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Resumo

O aluminio presente em solos acidos é toxico para as plantas, causan-
do diminuicao da produtividade agricola. Urochloa decumbens cv. Basi-
lisk destaca-se entre as cultivares forrageiras pela elevada tolerancia ao
aluminio. O objetivo deste trabalho foi obter o transcriptoma de raizes
dessa cultivar sob estresse por aluminio e avaliar genes diferencialmen-
te expressos em genoétipos contrastantes usando RT-gPCR. Plantulas
da cultivar foram submetidas as condices com e sem aluminio, em
hidroponia, por 8 horas. O experimento foi inteiramente casualizado
com trés repeticdes de 30 plantulas cada. O RNA das raizes foi extra-
ido e as bibliotecas de cDNA obtidas foram sequenciadas em Illumina
HiSeq™2000. Aproximadamente 40 Gb de dados foram gerados e, por
montagem de novo usando Trinity, resultaram em 113.918 unigenes.
Pelo banco de dados ndo redundante de proteinas do NCBI, 63% dos
unigenes puderam ser anotados por homologia com proteinas descri-
tas, sendo 29,7% com similaridade ao Sorghum bicolor. Foram obtidos
6.698 genes diferencialmente expressos, 3.637 up e 3.061 down
regulados, destacando-se genes da hiossintese de metabdlitos secun-
darios (16,9%) e do ciclo do citrato (4,16%). Potenciais marcadores
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moleculares foram identificados, 17.375 microssatélites e 315.573
polimorfismos de base Unica (SNPs). A andlise de gendbmica compara-
tiva entre U. decumbens e outras gramineas com genoma sequenciado
revelou maior similaridade com Setaria italica, outra forrageira C4. Para
as andlises de expresséo génica em RT-gPCR, seis genes de referéncia
foram testados e quatro mostraram-se excelentes controles endégenos.
Dez genes diferencialmente expressos foram selecionados e serdo ava-
liados em dois genétipos contrastantes em quatro tempos de exposi¢ao
ao aluminio (8, 24, 48 e 72 horas). Esse trabalho trouxe informacgdes
importantes e novas sobre o genoma dessa espécie forrageira e, apesar
dos resultados de expressao diferencial serem preliminares, certamente
contribuira para o entendimento dos mecanismos envolvidos na toleran-
cia dessa espécie ao aluminio, auxiliando os programas de melhoramen-
to genético.

Parceria / Apoio financeiro

Embrapa Gado de Corte, Fundect, CNPq, CAPES e Unipasto.



