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Devido a importancia agro-econdmica da auséncia de sementes para a obtencéo de
novas cultivares de uvas de mesa, a compreenséo da regulagdo da expressdo génica,
associada a formagdo da semente, torna-se um pré-requisito essencial para o
desenvolvimento de ferramentas aplicadas ao melhoramento genético. O objetivo desse
projeto foi obter uma colegdo de genes diferencialmente expressos durante o
desenvolvimento inicial de frutos da cultivar apirénica Thompson Seedless, fazendo uso
da metodologia de representagdo diferencial de transcritos (RDA). Frutos da cultivar
Thompson Seedless, coletados a partir do estabelecimento do fruto (FS) e em intervalos
regulares de duas semanas até a oitava semana de desenvolvimento (DF2, DF4, DF6 e
DF8 respectivamente) foram utilizados para a extragdo de RNA total e sintese de cDNAs.
Seis bibliotecas representando genes estadio-especificos foram construidas: trés
utilizando-se uma etapa de subtracdo e trés utilizando-se duas etapas de subtracao
sucessivas. Em ambos os casos a estratégia de subtragéo foi: FS vs. mistura equimolar
de DF4 +DF8; DF4 vs. mistura equimolar de FS + DF8 e DF8 vs. mistura equimolar de FS
+ DF4.  Até o momento, 833 clones sequenciados foram analisados utilizando-se
ferramentas de bioinformética, permitindo a identificagdo de 377 fragmentos derivados de
transcritos (TDFs) estadio-especificos (FS: 264, DF4: 67 e DF8: 45). No estadio FS, 169
TDFs formaram 10 agrupamentos (clusters) e 95 foram classificados como (nicos
(singletons), no estadio DF4, 45 TDFs formaram 6 clusters e 23 formaram singletons; e no
estadio DF8, 32 TDFs formaram 6 clusters e 13 formaram singletons. 456 TDFs foram
identificados e classificados em mais de um estadio de desenvolvimento. Essas
bibliotecas serdo utilizadas para identificagdo de uma colecdo de genes estadio-
especificos cujo perfil de expressdo sera avaliado em genétipos diferentes e ao nivel
tissular. (Apoio financeiro: Embrapa Uva e Vinho, CNPq e FAPERGS).
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