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Resumo — A macieira, originaria de regides de clima temperado, enfrenta limitagdes em seu cul-
tivo no Brasil devido a exigéncia de horas de frio necessarias para a quebra da dorméncia. Essa
limitacdo € mitigada por meio de um manejo combinado de podas programadas e a utilizagcédo de
agentes quimicos, os quais representam riscos a saude humana e ao meio ambiente. Pesquisas re-
centes destacam a importancia da familia de genes do tipo MADS-box denominados de Dormancy-
associated MADS-box (DAM) no controle do processo de dorméncia. Em etapas anteriores des-
te projeto, foram executados experimentos de transformacao para edicao genética em macieiras
mediada por CRISPR CAS9, visando eventos das combinag¢des de genes DAM1-2-4-b, DAM1-4,
DAM1-b e DAM2-b, as quais possuem potencial de gerar fenétipos associados a dorméncia. Na
primeira etapa, foram selecionados 20, 21, 21 e 27 eventos potenciais para as combinacoes DAM1-
2-4-b, DAM1-4, DAM1-b e DAM2-b, respectivamente, totalizando 89 eventos. A genotipagem dos
eventos foi iniciada pela combinacdo DAM1-b, empregando-se PCR com iniciadores desenhados
para amplificar as regides alvo definidas pelos sgRNAs, resultando na identificacdo de 5 eventos
contendo delegbes confirmadas em pelo menos um dos genes alvo. A etapa de genotipagem sera
continuada para os demais eventos, empregando-se, além da PCR, métodos de sequenciamento
de alto desempenho. As obtengdes dessas variagdes genéticas tém a expectativa de reduzir o pe-
riodo de dorméncia, representando uma potencial inovagao biotecnoldgica.
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