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Introducao

A familia Lamiaceae é composta por 6000
espécies que sdo distribuidas em 236 géneros,
dentre seus membros estdo plantas como as
variedades de Salvia, que apresentam diversas
propriedades bioldgicas (NIETO, 2017, EBADOLLAHI,
et al, 2020). Recentemente técnicas de transcriptoma
vém sendo empregadas para estudos mais
aprofundados a respeito de vias de transcricdo e
genes especificos dessa familia.

O objetivo deste trabalho foi realizar uma
revisdo bibliografica para obtencédo de informacgbes
sobre genes envolvidos em diversas vias regulatérias
e metabdlicas de plantas da familia Lamiaceae.

Metodologia

Os trabalhos avaliados nesta revisdo
bibliografica foram selecionados na plataforma
PubMed (https://pubmed.ncbi.nim.nih.gov/),
cruzando as palavras “Lamiaceae” e “transcriptome”.
Apés uma filtragem dos resultados, foram
selecionados 70 artigos para analise. Posteriormente
foram selecionados outros 12 artigos na plataforma
Google Académico realizando o mesmo cruzamento
de palavras.

Apds a leitura dos artigos, as principais
informagbes relacionadas aos genes estudados e
aplicag@es bioldgicas foram reunidos e discutidos.

Resultados e Discussao

ApOs a reunido dos dados levantados, foi
constatado que a maior parte dos trabalhos utilizou
como método de analise transcriptbmica o
sequenciamento de RNA (RNA-seq). A respeito da
plataforma de sequenciamento, a majoritariamente
utilizada foi a plataforma Illlumina Hi-seq.

Com relagdo as espécies de Lamiaceae
analisadas, as variedades de Salvia (miltiorrhiza,
hispanica, splendens, fruticosa etc.) tiveram grande
destague nos estudos, estando presente em
aproximadamente metade deles. Na sequéncia de
destaque tivemos as variedades de Ocimum

(basilicum, americanum, tenuiflorum, etc) e Mentha
(spicata, canadensis, etc).

A respeito dos compostos ativos, tanshinona
foi o que obteve mais destaque dentre os estudos.
Na sequéncia, tivemos os &cidos fendlicos, que
também foram foco de diversos estudos.

Os trabalhos analisados identificaram uma
diversidade de genes, os quais apresentam grande
potencial para estudos mais aprofundados visando
aplicagbes biotecnoldgicas. Entre esses genes, de
acordo com cada trabalho, foi possivel identifcar
alguns envolvidos com a biossintese de compostos
bioativos produzidos pelas plantas, assim como
genes envolvidos em respostas a estresses diversos.

Conclusoes

A aplicac@o de técnicas de transcriptoma
para o estudo de plantas da familia Lamiaceae
permite a identificac@o e caracterizacdo de diversos
genes e vias metabdlicas, desde genes relacionados
a sintese de compostos, até vias de transcricao
responsaveis pelo desenvolvimento de partes
especificas da plantae respostas a estresse.

Os genes e vias de transcri¢cdo apresentados
nos resultados possuem grande potencial de uso
para estudos futuros que envolvam manipulagédo
genética, permitindo que as informag¢des contidas no
trabalho sirvam como banco de dados para estudos
posteriores.
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