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1. INTRODUÇÃO 
 
 As plantas absorvem e perdem água continuamente. Além disso, a água é o 
solvente que permite que gases, minerais e outras substâncias possam penetrar nas 
células e fluir entre as mesmas e entre os vários órgãos do vegetal. De todos os 
recursos de que a planta necessita para se desenvolver, a água é o mais abundante 
e o mais limitante para a produtividade agrícola, tornando, assim, a compreensão a 
respeito de absorção e perda de água pelas plantas muito importante. 
Recentemente, com a descoberta da existência das aquaporinas, explicaram-se as 
taxas de movimento de água observadas através das membranas, uma vez que a 
água circula mais rapidamente através desses canais do que pela dupla camada 
lipídica (Maurel, 1997; Agre & Kozono, 2003). 
 Considerando que as espécies pertencentes à família Poaceae tenham 
divergido de um ancestral comum há cerca de 60 milhões de anos (Wilson et al., 
1999), é provável que as gramíneas de interesse agronômico tenham sofrido as 
mesmas modificações também nos genes envolvidos com o transporte de água. 
Estudos de genômica comparativa têm reforçado esta hipótese, demonstrando que a 
colinearidade dos genes geralmente é bem conservada entre os genomas das 
gramíneas (Bennetzen & Freeling, 1997). 
 O conhecimento do genoma completo do arroz e a sintenia com genomas de 
outras gramíneas como trigo, milho, aveia, cevada e sorgo (Devos & Gale, 2000) 
propiciou que genes homólogos (sequências com similaridade atribuída devido à 
descendência de um ancestral comum) sejam obtidos mais facilmente também em 
aveia, possibilitando a transferência de informações genéticas de espécies modelos 
para aquelas espécies com poucos investimentos em pesquisa genômica ou para 
espécies com importância regional (Bennetzen & Freeling, 1997; Varshney et al., 
2005). 
 A análise das sequências dos genes e o estudo das relações filogenéticas 
contribuem significantemente na escolha de estratégias de transferibilidade entre a 
espécie modelo (como arroz) e espécie órfã (como aveia), direcionando a busca de 
genes candidatos para posteriores estudos. Baseando-se nesta estratégia, o 



objetivo deste trabalho foi buscar sequências homólogas a genes de arroz 
relacionados com a homeostasia da água na aveia. 
 

2. MATERIAL E MÉTODOS 
 
 O trabalho foi realizado no Centro de Genômica e Fitomelhoramento – 
FAEM/UFPel, em maio de 2009. O banco de dados de sequências ESTs (expressed 
sequence tags) de Avena sativa (10.383 sequências), assim como os 33 genes 
expressos em Oryza sativa relacionados com a homeostasia da água (Sakurai et al., 
2005), foram obtidos no GenBank® (NCBI). A redundância do banco de dados de 
sequências ESTs de Avena sativa foi eliminada através do programa CAP3 (Huang 
& Madan, 1999). 
 Os genes foram alinhados contra o banco de dados de sequências ESTs 
utilizando-se o programa BLAST (Altschul et al., 1990), considerando-se como 
sequências homólogas aquelas com mais de 100bp (pares de bases) e com E-value 
menor que e-10. Posteriormente foi realizado um alinhamento global entre as 
sequências para a seleção das regiões mais conservadas. As sequências 
selecionadas foram submetidas a alinhamento múltiplo no programa Clustal-W e ao 
programa MEGA4 (Tamura et al., 2007), utilizando o método de agrupamento 
Neighbor Joining (Saitou & Nei, 1987) com Bootstrap de 1000 repetições para a 
construção dos cladogramas (Felsestein, 1985). 
 

3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 Dos 33 genes de aquaporinas de arroz alinhados contra o banco de ESTs de 
aveia, somente 13 sequências homólogas foram encontradas no banco. Para os 
genes OsPIP1-1 e OsPIP1-3 foram encontradas seis sequências homólogas, 
enquanto que para OsPIP2-7, OsPIP2-8, OsTIP1-1 e OsTIP1-2 foi encontrada 
apenas uma sequência. 
 O número de sequências de ESTs homólogas a genes de arroz relacionados 
com a homeostasia da água estão listados na Tabela 1. Todas as sequências 
encontradas apresentam valores de E-value significativos (<e-10), mostrando que os 
alinhamentos não foram ao acaso. 
 Os cladogramas apresentados (Figura 1) são dos genes de aquaporinas de 
arroz da subfamília TIP (tonoplast intrinsic proteins) e PIP (plasma membrane 
intrinsic proteins), juntamente com seus correspondentes da espécie Zea mays 
(Chaumont et al., 2001), também pertencente à família Poaceae. 
 
Tabela 1.  Genes de arroz relacionados com homeostasia de água e número de homólogos. 

 

Genes Nº de sequências 
homólogas em aveia 

Melhor 
e-value Identidade (%) 

OsPIP1-1 6 7e-36 87 
OsPIP1-3 6 5e-46 85 
OsPIP2-1 3 e-166 89 
OsPIP2-2 4 0 87 
OsPIP2-3 4 0 87 
OsPIP2-4 3 0 86 
OsPIP2-5 3 e-150 89 
OsPIP2-6 3 e-58 84 
OsPIP2-7 1 e-31 83 
OsPIP2-8 1 e-18 82 



OsTIP1-1 1 e-40 87 
OsTIP1-2 1 4e-43 89 
OsTIP2-2 2 2e-14 89 
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4. CONCLUSÃO 

 
 Os resultados demonstraram a existência de 13 sequências homólogas 
preservadas entre as espécies escolhidas para este estudo. Contudo, é preciso 
considerar que o número de sequências provavelmente está subestimado, pois o 
banco de dados da aveia é pequeno quando comparado com as informações 
disponíveis sobre o genoma de outras gramíneas como o arroz e o milho.  
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