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RESUMO

Stylosanthes scabra é uma importante leguminosa amplamente empregada como forrageira. Por apresentar
caracteristicas de tolerdncia a seca e adaptacdo a solos com baixa fertilidade, destaca-se como uma espécie de
grande interesse em andlises de expressdo de genes responsivos ao déficit hidrico. Nesse contexto, a PCR
quantitativa em tempo real (RT-qPCR) tem mostrado ser uma eficiente técnica para validacdo da expresséo de
genes diferencialmente expressos sob determinadas condicdes fisiologicas, tecido-especificos ou relacionados ao
tempo cronoldgico ap6s o estresse. Esse trabalho teve como objetivo selecionar e testar um conjunto de genes com
potencial uso como candidatos a genes de referencia (responséveis pela normalizacdo das populagbes de
transcritos nas distintas situacdes estudadas) a serem utilizados para a validagdo da expressdo via RT-gPCR de
experimentos de RNA-Seq de S. scabra mediante déficit hidrico. Seis pares de primers (que ancoram em
transcritos codificadores de proteinas envolvidas em processos celulares basais) foram desenhados para amendoim
(Arachis hypogaea), enquanto para soja (Glycine max) foram desenhados 11 pares. Esse conjunto de primers foi
testado via PCR convencional usando como template cDNAs sintetizados a partir de RNA total de folhas e raizes
de S. scabra. Dos 17 primers testados, 29,4% (ADH3, 60s, ELF1B, G6PD, RHA1) apresentaram funcionalidade e
especificidade em ambos os tecidos analisados. Quando comparados os tipos de tecidos, foi verificado que 53%
dos primers foram funcionais no tecido radicular, ao passo que 35,3% dos primers amplificaram somente no
tecido foliar. O maior indice de transferabilidade foi obtido a partir de pares de primers desenhados para
sequéncias de amendoim (83,3%), contra os 45,4% dos pares de primers desenhados para soja. Tal fato pode estar
associado a maior sintonia entre S. scabra com o amendoim, uma vez que essas espécies apresentam-se
filogeneticamente mais proximas comparativamente a soja. Devido a importancia de S. scabra como fonte de
genes importantes na tolerancia a seca e, por ainda ndo existirem informacdes sobre a espécie em bancos de dados
publicos, os resultados obtidos neste estudo representam um valioso conjunto de genes para uso em RT-gPCR
como candidatos a genes de referéncia para analises de expressao de S. scabra em resposta ao déficit hidrico.
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