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Figura 1: Imagens representativas dos géis bidimensionais das proteínas extraídas de 
folhas de arroz (Oryza sativa). (A) Plantas não transformadas (WT). (B) Plantas duplo 
silenciadas para os genes OsApx7 e OsApx8. Os números representam as proteínas 
diferencialmente expressas e identificadas na tabela 1. 

Tabela 1: Proteínas diferencialmente expressas em folhas de plantas de arroz (não 
transformadas e duplo silenciadas RNAiOsApx7/OsApx8) identificadas por espectrometria 
de massa (LC-ESI MS/MS). 

a Numeração correspondente aos géis 2-DE na figura 1. b Aumento (↑) ou redução (↓) nos níveis das proteínas 
em resposta ao silenciamento dos genes OsApx7 e OsApx8. c Score de identidade do Mascot. d Porcentagem de 
sequenciamento da proteína. e Número de acesso do banco de dados do NCBI. 

Estresses abióticos (alta intensidade luminosa, toxidez por alumínio, seca, frio) 
provocam o aumento das espécies reativas de oxigênio (EROs), causando 
estresse oxidativo, afetando crescimento, desenvolvimento e produtividade das 
plantas [1]. A ascorbato peroxidase (APX) é uma das principais enzimas atuando 
na remoção de EROs em diferentes compartimentos subcelulares nas células 
vegetais. Em arroz, 8 genes codificam diferentes isoformas de Apx que são 
classificadas de acordo com sua localização subcelular [2;3;4]. O objetivo deste 
trabalho foi comparar o perfil de expressão proteico em folhas de plantas de 
arroz não transformadas e duplo silenciadas para os genes das isoformas 
cloroplastídicas, OsApx7 e OsApx8, além de analisar a expressão relativa dessa 
família de peroxidases sob diferentes estresses formadores de EROs (a alta 
intensidade luminosa – high light – e o herbicida metil violágeno - MV), a fim de 
contribuir para o estudo da função dessas proteínas na resposta da planta ao 
estresse oxidativo. 
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Figura 2: Análises por PCR quantitativo em tempo real (qRT-PCR) dos níveis de 
mRNA dos genes OsApx1 a OsApx8 e OsGpx4 (glutationa peroxidase) em folhas de 
plantas de arroz não transformadas (A) e duplo silenciadas RNAiOsApx7/OsApx8 (B) 
submetidas a alta luminosidade (high light 2000 µmol m-2 s-1). Os níveis de 
transcritos foram normalizados em relação aos níveis de expressão dos genes 
OsFdh e OsActina2. O símbolo * indica que os valores diferem significativamente 
quando comparados com o controle (P < 0,05). 

Figura 3: qRT-PCR dos genes OsApx1 a OsApx8 e OsGpx4 (glutationa peroxidase) em 
folhas de plantas de arroz não transformadas (A) e duplo silenciadas 
RNAiOsApx7/OsApx8 (B) tratadas com metil violágeno (50 µM). Os níveis de 
transcritos foram normalizados em relação aos níveis de expressão dos genes 
OsFdh e OssnU6. O símbolo * indica que os valores diferem significativamente 
quando comparados com o controle (P < 0,05). 
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