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1. INTRODUCAO

O arroz (Oryza sativa L.) é um dos cereais mais importantes no mundo e seu cultivo ocorre em
todos os continentes. Além disto, tem destaque por ser um alimento nutritivo, rico em carboidrato e
também por participar da dieta de mais da metade da populagdo mundial (Abadie et al., 2005).

Uma das principais caracteristicas do arroz irrigado € a manutengdo de uma lamina de agua
sobre o solo durante a maior parte do seu desenvolvimento. Em solos inundados, como no cultivo de
arroz, a provavel presenca de 6xidos de ferro amorfos e o baixo potencial redox do meio promovem um
aumento nas quantidades de ferro (Fe2+) em solucao, atingindo niveis que podem ser toxicos as plantas
cultivadas neste ambiente. O ferro tem como principal funcdo ativar enzimas e transportadores de
elétrons (Taiz, 2004), participando em processos fundamentais como fotossintese, respiragao, fixacao de
nitrogénio, sintese de DNA e em grande parte das reagdes bioquimicas, tanto na producdo como
consumo de oxigénio (Briat, 1995, 1997). No entanto, as plantas tém que manter a homeostasia de ferro,
fornecendo as quantidades necessarias do micronutriente e ao mesmo tempo prevenindo condi¢fes de
excesso do cation interno (Briat and Lobréaux, 1997, Gruzak et al., 1999).

Existem vérias familias de genes envolvidas no balanco de ferro nos vegetais, entre elas, tém-se
a familia Yellow Stripe que é um transportador especifico de ferro sem necessidade de reducgéo
extracelular (Curie et al., 2001).

O pré-suposto que a familia Poaceae tem um ancestral comum que iniciou sua divergéncia
evolucionéria a cerca de 60 milhdes de anos, implica em considerar que possivelmente outras gramineas
de interesse agrondmico, que pertencem ao mesmo grupo, contenham esses mesmos genes envolvidos
com o transporte de ferro. As ferramentas de bioinforméatica e biologia molecular tém auxiliado
significativamente na busca de respostas para o entendimento de determinados processos e fungdes
biolégicas. Uma destas ferramentas é o alinhamento de sequiéncias que pode ser utilizado para medir a
distancia evolutiva entre duas ou mais espécies, baseado na homologia das sequéncias comparadas.

Portanto, este estudo teve como objetivo de buscar seqiiéncias homoélogas a familia de genes
Yellow Stripe em algumas espécies gramineas.

MATERIAIS E METODOS



A familia Yellow Stripe possui 18 genes apresentando uma variacdo de 821 a 6875 pares de
bases. Os genes Yellow Stripe de Oryza sativa foram obtidos do NCBI, e alinhados contra bancos de
dados de sequéncias de ESTs de Avena sativa (4586), Hordeum vulgare (123351), Triticum aestivum
(41256), Triticum monococcum (7056), Triticum turgidum (7803) e Zea mays (297193), disponiveis na
pagina do NCBI. Os valores entre parénteses correspondem ao nimero de sequéncias ESTs de cada
espécie. O procedimento foi feito através do uso do programa BLAST2 (Altschul et al., 1990),
considerando como sequéncias homélogas aquelas com e-value menor que el

RESULTADOS

Na Tabela 1 sdo apresentados os resultados das sequiéncias homélogas encontradas nas
espécies gramineas. Foram encontradas 143 seqiéncias homélogas em Z. mays, 103 em H. vulgare, 25
em T. aestivum, 4 em T. monococcum e 2 em A. sativa.

Tabela 1. Seqiiéncias homologas a familia de genes Yellow Stripe do arroz encontradas no genoma de espécies

Poaceae.

Nas espécies Z. mays, H. vulgare e T. aestivum foram encontradas o maior nimero de
sequéncias homoélogas a genes Yellow Stripe de arroz. Para 16 loci em Z. mays foram encontradas
sequéncias homologas a O. sativa, 13 loci em T. aestivum, 12 loci em H. vulgare, seguidos pelas outras
espécies em menor nimero. Todas as sequiéncias homélogas encontradas apresentaram valores de e-
value significativos (<e'1°), mostrando que os alinhamentos ndo foram aleatérios.

Os resultados evidenciam a existéncia de seqiiéncias homologas conservadas entre as espécies
gramineas, no entanto € importante apontar que as espécies com 0 maior nimero de seqiiéncias
homélogas encontradas possuem também o maior nimero de seqiéncias nos bancos de dados,
podendo a pouca ou nenhuma homologia encontrada para as demais espécies ser explicada pelo fato da
disponibilidade de um menor nimero de sequéncias nos bancos de dados. Porém, a maior quantidade
de homoélogos encontrados nas espécies com maior nimero de sequéncias disponiveis pode ser
também devido & redundancia no banco de dados ESTs.

Possivelmente algumas das seqiiéncias homélogas encontradas poderdo ser utilizadas como
marcador e serem testadas nas populaces dessas espécies.

CONCLUSAO



Existem sequéncias homoélogas aos genes de ferro Yellow Stripe de arroz que estédo
conservadas entre as espécies, permitindo a identificagdo dos mecanismos evolutivos atuantes sobre os
diferentes membros da familia e da sua possivel aplicacdo em estudos de genémica comparativa.
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