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Os fatores de transcricio WRKY pertencem a uma das matores familias de proteinas regulatérias no reino vegetal A
caracteristica que di nome a familia é o dominio WRKY . uma regifio altamente conservada que contém o heptapeptideo
WEKYGQK e um motivo “dedo-de-zinco™ C2H2 ou C2ZHC. As proteinas WREY tém sido descritas como reguladores
transcricionais em varos processos fisiologicos e moleculares dos vegetais, incluindo a senescéncia foliar, o
desenvolvimento de tricomas e das sementes, a remodelagem da cromatina, em resposta a estresses abidticos e bidticos,
entre outros. No entanto. amnda se conhece pouco sobre o papel dessa familia gémica na interacio patogénica da videira
com a bactéria Xanthomonas citri pv. viticala, causadora do canero bacteriano, uma das prmcipais doencas que afetam a
produgdo da cultura em Pernambuco. Assim., o presente estudo se propds a validar transcritos WRKY wvia PCR
quantitativa em tempo real (RT-gPCR) em acessos de videira infectados com X ¢ifrd em trés tempos distintos (90
minutos, 24 e 48 horas) ap6s a inoculacio com a bactéria. O material vegeral utilizado nas andlises moleculares fo1
constituido por tecidos foliares das cultivares Red Globe (susceptivel ao cancro bacteriano) e do hibrido IAC-572
(moderadamente resistente ao cancro bacteriano), inoculados ou nio com a bactéria X cifri. Analises in silico nas
bibliotecas de RNA-Seq (geradas de RINAs totais de tecidos foliares das duas cultivares de videira coletadas no tempo
de 90 minutos) permitiram a identificacio de transcritos diferencialmente expressos. Foram desenhados cinco pares
de primers para transcritos WRKY. os quais foram submetidos a uma PCR in silico no Primer-BLAST do NCBI
visando confirmar sua anotacio e especificidade. Dos cinco pares de primers, dois foram eficientes (WRKY1 e
WREKY4) nas amostras de cDNA das duas cultivares utilizadas, sendo entio selecionados para a validacio por RT-
qPCR. Em todas as reacdes de RT-qPCR foram utilizadas tmplicatas biologicas e técnicas, além de trés genes de
referéncia previamente selectonados. As analises de quantificagio relativa demostraram que na cultivar resistente, o
gene WRKY1 fo1r induzido (1,5 vez) em relacio ao seu controle, apds 90 minutos de estresse. Com 24 horas apos a
moculacio, sua expressio foi reprimida (0,281 vezes), e com 48 horas, fo1 observada uma indugioo de 2.7 vezes,
quando comparado aos grupos controles. Na cultivar susceptivel. nio fo1 observada expressio diferencial significativa
em nenhum dos tempos avaliados. Ja o gene WRK Y4, apresentou indugio de 1,499 e 1,965 vezes com 90 nunutos e 24
horas de estresse, respectivamente. enquanto que o de 48 horas nio sigmificativo quando avaliado na cultivar resistente.
Entretanto, na cultivar susceptivel, fo1 observada superexpressio de 1.7 e 2.9 vezes nos tempos mais tardios (24 e 48
horas apés a moculacio) em relaciio aos controles nio moculados. Os resultados obtidos neste estudo auxiliaram na
wentificacio de WRKY atuantes nas wvias de tolerincia a bacténia ¥ cifrd, sugeninde que os mesmos possam estar
participando ativamente da resposta de defesa da planta frente ao ataque do patdgeno, sendo candidatos promissores
para aplicacio no melhoramento genético da videira.



