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selecao desses por meio de ligagao as enzimas em questdo
(phage display), a fim de compreender melhor a relagdo
estrutura e fun¢do desses inibidores com as proteinases
da coagulacdo. Esses inibidores poderao, no futuro, cons-
tituir a base para o desenvolvimento de anticoagulantes
com aplicagao terapéutica.
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O mutante de Arabidopsis thaliana coil é insensivel
a fitotoxina coronatina e ao fator de regulacdo de cresci-
mento de planta, acido jasmonico. Flores do mutante coil
apresentam desenvolvimento de grao de pélen alterado e
sdo, portanto, machos estéreis. O objetivo do trabalho é
utilizar a técnica de differential display de mRNAs para
isolar genes regulados por 4cido jasmonico em plantas
Arabidopsis, relacionados ao processo de desenvolvimento
de grao de pélen.
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Este projeto tem por objetivo a obtengdo de auxilio
para a pesquisa em trés temas vinculados a sistemdtica
e evolugdo da familia Apocynaceae, com énfase em seus
grupos neotropicais: 1) filogenia e sistemdtica das espé-
cies neotropicais de Willughbeieae; 2) morfologia e evolu-
¢d0 da estrutura floral em Rauvolfioideae; 3) evolugdo dos
frutos carnosos em Apocynaceae. Durante um periodo de
quatro anos, a ser iniciado em agosto de 2008, pretende-se
estudar a anatomia, morfologia, taxonomia e filogenia de
espécies selecionadas de Apocynaceae de forma a testar
hipéteses sobre a evolucgao das flores e frutos na familia e
investigar os relacionamentos filogéticos das espécies de
Willughbeieae, uma das maiores e menos estudadas tri-
bos da subfamilia Rauvolfioideae.
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A pesquisa da cana-de-agtcar identificou e caracte-
rizou uma sequéncia de proteinas envolvidas na biossin-
tese de carbono e na detecgdo de agticar. No entanto, os
resultados correntes para compreender a biossintese e a
acumulacdo de sacarose ficaram aquém das expectativas.
Os mecanismos moleculares responsaveis pela conversa
cruzada entre esses diferentes caminhos regulatérios e de
sinalizacdo e sua diversificagdo em plantas ainda precisam
ser melhor elucidados para se compreender os padroes
de crescimento de plantas e a produ¢ao de biomassa. Esta
apenas comec¢ando a produgdo dos dados detalhados de
expressdo genética necessdrios para compreender a rede
de interacoes em nivel molecular. Para tratar da taxa de
descoberta de genes, abordagens de alto rendimento fo-
ram desenvolvidas para a experimentacao bioldgica e
questdes bioldgicas relevantes com respeito a genes, inte-
ragoes de proteinas ou redes de processos bioldgicos po-
dem ser agora enfrentadas. Aqui, propde-se desenvolver
uma abordagem de pesquisa que integra biologia mole-
cular e de sistemas para melhorar o conhecimento sobre
a biossintese de carboidratos e a sinaliza¢ao regulamentar
de agticar na cana-de-agtcar. Neste projeto de pesquisa,
serdo criadas maneiras para aplicar andlises de rede re-
gulatéria e modelos metabdlicos dindmicos em dados
moleculares e genéticos da cana-de-agticar relacionados
a biossintese da sacarose e definiremos a diversificacdao de
programas de expressdo induzidos por glicose e sacarose
em angiospermas. Espera-se que os modelos detectem a
regulacdo de muitos componentes genéticos da cana-
de-agucar e antecipa-se que os dados melhorardo visao
da sinalizagdo de agicar em plantas. Simulac¢des desses
modelos proporcionardao uma ferramenta eficaz para a
identificagdo de candidatos a manipula¢des genéticas que
tenham a melhor chance de promover o aumento do con-
teudo de sacarose e para a priorizagdo de analises futu-
ras. Os resultados integrardo bases de dados que poderao
embasar projetos relacionados a pesquisa de biomassa e
bioenergia.

Evolucao dos sistemas de polinizacao em
Vanilloideae (Orchidaceae) americanas
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A posi¢ao das orquideas vaniloides na familia Or-
chidaceae tem sido controversa, embora esse grupo
apresente um conjunto de caracteristicas que as distin-
gue de todos os outros da familia. Os estudos até agora
realizados ndo incluem todos os géneros pertencentes
a ambos os grupos nas andlises, e dados estdo faltando,
principalmente no que se refere as espécies sul-ameri-
canas. O presente trabalho tem por objetivo fazer uma
andlise da hipdtese filogenética com os representantes
de orquideas vaniloides americanas e grupos externos a
partir de dados macromoleculares para as regides ITS
(nrDNA), e matK, psaB e rbcL (cpDNA). Os dados de
ITS serao usados para estabelecer as relagdes entre os
géneros e a posicao de espécies saprofiticas no grupo.
Por meio dos dados obtidos nas analises moleculares e
de biologia floral das espécies, o presente trabalho pre-
tende verificar como pode ter ocorrido o processo de
evolugdo dos sistemas de polinizagdo no grupo. Para
isso, observagdes de campo serdo realizadas para inves-
tigar os polinizadores e os mecanismos de polinizacao
das espécies. Flores frescas serdo coletadas e/ou fixa-
das para a realizacao de estudos morfoanatomicos que
visardo detectar o tipo de recurso floral oferecido por
cada espécie. Os dados obtidos aqui para as espécies sul-
-americanas de Vanilloideae serdo acrescidos aos previa-
mente publicados para os demais géneros de orquideas
vaniloides americanas.
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As orquideas constituem a maior familia de mono-
cotiledoneas, sendo o Brasil um dos paises com maior di-
versidade de espécies. Apesar do crescente nimero de es-
tudos taxon6micos e floristicos publicados considerando
orquideas brasileiras, estudos filogenéticos e evolutivos
ainda estao no principio no pais. Em vérios grupos mor-
fologicamente complexos e extremamente diversificados,
aidentificacio de espécies é dificultada pela ocorréncia de
formas intermedidrias e pelo polimorfismo de caracteres
morfoldgicos, somados a auséncia de chaves de identifica-
¢30 e tratamentos taxonomicos atualizados. Este projeto
tem por objetivo estudar grupos morfologicamente com-

plexos de orquideas brasileiras por meio da inferéncia de
relagdes filogenéticas baseadas em marcadores molecula-
res visando: 1) esclarecer limites entre espécies e unida-
des taxonomicas infraespecificas; 2) desenvolver revisdes
taxondmicas de grupos problematicos; 3) identificar ca-
racteres morfolégicos evolutivamente informativos; 4)
identificar fatores-chave na diversificagao de linhagens e
na manutencao de espécies; e 5) identificar populagoes
prioritdrias para conservagao. Para tal, este projeto serd
baseado, principalmente, no estudo comparativo de se-
quéncias de DNA de evolugdo rdpida e marcadores AFLP,
além do estudo da variagao de caracteres fenotipicos e do
levantamento de dados biogeogréficos complementares.
Os marcadores moleculares serdo comparados mediante
andlises filogenéticas, considerando os critérios de parci-
moénia maxima e verossimilhanca méxima e andlises de
agrupamento (UPGMA e analise de coordenadas princi-
pais). Na etapa seguinte, as filogenias moleculares obtidas
serao relacionadas com informagdes biogeograficas e fe-
notipicas por meio do método nested clade analysis visan-
do a identifica¢do de processos que originaram os padroes
de diversidade observados nos grupos estudados. Méto-
dos multivariados serdo aplicados para a identificagdo de
linhagens prioritdrias para conservagao.
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A diferenciacdo genética entre populagoes e especia-
¢3o representa um dos tépicos mais debatidos em evo-
lugdo. A especiagao pode ser vista como a evolugao de
mecanismos de isolamento reprodutivo entre populacoes
que anteriormente realizavam trocas génicas. Esses meca-
nismos devem ser mantidos por barreiras ao fluxo génico,
para que as espécies incipientes permane¢am como en-
tidades distintas. Porém cruzamentos entre espécies dis-
tintas (hibridacao) sao relativamente frequentes tanto em
plantas como em animais e sua importancia e consequ-
éncia evolutiva tém sido motivo de discussdo entre os es-
tudiosos. Em relagao a diversifica¢ao de linhagens, alguns
autores sustentam que a hibrida¢do é um processo raro,
que ocorre numa escala local consistindo em um “ruido
evolutivo” de pequena significancia. Outros, no entanto,
veem a hibridagdo como uma poderosa forca evolutiva
que criaria oportunidades para a diversificagdo adapta-
tiva e especiagao em populagdes naturais. Andlises mo-



