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Apresentacao

O pessegueiro é uma das espécies frutiferas de maior relevancia em
regides de clima temperado. O Estado do Rio Grande do Sul possui uma
tradicdo de mais de 50 anos de pesquisa em melhoramento genético

de péssego, visando sempre cultivares mais adaptadas as condicdes
edafoclimaticas e aos interesses dos consumidores.

Nas ultimas décadas, o desenvolvimento de inimeras técnicas de
biologia molecular tem ajudado a enfrentar alguns dos maiores desafios
desta cultura, como por exemplo maior qualidade de fruto, propriedades
nutricionais e funcionais e durabilidade pds-colheita. Em locais com
invernos amenos, no entanto, a produtividade pode ser ameacada
devido a necessidade que esta cultura tem de acumular horas de frio
antes da floragao.

Este documento revisa alguns aspectos basicos da biologia molecular

e mostra como as pesquisas mais recentes nesta drea podem ser
importantes para o avan¢o no melhoramento genético de diversas
espécies, especialmente o pessegueiro.

Clenio Nailto Pillon
Chefe-Geral
Embrapa Clima Temperado
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Estudos de Expressao Génica

e Possibilidades de Aplicacao
no Melhoramento Genético de
Pessegueiro [Prunus persica (L.)
Batsch]

Miriam Valli Biittow
Sandro Bonow

Introducéao

O ramo da Biologia conhecido como biologia molecular possui especial
foco na estrutura e funcao dos acidos nucleicos - DNA e RNA - e seus
produtos de expressao, as proteinas. Nas Ultimas décadas, o advento
das tecnologias de sequenciamento e o0 mapeamento completo do
genoma de muitas espécies de plantas cultivadas, tornou o estudo dos
genomas uma tarefa muito mais interessante e fortemente aplicavel
para o melhoramento.

A pesquisa em expressdo génica, por sua vez, é dedicada ao estudo
de como, quando e quanto os genes, contidos no DNA, sao expressos
ao longo do desenvolvimento e em resposta a estresses biodticos e/

ou abioticos. De modo geral, cada célula vegetal contém os mesmos
genes. A diferenca entre as células da folha em relacéo as presentes
nas flores, por exemplo, é o nivel de expressao destes genes.
Simplificadamente, a informacdo que esta contida nos genes (DNA) da
planta é transcrita em RNA. O RNA, entao, é traduzido em proteinas.
Variacdes das quantidades de transcritos (informacao contida no RNA)
e do conteudo de proteinas faz com que as células sejam, em ultima
analise, diferentes.

Da mesma forma, cultivares de uma mesma espécie possuem
diferencas na expressao de seus genes, sendo que a identificacdo de
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genes de interesse diferencialmente expressos entre cultivares pode

ser um caminho eficiente na selecdo precoce de gendétipos promissores
para o melhoramento (LEIDA et al., 2012b). Nos estudos de expressao
génica, uma das técnicas que se destacam atualmente é a técnica RT-
gPCR (do Inglés quantitative reverse-transcriptase polymerase chain
reaction). Esta técnica permite a identificacdo da presenca de RNAs
especificos de um gene, além da sua quantificacédo, possibilitando
estudos de expressdo diferencial, ou seja, quais genes apresentam
alteracao na expressao quando a planta esta em determinada condicao
ou ambiente (BUSTIN et al., 2005).

As espécies frutiferas de clima temperado, como o pessegueiro,

tém um periodo de dorméncia que permite que as plantas suportem
temperaturas muito frias. O preparo das plantas para as condicoes
desfavoraveis compreende o acimulo de reservas, a perda de

orgaos sensiveis (como as folhas) e o desenvolvimento de estruturas
gue protegem os meristemas. Portanto, no periodo de dorméncia
acontecem vdrios eventos que iniciam pela indugao e terminam na
superacao da dorméncia. A regularidade de baixas temperaturas
durante o periodo hibernal é fundamental para a inducao e adequada
superacao da dorméncia. O suprimento inadequado em frio para
espécies de clima temperado determina a ocorréncia de problemas
relacionados a brotacao, afetando o potencial produtivo destas
espécies. Dentre as principais estratégias utilizadas para minimizacao
dos problemas decorrentes do insuficiente acimulo de frio, destaca-
se a selecdo e uso de cultivares de menor requerimento em frio
(HAWERROTH et al., 2010). Erez (2000) enfatiza que o aspecto mais
critico no cultivo de espécies frutiferas de clima temperado em zonas
com baixo acumulo de frio hibernal é a superacdo da dorméncia de
forma natural. Por outro lado, tanto a indu¢do como a superacéao da
dorméncia podem ter problemas. No primeiro caso, por ela acontecer
tarde demais, podendo resultar em danos a érgaos que ndo estavam
preparados. Ja na superagao da dorméncia, existe o risco de que esta
ocorra demasiado cedo e as gemas (e ou flores) sejam danificadas
por geadas. Os programas de melhoramento em pessegueiro tém
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trabalhado intensamente no sentido de desenvolver cultivares com
menor necessidade em frio e, portanto, melhor adaptadas a estas
condi¢des (HAWERROTH et al., 2010).

Entender os processos relacionados com a transcricao e expressao

de genes pode abrir novos caminhos para a pesquisa de plantas em
clima temperado, aumentando a precocidade e eficiéncia da escolha
de genotipos e selecdes em programas de melhoramento genético.
Portanto, o objetivo deste trabalho foi reunir aspectos basicos da
biologia molecular, importantes para a compreensédo da técnica de RT-
gPCR e seu potencial para estudar os principais alvos da pesquisa e
melhoramento em pessegueiro.

Conceitos basicos de biologia molecular

Os acidos nucleicos

Entre as caracteristicas dos organismos vivos, a capacidade de
autorreplicacdo é fundamental. A maneira como este processo
ocorre, hd muito tempo vem sendo objeto de estudo de iniUmeros
pesquisadores. Desde a descoberta do DNA por Friederich Miescher,
em 1869, levou muito tempo até que suas fungdes primordiais de
conterem e transmitirem a informacao genética fossem comprovadas
por Herschey, em 1953. Ainda em 1953, a estrutura em dupla-hélice
foi proposta por Watson e Crick e lancou as bases de como essa
molécula poderia ser duplicada. No mesmo laboratério onde Miescher
descobriu 0 DNA, outra substancia muito semelhante, hoje conhecida
como RNA, foi descrita por Hoppe-Seyler (ZAHA et al.,, 2013).

O DNA (acido desoxirribonucleico) e o RNA (acido ribonucleico)
constituem os acidos nucleicos, macromoléculas de extrema
importancia biolégica em todos os organismos vivos. As células
recebem instrugdes sobre quais proteinas sintetizar e em que
quantidade, a partir destas moléculas, responsaveis por estocar

e transmitir a informacao genética na célula. Essa informacao é
decifrada através do cédigo genético, cuja traducdo resulta na sintese
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proteica. Portanto, conter a informacdo genética significa nao somente
armazenar e transmitir ao longo das gera¢des, mas expressar, ou

seja, servir de molde para a sintese de RNAs e alguns desses serem
traduzidos nas proteinas correspondentes (TURNER et al., 2004; ZAHA
etal, 2013).

Em contraste com o DNA, diferentes tipos de RNA estao presentes na
célula e desempenham funcdes especificas. Os RNAs sdo classificados
de acordo com a sua localizacao e sua funcao na célula: O mRNA (RNA
mensageiro) transfere a informacao genética do DNA aos ribossomos,
sitio da sintese de proteinas; o rRNA (RNA ribossomal) é o componente
majoritario dos ribossomos e o tRNA (RNA transportador) carrega os
residuos de aminoacidos até os ribossomos para a sintese de proteinas
(TURNER et al., 2004).

No inicio dos anos 1950, Francis Crick sugeriu que haveria um fluxo
unidirecional de informacédo genética do DNA através do RNA para uma
proteina, ou seja, “0 DNA faz um RNA que faz uma proteina”. Esta
sentenca ficou conhecida como dogma central da biologia molecular.
Atualmente se reconhece que a ampla confianca no dogma central é
correta, embora existam varias modificacdes no esquema basico. A
via primaria permanece do DNA para o RNA para a proteina. Tanto
nas células procariéticas quanto nas eucaridticas, o DNA é transcrito
para uma molécula de mRNA g, entdo, a mensagem é traduzida em
uma sequéncia de proteina conforme o cédigo genético. Entretanto,
existem algumas excecdes a este esquema basico. Diversas classes

de virus contém um genoma que consiste em uma molécula de RNA.
Em retrovirus, por exemplo no HIV, a molécula unifilamentar de RNA é
convertida em DNA de dupla hélice. Este processo é conhecido como
transcricdo reversa, e a enzima responsdvel - codificada no genoma
viral, ¢ chamada de transcriptase reversa. O uso de transcriptases
reversas (RT) derivadas de virus em inimeras técnicas de laboratério
revolucionou a biologia molecular (TURNER et al., 2004).

A sintese de DNA e RNA ocorre por processos semelhantes,
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entretanto, a funcdo bioldgica de cada um desses processos € bastante
diferente. Uma sequéncia particular de DNA, codificadora de uma
informacéo ou proteina, corresponde a um gene. Ja o conjunto de
genes de um organismo, 0 genoma, possui sempre a mesma funcao
basica, que é de servir como repositorio replicativo da informacéo
codificada pelo DNA que o constitui. Enquanto a sintese de DNA

deve ser precisa e uniforme, a transcricao espelha o estado fisioldgico
da célula e, portanto, é extremamente variavel para atender as suas
necessidades. Assim, a sequéncia de mRNA ¢é alterada apos ser
transcrita do DNA, em um processo de edicao do RNA, de modo que a
sequéncia do DNA néo é integralmente usada para codificar o produto
proteico (TURNER et al., 2004).

Diversos avancos significativos tém sido obtidos através do isolamento,
andlise e sintese de sequéncias de DNA e de genes, e da introducdo
desses DNAs recombinantes em células vivas para o estudo da sua
funcdo e dos mecanismos que controlam sua expressao. Atualmente,
os esforgos estdo voltados para o entendimento das relagdes entre
acidos nucleicos e proteinas que resultam em, virtualmente, todos os
eventos genéticos na célula (TURNER et al., 2004; WANG et al., 2010;
ARUS et al., 2012).

Da sequéncia de DNA a sintese proteica

Os acidos nucleicos possuem papel fundamental no armazenamento e
transmissdo da informacao genética. O processo da copia de regides
especificas de DNA (os genes) numa molécula de mRNA e a passagem
da informacao contida na sequéncia de nucleotideos desse mRNA
para uma sequéncia de aminoacidos, resulta na expressao dos genes
contidos em determinado organismo, ou expressdo génica.

As moléculas de RNA sao sintetizadas por um processo de transcrigao,
similar a replicacdo do DNA. A transcricao deve ser iniciada e
terminada em pontos especificos da sequéncia do DNA, e a célula
controla quando determinadas sequéncias devem ser transcritas e
quanto RNA deve ser sintetizado. Nesse processo, uma das duas
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fitas do DNA atua como modelo para que o pareamento de bases
complementares possa acontecer. O mRNA, entdo transcrito, dirige

a sintese da molécula proteica. Em uma determinada célula e em
determinado momento, alguns genes sdo utilizados para transcrever
RNA em grandes quantidades, enquanto outros podem ser pouco ou
nao sdo transcritos. A partir de um gene ativo, grandes quantidades
de mRNAs podem ser sintetizados em cada célula. Além disso, cada
molécula de mRNA pode ser traduzida em milhares de cépias de uma
cadeia polipeptidica, isto é, a informacao contida numa pequena regiao
do DNA pode dirigir a sintese de milhares de cdpias de uma proteina
especifica (ZAHA et al., 2013). Portanto, a transcricdo representa a
diversidade e a complexidade da expressao dos genes contidos em
um determinado genoma. Este conjunto de transcritos de uma célula
ou conjunto de células, incluindo mRNAs que codificam proteinas,

e RNAs pequenos nao codificantes, como RNA ribossomal e RNA
transportador, formam o transcriptoma (TURNER et al., 2004).

As propriedades bioldgicas de cada tipo de célula sdo amplamente
determinadas pelas proteinas expressas dentro dela. Este conjunto

de proteinas expressas é importante para a arquitetura celular, para

as atividades enzimadticas, as interagées com o ambiente, e diversas
outras propriedades fisioldgicas. No entanto, em determinado
momento da vida da célula, apenas uma fracdo dos RNAs e proteinas
codificadas em seu genoma é expressa. Em momentos diferentes, o
perfil dos produtos expressos pode diferir marcantemente, tanto em
tipos de proteinas como em que niveis sdo expressas. A maioria da
regulacdo génica é tida como ocorrendo através da transcri¢cdo génica.
O mecanismo basico pelo qual a expressao génica é regulada depende
dos sinais moleculares de fora ou de dentro da célula, os quais levam

a ligacdo de proteinas reguladoras a sitios especificos do DNA, e a
ligacao destas proteinas modula a taxa de transcricao (GRIFFITHS et
al., 2008).

Estudos de expressdao génica em plantas

As plantas possuem a habilidade de alterar consideravelmente seus
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padrdes de expressao genética em resposta a alteracdes ambientais
como temperatura, disponibilidade de dgua e ataque por patdégenos
(NICQT et al., 2005; WINFIELD et al., 2010). O ambiente é percebido
pelas plantas através de um sinal particular, o qual pode ser ou ndo
especifico de algum tipo de estresse. Essa “pista” na transcricdo de
um sinal dentro da planta a leva a amplas mudancas no metabolismo
celular, envolvendo mudancas na expressao de centenas de genes.
Algumas vezes, estas alteragdes transcricionais sdo adaptagdes bem
sucedidas que levam a tolerancia, enquanto que em outras situacoes,
a planta acaba falhando em se adaptar e é tida como suscetivel a
determinada condicdo. Um perfil de expressdo pode, portanto, definir
respostas sensiveis e tolerantes (HAZEN et al., 2003).

A andlise do transcriptoma auxiliou a melhor compreensao das
respostas das plantas a diferentes tipos de estresse e, através destes
estudos, numerosos genes de resposta a estresse foram descobertos.
A sobreposicao de genes induzidos sob varias condicdes sugere que
existam interseccdes entre as vias de sinalizacdo (NICOT et al., 2005).

O tempo também é outro fator critico na regulacdo da transcricao.
Alguns genes tém sua expressdo aumentada em determinado periodo e
depois continuam no mesmo nivel, enquanto que outros sao “ligados e
desligados”. Em plantas de aveia estressadas por sal, foram descritos
quatro estadios de mudanca de expressdo: resposta instantanea,
resposta precoce, recuperagao precoce e compensacao do estresse.
Neste caso, acessos suscetiveis obtiveram respostas similares aos
acessos tolerantes, porém responderam de forma mais lenta. Portanto,
aparentemente, a regulacéo rapida da transcricao foi responsavel pela
tolerancia a sal nos genétipos estudados (KAWASAKI et al., 2001).
Ainda, a descoberta de que existem mudancas de expressdo génica
durante a aclimatacgao no frio levou ao conhecimento detalhado de
uma das mais bem compreendidas rotas metabdlicas de respostas a
estresses abidticos (HAZEN et al.,, 2003; WINFIELD et al., 2010). Da
mesma forma, outros tipos de estresse podem ser explorados na busca
por uma correlacdo entre a expressdo génica e os mecanismos de
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tolerancia e suscetibilidade em diferentes espécies e gendtipos.

As mudancas no transcriptoma sdo, em grande parte, tecido-
especificas. Esta é uma condicao esperada, ja que muitos tipos

de estresse sao também tecido-especificos. Raizes, por exemplo,
percebem fontes de estresse provenientes do solo, enquanto que
temperaturas extremas sao percebidas pela biomassa acima do solo.
Além disso, fisiologicamente, raizes e ramos respondem a seca de
formas diferentes. As raizes podem continuar o alongamento, enquanto
que o crescimento dos ramos pode ser completamente inibido. A
consequéncia desta resposta diferencial é que as raizes podem buscar
agua em solo mais profundo, enquanto que os ramos sem crescimento
conservam o consumo de agua. Assim sendo, fica evidente que
existem diferencas entre tecidos e 6rgdos em resposta a estresse
(HAZEN et al., 2003).

Em muitas espécies arbéreas perenes, a superacdo da dorméncia
responde ao acimulo sazonal de horas de frio e diversos estudos
recentes usaram abordagens globais a fim de analisar os mecanismos
moleculares deste processo. Os perfis de expressao durante a inducao,
manutencao e superacao da dorméncia foram realizados em espécies
como Populus tremula, carvalho, framboesa, videira, péssego e
damasco. Estes estudos descreveram um conjunto inicial de genes
candidatos envolvidos na inducao de dorméncia por frio e luminosidade
em espécies arboreas (JIMENEZ et al., 2010). Em péssego, alguns

fatores de transcri¢do codificados por uma familia de genes conhecida
como DORMANCY ASSOCIATED MADS-box (DAM) estao relacionados
com esta rota metabdlica, porém outros elementos regulatérios ainda
nao foram identificados. Além disso, a regulacdo dos genes DAM ainda
nao é conhecida a nivel molecular. A expressao de alguns genes desta
familia, relacionados com o acido abscisico e estresse por seca, estao
também correlacionados com o processo da dorméncia em cultivares
de péssego (LEIDA et al., 2012a).

O entendimento das respostas regulatérias das plantas aos diferentes
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tipos de condicdes ambientais tem aplicacao direta no melhoramento
genético das plantas (HAZEN et al., 2003). Existe um grande potencial
para melhorar a tolerancia ao estresse através tanto da engenharia
genética quanto do melhoramento convencional. Os estudos de perfis
de transcricdo podem aumentar o conhecimento de rotas metabdlicas
de resposta a estresse e fornecer novos caminhos para a avaliacdo e
selecao de gendtipos.

RT-gPCR: Uma abordagem para estudos de expressdo génica

A quantificacdo dos niveis de expressdo génica é um passo
fundamental em, virtualmente, todos os aspectos da biologia
molecular. Além disso, é particularmente importante quando genes
que sao expressos especificamente sob certas condi¢cdes ambientais
devem ser comparados. Entre as técnicas comuns para avaliar niveis
de expressao génica destacam-se a hibridizacdo Northernblot e a PCR
mediada por transcriptase reversa. Ambas as técnicas sao praticas para
a analise de pequenos conjuntos de genes e sdo complementadas pela
anélise de microarranjos, a qual é rotineiramente utilizada em perfis de
expressao globais, em larga escala (HONG et al., 2008).

Recentemente a RT-qPCR tem sido o método de escolha para medir os
niveis de expressdao em multiplas amostras, envolvendo um limitado
numero de genes (BUSTIN et al,, 2010). A técnica de RT-gPCR

tornou-se extremamente Util para a deteccdo e quantificacdo dos
niveis de transcricdo do RNA mensageiro - mRNA de determinado
gene de interesse, devido a sua alta sensibilidade, especificidade e
reprodutibilidade, pela facilidade de dispensar o pés-processamento do
PCR e permitir uma comparacao direta entre RNAs que diferem muito
em abundancia. A base desta técnica reside no processo de transcri¢cao
reversa (RT) seguida da reacao em cadeia da polimerase (PCR) com a
incorporacdo de moléculas fluorescentes covalentemente ligadas ou
nao a nucleotideos, as quais podem ser quantificadas durante a cinética
da reacao (em “tempo real”). Os produtos formados sdo monitorados a
cada ciclo de reagéo, o que permite uma deteccao rapida e especifica
dos produtos de amplificagao. Esta técnica fornece uma acurada e
sensivel quantificacdo dos transcritos, mesmo em genes com niveis de
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expressao muito baixos e atualmente é o método que apresenta maior
sensibilidade e especificidade na andlise de transcritos (GACHON et al.,
2004; HONG et al., 2008).

Para quantificar a expressao génica acuradamente, muitas variagdes
experimentais devem ser levadas em conta: qualidade e quantidade
do material inicial, presenca de inibidores em diferentes materiais
amostrais, desenho de primers (iniciadores), extracdo de RNA e
eficiéncia de retrotranscricao. A selecao de um gene mais estavel

ou um conjunto de genes para serem usados como controle interno
também é um passo critico para controlar a variabilidade entre
amostras para estudos de expressao génica quantitativa com a técnica
de RT-gPCR (TONG et al., 2009). Idealmente, o gene de referéncia e

o gene alvo devem ter intervalos similares de expressao nas amostras
utilizadas (VANDESOMPELE et al., 2002).

Desde entdo, foram estudados genes de referéncia para muitas
culturas, como por exemplo arroz (JAIN et al., 2006), feijao (BORGES
etal,, 2012), ervilha (DIE et al., 2010), péssego (TONG et al., 2009),
algodao (ARTICO et al., 2010), entre outras. Estes estudos mostraram
gue muitas vezes ndo é possivel encontrar um gene de referéncia que
atinja todas as exigéncias de normalizacdo, o que pode levar a erros
significativos de interpretacdo dos resultados. Assim, atualmente

é recomendado utilizar de dois a trés genes de referéncia em cada
estudo. Os genes mais comuns utilizados como referéncia séo o 185
ribossomal, (185 rRNA), B-actina (ACT) e o gliceraldeido-3-fosfato
desidrogenase (GAPDH). Ainda assim, a selecao adequada de genes de
referéncia ira depender sempre da natureza e ambito do experimento a
ser realizado (HUGGETT et al., 2005; NICOT et al., 2005; TONG et al.,
2009).

Oportunidades de pesquisa com expressdo génica em
pessegueiro

O pessegueiro (Prunus persica L. Batsch) é a espécie mais bem
caracterizada geneticamente dentro da familia Rosaceae. De relevante
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importancia econdmica, € a terceira fruta de clima temperado em

area cultivada. Algumas caracteristicas a tornam interessantes como
uma espécie modelo entre as espécies frutiferas arboreas, como por
exemplo o sistema de cruzamento autocompativel e um periodo juvenil
relativamente curto (2 a 3 anos). Além disso, é uma espécie diploide
com n=8 e um genoma pequeno, estimado em 0,61 pg de DNA por
nucleo diploide e equivalente a cerca de 300 Mpb por genoma haploide
(ARUS et al., 2012).

No Brasil, os programas de melhoramento genético em pessegueiro
tém trabalhado intensamente no sentido de desenvolver cultivares mais
adaptadas as condi¢des de inverno ameno, isto é, com mais baixa
necessidade de frio (BYRNE, 2010). A Embrapa Clima Temperado

possui uma longa tradicdo no melhoramento de péssego, sendo que
grande parte das variedades atualmente cultivadas sdo oriundas desta
instituicao (RASEIRA et al.,, 2008).

Com o sequenciamento completo do genoma do pessegueiro em

2010 (ARUS et al,, 2012) e a disponibilidade de um enorme niimero

de sequéncias expressas (ESTs, do Inglés expressed sequence tags)
em bancos de dados, foram impulsionadas varias oportunidades de
estudos relacionados ao genoma e ao transcriptoma em Prunus. Alguns
trabalhos em Prunus tém buscado testar genes candidatos envolvidos
em diferentes rotas metabdlicas de caracteristicas de interesse
agrondmico via estudos de ESTs (TITTARELLI et al., 2009; VIZOSO et

al., 2009), porém, outras alternativas, como por exemplo, via estudos

de sequéncias homologas de espécies utilizadas como modelo deve ser
considerada. Uma vez identificados os genes candidatos, esses podem
ser validados via estudos de expressdo génica.

A grande maioria dos estudos de expressdo génica em pessegueiro
busca genes associados a qualidade de frutos e durabilidade durante o
armazenamento e transporte. Em muitas situacdes, o armazenamento
refrigerado é utilizado como uma alternativa para desacelerar o
amadurecimento e aumentar a durabilidade do fruto. No entanto,
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este tipo de armazenamento pode ter efeitos negativos na qualidade
de fruto, resultando em problemas como escurecimento e injuria
mecanica. Neste sentido, pesquisas recentes buscam encontrar genes
ou grupos de genes diferencialmente expressos em resposta a fatores
de pés-colheita (VIZOSO et al., 2009). Durante o armazenamento
refrigerado, os genes dos frutos sao expressos diferencialmente e
associados com a aclimatacdo no frio (TITTARELLI et al., 2009).

Outros trabalhos buscam em marcadores de sequéncias expressas
genes envolvidos na qualidade de fruto e estes genes sao validados
através de analises de RT-qPCR (OGUNDIWIN et al., 2008).

Entre as caracteristicas estudadas via expressao génica em Prunus,
ndo sdo encontrados na literatura estudos substanciais envolvendo a
tolerancia ao calor em pessegueiro (MARTINEZ-GOMEZ et al., 2011).
Isso é explicado por esse estresse ser um problema, ao menos até o
momento, apenas para alguns paises e regides do mundo, incluindo
o Brasil. Existem, no entanto, estudos que buscam relacionar a
necessidade de horas de frio para superacdo da dorméncia com a
expressao diferencial de genes. Um melhor conhecimento dos genes
envolvidos na manutencao e superacao da dorméncia pode fornecer
ferramentas genéticas para o acesso precoce desta caracteristica

em programas de melhoramento genético. Estudos recentes sobre

os aspectos moleculares da dorméncia forneceram uma descricao
inicial de genes candidatos envolvidos na manutencao e superacao
da dorméncia de gemas em pessegueiro. Os resultados indicam que a
analise da expressao génica pode contribuir para estimar a necessidade
de horas de frio para superacao da dorméncia em novas cultivares
(LEIDAet al., 2012b).

Consideracoes finais

O melhoramento genético tem alcancado um grande sucesso nas
ultimas décadas, através do melhoramento de caracteristicas
agrondmicas (produtividade, qualidade de fruto, resisténcia a insetos
e doencas) por cerca de um século. O advento da era gendmica abriu
novas oportunidades, ajudando no melhoramento de cultivares com
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técnicas moleculares e engenharia genética (ARUS et al., 2012)

O contexto atual de, por um lado, uma maior demanda por alimentos
funcionais e com qualidade nutritiva superior, e, por outro, a percepcao
do aumento da temperatura global nos ultimos cem anos (ROOT,
2003), desafia a pesquisa em pessegueiro, em busca de genotipos
superiores e bem adaptados a estas condigdes climaticas. Estes
eventos, mais do que dificuldades, representam oportunidades para o
desenvolvimento cientifico, tdo importante para a cadeia produtiva do
péssego na regiao e no Pais.
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