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1. INTRODUCAO

O arroz (Oryza sativa L.) € um dos cereais de maior importancia social e
econbmica para o mundo, ocupando anualmente uma area aproximada de 154
milhdes de ha e producédo de 618,5 milhdes de toneladas (FAO, 2006), e servindo de
alimento para dois tercos da populacdo mundial. A crescente demanda por este
alimento remete ao melhoramento genético para o atendimento de mecanismos
genéticos ligados a alta produtividade e qualidade de graos, sendo imprescindivel
para isto a presenca de variabilidade genética.

Este género compreende um extenso grupo formado atualmente por 21
espécies (LONDO et al., 2006), sendo as espécies Oryza sativa subsp. japonica e O.
sativa subsp. indica as mais cultivadas e estudadas. Varios trabalhos mostram a
importancia das espécies selvagens do género Oryza. As espécies sao
representadas geneticamente por 10 diferentes tipos de genomas, sendo 0s
genomas AA, BB, CC, BBCC, CCDD, EE, FF, GG, JJHH e JJKK. As espécies que
possuem 0 genoma AA sado pertencentes ao pool génico primario, apresentando
maior facilidade de hibridagGes interespecificas e consequente transferéncia de
genes, sem mostrar esterilidade (REN et al., 2003). Além disso, a espécie O. sativa
spp japonica foi completamente sequenciada e mapeada, e se constitui em um
modelo genético para todos 0s cereais por possuir um genoma comparativamente
pequeno (390 Mb) e apresentar elevada sintenia com outros genomas de cereais
como aveia, trigo, milho, cevada e sorgo (KURATA et al.,, 1994; BENNETZEN &
FREELING, 1997; GALE & DEVOS, 1998).

O ferro tem como principal fungdo ativar enzimas e transportadores de
elétrons (TAIZ, 2004), participando em processos fundamentais como fotossintese,
respiracao, fixacdo de nitrogénio, sintese de DNA e em grande parte das reacdes
bioguimicas, tanto na produgdo como consumo de oxigénio. Entretanto, as plantas
tém que manter a homeostasia de ferro, fornecendo as quantidades necessarias do
micronutriente e ao mesmo tempo prevenindo condi¢cdes de excesso do cétion
interno (BRIAT & LOBREAUX, 1997, GRUZAK et al., 1999).



Os mecanismos de tolerancia a toxicidade de ferro sdo extremamente
complexos e tém sido descritos em diversos estudos. A rede génica responsavel
pelas respostas a toxicidade de ferro envolvem varias familias génicas, com numero
variavel de membros. As principais familias génicas envolvidas na homeostasia de
ferro em plantas sdo Yellow Stripe Like (YSL), Natural Resistance Associated
Macrophage Proteins (NRAMP), Nicotianamine Sintase (NAS), Iron Responsible
Transporter (IRT) e Ferric Reductase Oxidase (FRO) (CURIE et al.,, 2003). O
entendimento dos mecanismos de tolerancia ao ferro em arroz podera fornecer
novas perspectivas para o problema, auxiliando no desenvolvimento de genotipos
tolerantes nos programas de melhoramento de arroz.

As ferramentas de bioinformatica e biologia molecular tém auxiliado
significativamente na busca de respostas para o entendimento de determinados
processos e funcbes biologicas. O alinhamento de sequéncias € uma das
ferramentas que pode ser utilizado para medir a distancia evolutiva entre duas ou
mais espécies, baseado na homologia das sequiéncias comparadas. A analise das
seqUéncias do gene e o estudo de filogenia sdo importantes para compreender a
historia evolutiva de um gene, ajudar no desenvolvimento de primers para futuros
estudos do gene e de sintenia entre espécies modelo como o arroz e
monocotiledéneas.

Neste sentido, o objetivo do presente trabalho foi verificar a existéncia de
homologos de genes envolvidos na homeostasia de ferro em espécies de arroz de
genoma AA.

2. MATERIAL E METODOS

As sequéncias dos genomas de cinco espécies do género Oryza foram
obtidas do GeneBank do National Center for Biotechnology Information - NCBI
(http://mwww.ncbi.nim.nih.gov/). As fracdes gendmicas das espécies Oryza baixadas e
seus respectivos tamanhos entre parénteses foram O. glaberrima (41 Mbp), O.
nivara (72 Mbp), O. rufipogon (96 Mbp), O. sativa spp. indica (339 Mbp), O. sativa
spp. japonica (371 Mbp) utilizadas para verificar a existéncia de sequéncias
homologas a genes envolvidos com a homeostasia de ferro em espécies de arroz de
genoma AA. Os valores entre parénteses correspondem ao tamanho do banco de
dados de cada espécie no momento do download.

As sequéncias dos genes de ferro da espécie O. sativa spp. japonica foram
utilizadas como base para realizar a busca dos homélogos. A busca foi realizada
através do uso do programa Blast (ALTSCHUL et al., 1990), considerando como
seqiiéncias homoélogas aquelas com e-value menor que e™°.

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Na Tabela 1 sédo apresentados os tamanhos dos genomas sequenciados e
estimados (entre parénteses), familias génicas com o niumero de membros, e 0s
resultados das seqiiéncias homologas encontradas com o numero de e-value mais
significativo, através da busca pelo Blast nas espécies O. glaberrima, O. nivara, O.
rufipogon, O. sativa subsp. indica, O. sativa subsp. japonica.

Os resultados encontrados evidenciam a presenca de sequéncias homologas
aos genes envolvidos na homeostasia de ferro em O. sativa subsp. jap6nica a todos
os membros das familias génicas nas demais espécies de arroz. Todas as



sequéncias homologas encontradas apresentaram valores de e-value significativos
(<e™), mostrando que os alinhamentos ndo foram aleatérios.

A espécie O. sativa subsp. indica apresentou a maior similaridade com O.
sativa subsp. japonica entre as espécies estudadas, refletindo a tendéncia, ja que
acredita-se que estas duas espécies sdo as mais proximas evolutivamente por
terem divergido de O. rufipogon. Os valores de e-value encontrados para as
sequéncias homodlogas nas demais espécies foram significativos, comprovando
desta forma, a verdadeira existéncia de homodlogos aos genes envolvidos na
homeostasia de ferro. Para o gene IRT foi encontrado apenas uma seqiéncia
homologa nas espécies O. glaberrima, O. nivara, O. rufipogon, fato que pode ser
explicado por as mesmas nao estarem ainda completamente sequienciadas.

Estes resultados mostram claramente que estes homoélogos séao
evolutivamente conservados entre as espécies, fato que ja era esperado, devido a
proximidade das espécies do género Oryza. Algumas das sequéncias homologas
encontradas possivelmente poderdo ser utilizadas como marcador e serem testadas
nestas espécies. A presenca do genoma AA e a maior facilidade de hibridacfes
interespecificas e consequente transferéncia de genes podem contribuir
beneficamente para o melhoramento da espécie no desenvolvimento de genotipos
tolerantes de arroz ao ferro. Além disso, a espécie O. sativa subsp. japonica foi
completamente seqiienciada e mapeada, e se constitui em um modelo genético
para todos 0s cereais por possuir um genoma comparativamente pequeno.

4. CONCLUSAO

Os resultados mostraram a existéncia de homoélogos evolutivamente
conservados entre estas espécies. Algumas das seqiiéncias homologas encontradas
possivelmente poderdo ser utilizadas como marcador e serem testadas nestas
espécies, podendo contribuir beneficamente para o melhoramento da espécie no
desenvolvimento de gendtipos de arroz tolerantes ao ferro.
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Tabela 1. Homdlogos de genes envolvidos na homeostasia de ferro em espécies de arroz de genoma AA.

Espécies MB* Familia génicas (n°de membros)**

OsNramp(8) OsYsl(18) Oslrt (2) OsNas (5) OSFro (2)
O. sativasubsp. japonica 371 8 (0.0) 18 (0.0) 2 (0.0 5(0.0) 2 (0.0)
O. sativa subsp. indica 339 8 (e-100) 18 (0.0) 2 (0.0 5(0.0) 2 (0.0)
O. rufipogon 96 (439) 8 (7e-053) 16 (1e-012) 1(0.0) 4 (4e-039) 2 (2e-045)
0. glaberrima 41 (357) 8(1le-058) 13 (1e-102) 1(0.0) 3 (e-153) 2 (2e-015)
O. nivara 72 (448) 8 (2e-038) 16 (3e-014) 1 (e-150) 4 (3e-029) 2 (0.0

*Tamanho do genoma sequenciado e estimado (entre parénteses).
**Eamilias génicas com o seu relativo nimero de membros de cada familia.



