Resisténcia de Feijoeiro-Comum a Mosca-Branca
Utilizando Silenciamento Génico por RNA Interferente"
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Resumo - A transmissao de viroses pela mosca branca, Bemisia tabaci, € um dos principais problemas fitossanitarios
da cultura do feijao-comum, causando perdas significativas de produtividade. O objetivo deste trabalho foi desenvolver
linhagens de feijao resistentes a B. tabaci através do silenciamento do gene V-ATPase do inseto (Bt-V-ATPase) pela
técnica de RNA interferente. Embrides de feijao, cultivar Olathe Pinto, foram transformados com um plasmideo contendo
sequéncia parcial do gene Bt-VATPase, gerando duas linhagens transgénicas (11.5 e 22.5). Ensaios de mortalidade
foram conduzidos com essas linhagens, utilizando duas metodologias. Na primeira, 20 insetos adultos foram mantidos
por cinco dias num sistema utilizando tubos Falcon de 50 ml, contendo folhas destacadas das plantas. Na segunda,
20 insetos adultos foram mantidos por sete dias em contato com plantas inteiras, isoladas por gaiolas. As avaliagdes
foram feitas com a contagem de insetos vivos e mortos. A mortalidade de insetos alimentados na linhagem 11.5 nao
apresentou diferenca significativa do controle em nenhuma das metodologias. Entretanto, a linhagem 22.5 apresentou
mortalidade média significativamente maior nas plantas transgénicas (97,04%) em comparacdo com os controles
(39%) (p < 0,05). Resultados da analise de Northern blot revelaram a presenga de bandas de tamanho esperado para
a linhagem 22.5 e n&o para a linhagem 11.5. Analise de expressao génica por qRT-PCR mostrou que a expressao do
gene V-ATPase foi significativamente menor (50%, p < 0.05) em insetos que se alimentaram na linhagem 22.5 por 48h,
em comparagao aos controles.
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