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A sintese de genes de resisténcia (R) representa a primeira linha de defesa vegetal frente ao ataque de agentes
patogénicos. A familia NBS-LRR ¢ a mais representativa entre as classes de genes R e vém sendo amplamente utilizada
em abordagens biotecnoldgicas e no melhoramento genético de diversas culturas de importancia agrondémica visando
resisténeia a patdgenos. O género Vitis destaca-se entre as espéeies frutiferas cultivadas mundialmente, apresentando
grande importancia socioecondmica. sobretudo, na regido do Vale do Sdo Francisco em Pernambuco. No entanto,
apesar dos altos rendimentos alcancados em sua produtividade. as espécies de videira cultivadas nessa regifio tém
apresentado susceptibilidade a diversos patogenos, em especial a bactéria Xanthomonas citri pv. viticola. Diante disso.
o presente trabalho objetivou validar a expressdo diferencial de genes NBS-LRR candidatos via PCR quantitativa em
tempo real (RT-qPCR) em acessos de videira contrastantes quanto a resisténeia a X eirri. Para tanto, tecidos foliares das
cultivares Red Globe (suseeptivel ao cancro bacteriano) e do hibrido IAC-572 (moderadamente resistente ao cancro
bacteriano) foram inoculados com a bactéria X citri ¢ coletados em trés tempos distintos (90 minutos, 24 ¢ 48 horas
ap6s a inoculagdo) e constituiram o material vegetal avaliado, comparativamente ao controle nio inoculado. A extracio
do RNA total foi realizada a partir da associacio do protocolo CTAB-Acetato e do Kit SV Total RNA Tsolation System
(Promega). A sintese de cDNA fol realizada por meio do Kit GoSeript'™ Reverse Transeription System (Promega)
seguindo instrugdes do fabricante. Andlises in silico nas bibliotecas de RNA-Seq (geradas de RNAs totais das duas
cultivares de videira do tempo de 90 minutos) permitiram a identificacio de transcritos diferencialmente expressos.
Foram desenhados 14 pares de primers que codificavam transcritos NBS-LRR. As reacdes de RT-qPCR foram
realizadas no termociclador CFX96 Touch Real-Time (Bio-Rad). utilizando triplicatas bioldgicas e técnicas trés genes
de referéncia (TRUS, TCBP ¢ 60SRP). Dos 14 pares de primers, quatro foram eficientes nas amostras de ¢cDNA da
cultivar Red Globe e dois foram eficientes para a cultivar TAC-572. Apenas um par de primer (NBS-LRR12) foi
eficiente em ambas as cultivares, sendo selecionado para a validacdo por RT-qPCR. As andlises de quantificagdo
relativa demostraram que o gene NBS-LRRI12 ndo apresentou expressio diferencial nos dois primeiros tempos de
estresse nas duas cultivares. No entanto, com 48 horas apds a noculacio. observou-se uma inducio de 6.01 vezes na
expressdo desse alvo na cultivar IAC 572, ao passo que na cultivar Red Globe a sua expresséo néo foi significativa,
indicando uma resposta gendtipo especifica, embora tardia. mas que sugere a participacio desse alvo na resposta de
defesa da planta frente ao patégeno. Os resultados obtidos contribuiram para um melhor entendimento das
caracteristicas moleculares dos genes NBS-LRR e sua participaciio no processo de defesa em videira, apresentando
potencial para desenvolvimento de marcadores moleculares ¢ aplicacdo em programas de melhoramento genético da
cultura.
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