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Resumo

A cana-de-agUcar € uma cultura promissora para a geracdo de energia renovavel, no entanto
enfrenta diversas limitacdes relacionadas a estresses abibticos que impactam sua produtividade,
como por exemplo a escassez hidrica, a qual afeta diretamente a producdo de sacarose e o
crescimento. Estudos prévios demonstraram que a superexpressado de genes da familia CAMTA
aumentou a tolerancia de diversas culturas agricolas a seca e outros estresses abidticos. O
objetivo deste estudo foi investigar, por meio de RNA-seq, a expressdo de 46 candidatos a
ScCAMTA ao longo do tempo, em uma cultivar hibrida de cana-de-agucar sob estresse hidrico.
Foram utilizadas bibliotecas publicas de sequenciamento (PRINA776107) da cultivar ROC22, em
gue os autores sequenciaram material vegetal cultivado em hidroponia por 1 semana e entao
aplicaram PEG6000 a 20% para simular estresse hidrico. Foram realizadas coletas ao longo do
tempo (Oh, 4h, 8h, 16h e 32h) e trés repeticdes bioldgicas foram avaliadas. As bibliotecas foram
submetidas a verificacdo de qualidade com FastQC e reads de alta qualidade foram obtidas ap6s
uma filtragem com Trimmomatic. Utilizando HISAT2, as reads foram alinhadas com o genoma de
referéncia da cultivar hibrida R570, disponivel no Phytozome. O StringTie foi utilizado para
guantificar e mapear as reads alinhadas em potenciais transcritos. O método utilizado para a
normalizacdo do nivel de expressdo génica foi o de fragmentos por kilobase de éxons por
milhdes de fragmentos mapeados (FPKM). A analise de componentes principais dos dados de
transcriptoma demonstrou alta similaridade entre as trés repeticdes bioldégicas de cada
tratamento. Dos 46 genes analisados, 24 foram positivamente regulados, 7 foram negativamente
regulados, 3 apresentaram comportamento neutro e 12 apresentaram comportamento
indeterminado, demonstrando uma regulacao distinta entre curto e médio prazo. Os genes com
maior expressdo, em FPKM, foram as coépias aneupldides de ScCAMTA7, homdlogos de
SbCAMTAY, indicando seu possivel papel como principal fator de transcricdo na regulacao
génica de respostas a estresses abidticos, via sinalizacdo de Ca2+. Os dados obtidos revelaram
a expressao de novos genes associados ao aumento da tolerancia a estresses abi6ticos em
cana-de-acUcar, contribuindo com uma maior compreensdo de mecanismos moleculares com
potencial para garantir maior produtividade em cenéarios de mudancgas climaticas e escassez de
recursos hidricos.
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