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Resumo

Agrobacterium rhizogenes infecta plantas, notadamente dicotileddneas, manao um crescimento anormal de raizes, uma
patogénese denominada “hairy roots”. A infec¢aoAoatizogenes ocorre através da transferéncia de um segmenpiedmideo

Ri, denominado T-DNA para o genoma vegetal. Raizgsformadas vid. rhizogenes tém inimeras aplicagfes biotecnoldgicas,
tais como producdo de farmacos, crescimento deorg@mismos biotroficos e também estudo de genesssqs em raizes. No
entanto, as agrobactérias apresentam baixa efiziadransformacéo em gramineas. Esse estudpaewbjetivo desenvolver um
protocolo de transformacéo de milho (Hi Il) porrhizogenes. Inicialmente, foi avaliada a diversidade genétieal6 estirpes dé.
rhizogenes [(1) R1601; (2) 2659; (3) 8196; (4) A4; (5) CCT482; (6) CCT4832-3; (7) CCT4842-4; (8) CCT4842%), A4-B; (10)
8196-B; (11) LBA; (12) A4-C; (13) 2659-B; (14) 1583(15) 9402; (16) 1601-B] por REP-PCR, sendo setedlas 4 estirpes que
apresentavam maior distancia filogenética. Embrifemilho foram tratados com acetosseringona eulados comA. rhizogenes.

O plasmideo pCambia 3301 contendo o gene ref®gkrcuronidase (gus) e fosfinotricina acetiltrana$e (bar) foi utilizado para

a selecdo de transformantes. Apdés testes inifidiselecionada a estirge rhizogenes 8196 + pCambia 3301 e foram testadas trés
concentragfes bacterianas (OD 550= 0,1; 0,3 eeltBnpo (3 e 7 dias) de permanéncia em meio Cix@ylEcM). A taxa de
crescimento das raizes foi quantificada aos 4, 21 dias apos repicagem. Raizes com taxas deroerstoi mais elevadas foram
selecionadas para confirmacdo da transformac@refadm melhor desenvolvimento foram obtidas catia8 de incubagéo e OD
550 = 0,1. A expressao do gene gus foi transiesgeembrides e nao foi detectada nas raizes. Arowifaio por PCR dos genes bar,
rol B, rol C e virD1 no genoma vegetal estd em mareddo. As raizes Ri T-DNA sédo facilmente cultivadtasvitro podendo
contribuir para o entendimento da relacéo funcideajenes expressos nas raizes e a associa¢capagatito-hospedeiro.
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