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BUSCA E SELECAO DE GENES EM QTLs RELACIONADOS A TOLERANCIA A SECA PARA
IDENTIFICACAO DE SNPs EM ARROZ (Oryza sativa L.)
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Os dados de sequéncia de DNA cobrindo os aproximadamente 430 milhdes de pares de base dos 12
cromossomos de arroz (Oryza sativa L.) representam um marco no desenvolvimento cientifico. Trata-
se de uma espécie vegetal de grande importancia econdémica e social, a primeira graminea a ter o
seu genoma inteiramente seqiienciado. A informacao de sequéncia do genoma do arroz inicia uma
nova fase no conhecimento da biologia da cultura, abrindo perspectivas para o desenvolvimento de
variedades mais produtivas e qualitativamente superiores. Grande parte da informagdo sobre
seqiiéncias, mapas genéticos, mutanes, ou caracteristicas fenotipicas de arroz pode ser acessada
em bancos de dados mantidos em diferentes paises. No Brasil, o plantio de gramineas é fortemente
influenciado por fatores abidticos, e a disponibilidade de agua é um dos que mais se destacam.
Vérias regides do genoma do arroz associadas ao controle da tolerancia a seca foram identificadas.
Este trabalho teve como objetivo a varredura de regides cromossdmicas associadas a tolerancia a
seca, visando a selecdo de genes relacionados a essa caracteristica fenotipica, baseando-se em
informacdes de bancos de dados gendmicos de arroz. Tendo como referéncia diferentes mapas
genéticos e estudos de detecgdo de QTLs, foram selecionados ao longo do genoma locos associados
ao controle de tolerancia a seca. Estes dados foram corroborados por diferentes grupos de pesquisa,
utilizando cruzamentos variados, condicdes de bioensaio variadas e andlise fenotipica em regides
geograficas submetidas a fatores ambientais diversos. Regides gendmicas delimitadas pelos
marcadores microssatélites RG257-BCD3086 (cromossomo 10) e RZ337-RG351 (cromossomo 7)
foram analisadas visando a identificagdo de ORFs relacionadas a mecanismos de ajuste osmotico
(proteinas de membrana, transporte celular), desenvolvimento de raiz, vias metabdlicas associadas a
estresse hidrico, bem como genes expressos diferencialmente em gramineas em bioensaios de
tolerancia & seca. Um total de 24 genes candidatos foi identificado nas regi6es mapeadas. Uma
andlise da estrutura primaria dos produtos destes genes foi realizada a fim de detectar possiveis
dominios protéicos funcionais. Oligonucleotideos iniciadores foram desenhados para éxons nas
por¢des 5’ e 3’ dos genes, assim como em éxons internos, de acordo com o tamanho e estrutura do
gene. Polimorfismo de nucleotideo (SNPs) causado por mutacdes ou inser¢des/delecdes (indels) nos
genes identificados vém sendo estudados para identificar associacfes entre variacdo alélica e
variacdo fenotipica, mensurada em ensaios de tolerdncia a seca em casa de vegetagdo. Os
resultados iniciais confirmam a existéncia de genes potencialmente associados a mecanismos de
toleréncia a seca nas regides cromossdmicas previamente mapeadas. Os dados possibilitam a
elaboracdo de rotinas para busca automatizada de genes de interesse em rgiées que controlam
caracteristicas quantitativas. Este trabalho constitui a fase inicial de um projeto de estudo de variacdo
alélica em genes de caracteristicas quantitativas e sua relagdo com variacao fenotipica em arroz.
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