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Resumo:

As informacdes disponiveis na area gendémica tém possibilitado oportunidades de contribuicées para o
melhoramento genético de varias culturas, especialmente as grandes commodities. O isolamento de
novos genes bem como o entendimento de suas funcbes é primordial para trabalhos associados a
expressao génica ou transgenia com a finalidade de auxiliar as demandas primarias estabelecidas nos
programas de melhoramento do algodao. No presente estudo, seis genes (GhASH, GhFIB0O10, GhGLUC,
GhMYB, GhOVUe GhUDP), identificados em estudos prévios a partir de uma biblioteca subtrativa de botao
floral do algodoeiro, foram avaliados quanto a expressao tissular. A partir do inicio da floracdo, aos 45
dias, foram coletados tecidos reprodutivos de botdes florais com 10 mm, representados por bracteas,
sépalas, pétalas, anteras e évulos, posteriormente foi extraido o RNAm e sintetizado o cDNA utilizando
kits. Para as andlises quantitativas via RT-gPCR foi utilizado o termociclador Eco ™ Real-Time PCR System
(llumina). Todas as reagdes foram feitas em triplicata experimental e os dados brutos de fluorescéncia
para determinacao da curva de Melt, valores de Cts e os graficos foram gerados automaticamente pelo
termociclador. Para normalizacao da reagao foram utilizados os genes constitutivos GAACT (Actina),
GhUBQ14 (poliubiquitina) e GhPP2A (subunidade calalitica de fosfatase 2A), e para andlise do padrao
gerado foi utilizado a quantificacao relativa. De maneira geral, a expressao relativa foi mais acentuada nos
gametdfitos para a maioria dos genes, exceto para o gene GAGLUC com expressao mais acentuada em
pétalas. Os genes GhOWU e GhUDP exibiram um perfil de expressdo mais distinto quando comparado
com os demais, com expressao predominante em 6vulos e anteras, respectivamente, corroborando com
a funcao dos genes da classe homeobox (HB), homdlogo ao gene GAOWVU, cuja a fungéo esta diretamente
envolvida com o desenvolvimento de évulos e com a classe de genes UDP-glicosiltransferases, homélogo
ao GhUDP, que atuam na formacao dos graos de poélen. Para o gene GhMYB a expressao foi limitada e
quase que basal em pétalas, 6vulos e anteras. Os resultados obtidos neste trabalho fornecem
informacdes relevantes da expressao de diferentes genes em tecidos florais de algodoeiro, podendo atuar
em diversos processos de formacao e/ou desenvolvimento dos érgaos floriferos, sobretudo em anteras e
ovulos. Estudos adicionais para caracterizagao funcional desses genes promissores e isolamento de suas
regidbes reguladoras upstream tornam-se necessarios a fim de contribuir com os avancos do
melhoramento genético dessa oleaginosa.
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