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Resumo: Relatos da importância das modificações epigenéticas na adaptação a 

diferentes estresses são descritos. Diferentes genes estão envolvidos no direcionamento 

de modificações epigenéticas, entre eles genes de enzimas metilases e glicosilases, que 

participam na metilação e na desmetilação ativa do DNA. Existem também genes que 

codificam proteínas como as Methyl-CpG-binding domain (MBD) proteins, as quais se 

ligam ao DNA metilado e promovem a chamada interpretação da metilação. Poucas 

informações sobre o perfil de expressão transcricional de genes relacionados com 

metilação e modificações da cromatina está disponível. Neste trabalho foram obtidas 

informações sobre a expressão transcricional de genes relacionados com modificações 

epigenéticas em arroz (Oryza sativa L.), bem como informações sobre putativos 

homólogos de MBDs em diferentes espécies vegetais. 
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