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Anadlise ampla do genoma funcional de feijoeiro em condicées de
deficiéncia hidrica

Wendell Jacinto Pereira’, Arthur Tavares de Oliveira Melo?, Paula Arielle Mendes Ribeiro Valdisser®, Claudio Brondani*, Alexandre Siqueira
Guedes Coelho®, Rosana Pereira Vianello®

A andlise do transcriptoma derivado de diferentes gendtipos de feijoeiro submetido a condicOes variadas de deficiéncia
hidrica possibilita gerar um enorme patriménio gendmico para as mais diferentes areas de pesquisa. O sequenciamento
do genoma expresso fornece informacoes sobre a identidade dos genes que constitui uma etapa inicial e fundamental
para avancar no conhecimento sobre o funcionamento dos mesmos, suas interacdes e seus produtos. Diante disso,

a determinacdo da identidade e quantidade de mRNA de um organismo em condicdes ambientais adversas possibilita
determinar a identidade dos genes que estdo ligados e a intensidade em que sao expressos. Esse estudo teve como
objetivo desenvolver e sequenciar bibliotecas de cDNA a partir de diferentes tecidos e gendétipos de feijao e analisar

em resposta aos tratamentos especificos os niveis diferenciais de expressédo génica. Foram avaliados os gendtipos
fenotipicamente divergentes BAT477, caracterizado como tolerante a seca, e Pérola, como suscetivel. A avaliacdo do
transcriptoma foi conduzida em diferentes tecidos, raiz e folha, e diferentes periodos de exposicao a deficiéncia hidrica,
sob condicao normal de disponibilidade hidrica (TO) e apés 75min (T75) e 150min (T150) do inicio da restricao hidrica
completa. Foram desenvolvidas e sequenciadas via tecnologia de sequenciamento de segunda geracao 12 bibliotecas

de cDNA. As andlises foram conduzidas utilizando o programa Trinity vinculado ao “R”, através do pacote edgeR
(Bioconductor), sendo considerados genes diferencialmente expressos (GDE) aqueles que apresentaram diferencas no
nivel de expressdo >4. A identificacdo dos GDEs foi realizada pelos termos do Gene Ontology, seguido pela anélise de
enriquecimento de termos e identificacdo dos processos mais significativos. Foram analisadas 1,38 x 109 sequéncias,

a partir das quais foram identificados 3.993 GDE. Considerando o tecido radicular, um maior nimero de GDEs foi
encontrado no genétipo tolerante (BAT 477) em todos os tratamentos de restricdo hidrica (93 genes), enquanto em
Pérola foram identificados 71 genes. Para o tecido foliar, o gendtipo Pérola apresentou maior nimero de DGEs em

todas as condicdes (592) quando comparado ao BAT477 (156). Observou-se um aumento significativo no nimero de
genes expressos ao longo dos periodos de restricdo hidrica para os dois gendétipos, com uma ativacao de mais de 50%
dos transcritos em raiz (T75). Adicionalmente, somente em raiz foi identificado o enriquecimento para um processo
biolégico em BAT477 relacionado a atividade da oxiredutase. Em folha, para o genétipo tolerante, foram identificados
processos relacionados a hidrolise enzimética e atividade da enzima fosfatase. Para Pérola, ao todo, 23 processos foram
identificados, demonstrando atividade molecular mais diversificada apds os minutos iniciais de estresse, incluindo o
aumento da atividade catalitica, além de processos especificos como “resposta a estresse”. Em Pérola foram identificados
termos relacionados a apoptose apds 75 min de deficiéncia hidrica, corroborando o carater de maior suscetibilidade dessa
cultivar. As informacdes estao sendo organizadas em bancos conforme suas funcdes génicas para a melhor compreensao
da evolucdo da expressdo dos GDEs ao decorrer do estresse, das rotas moleculares nos quais estdo envolvidos e
identificacdo de genes com maior potencial para inducéo a toleréncia a seca. Desse modo, o conjunto de genes ligados a
determinada caracteristica da tolerancia poderdo ser mais facilmente validados e disponibilizados aos diversos grupos de
estudo e de melhoramento genético.
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