
mais importantes no sentido de prover informagdes que possam levar ao aumento de
produtividade para suprir tanto a demanda interna quanto externa. No entanto, a
quantidade de dados moleculares e biotecnoldgicos disponiveis esta muito aquém do
necessario, e investimentos na obtengao de novos conhecimentos serao necessarios se
quisermos evoluir neste campo, assim como manter o nosso pais como lider na
producdo de etanol. Neste trabalho, conduzimos experimentos em campo para
comparar variedades contrastantes para a tolerancia ao déficit hidrico e realizamos
diagnosticos fisiolégicos e moleculares para diferenciar as variedades. O estresse
hidrico levou a diminuicdo do crescimento e desenvolvimento de todas as trés
variedades analisadas. A variedade RB855536 foi identificada como a menos produtiva
das trés, visto que em condicdes de déficit hidrico ela diminui mais seu crescimento,
sofre mais efeitos do estresse oxidativo, acumula mais osmodlitos e tem o ciclo de
Calvin menos ativo. A variedade RB867515 teve um melhor desempenho, nao
acumulou osmdlitos, ndo teve aumento na concentracdo de prolina, teve sinais
menores de estresse oxidativo e um melhor funcionamento do ciclo de Calvin. Além
disto, nds observamos a inducdo de transcritos na via de resposta do ABA e proteinas
relacionadas com a fotossintese, transporte de agua e dobramento protéico. A
variedade RB92579 teve um padrdo similar ao encontrado para a RB867515, mas teve
uma maior fotossintese, um menor estresse oxidativo e uma menor perda de
pigmentos. Nossos dados avangaram na identificacdo de genes envolvidos na resposta
ao déficit hidrico em cana-de-agucar assim como permitiram distinguir as variedades
utilizadas no estudo.

A partir de uma prospeccado inicial de dados de transcriptoma previamente obtidos
pelo grupo, foram selecionados fatores de transcricdo associados a caracteristicas
agronOmicas de interesse. Produzimos anticorpos para 5 TFs de cana-de-acglcar e
padronizamos a metodologia de ChIP-Seq utilizando a plataforma de sequenciamento
Roche 454. Uma andlise dos dados de ChIP-Seq usando anticorpos para a RNA
Polimerase Il nos permitiu detectar contaminagdes com DNA humano, provavelmente
pela utilizagao de gDNA como controle das reamplificagdes, assim como a detecgao de
mapeamento de muitas regioes repetitivas, o que pode ser normal, podendo indicar
locais de ligagdo da Polimerase Il ou entdo background. O mapeamento de
praticamente todos os dados de sorgo em cana evidenciou a similaridade entre estes
organismos, mas a maior quantidade de mapeamento em cana evidencia uma maior
complexidade de seu genoma. Os resultados foram importantes por permitir o
estabelecimento de uma metodologia de mapeamento de regides regulatérias no
genoma da cana-de-agucar e significa um importante passo no estabelecimento de
redes regulatdrias associadas a caracteristicas agrondmicas de interesse.



