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1. INTRODUCAO

O arroz (Oryza sativa L.) esta presente na dieta de mais de dois tercos da
populacdo mundial sendo responsavel por cerca de 11% da area total cultivada. Na
América Latina, o arroz é a fonte basica de calorias da dieta (FERREIRA & VILLAR,
2004). O sucesso de comercializagdo de uma variedade de arroz é dependente da
qualidade dos seus graos, dentre os parametros mais importantes para essa
caracteristica, destacam-se, o rendimento de gréos apés o polimento, caracteristicas
nutricionais e qualidade culinaria. O rendimento e o valor nutricional dos gréos séo
influenciados pela sintese e estocagem de carboidratos, proteinas e minerais,
durante o enchimento dos grdos de arroz. J4 a qualidade culinaria é afetada pela
interacdo de varias enzimas durante o desenvolvimento dos graos, que sao
responsaveis pela estrutura final do amido no endosperma. A manipulacdo dessas
vias metabdlicas pode resultar em melhorias significativas no valor nutricional do
grao (MAZUR et al.,1999). A utilizacdo de marcadores microssatélites localizados
em genes associados a via metabdlica da rota do amido pode fornecer avangos para
a selecdo de constituicdes genéticas de arroz com maior qualidade de graos.
Microssatelites ou SSRs (simple sequence repeat) sdo sequéncias de DNA
formadas pela disposicdo em série de nucleotideos repetidos em arranjos formados
entre dois e seis pares de bases (MORGANTE & OLIVIERI, 1993) e devido suas
caracteristicas como marcadores moleculares, se tornaram uma importante
ferramenta para ligar variagbes génicas a variagbes do fendtipo. Os SSRs séo
marcadores moleculares altamente polimérficos, de heranca codominante, séo
multialélicos e ocorrem abundantemente em genomas eucariotos, sdo baseados em
PCR, reproduziveis e de custo reduzido (SALLES & BUSO, 2003). O objetivo deste
trabalho foi localizar in silico, locos microssatélites presentes em genes de enzimas
da rota metabolica do amido e sacarose em arroz.

2. METODOLOGIA

Inicialmente foi realizada a busca dos genes de enzimas da via metabdlica do
amido e sacarose em arroz (Oryza sativa L.) com base no banco de dados do KEGG
(Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes), as sequiencias de nucleotideos dos
genes foram obtidas e posteriormente foi realizada a busca por locos de
microssatélites nestas sequencias, utilizando o programa computacional SSRLocator
(MAIA, et al., 2008). Foi realizada a busca por motivos dimeros, trimeros, tetrdAmeros
e hexameros com repeticbes em série formando fragmentos maiores que 12 pares
de bases. Este procedimento realiza a busca de microssatélites tanto de classe |
onde as regides repetidas em série formam fragmentos acima de 20 pares de bases,
guanto os microssatélites de classe Il que sdo agueles com regides repetidas em
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série constituindo fragmentos variando de 12 a 20 pares de bases. Foram
considerados como parametros de busca o intervalo de 100 pares de bases entre os
locos microssatélites e até cinco pares de bases entre regides imperfeitas.

3. RESULTADOS E DISCUSSOES

Foram encontrados 81 genes relacionados a via metabdlica do amido e
sacarose em arroz. Foram encontradosUm total de 62 locos microssatélites foram
identificados, sendo a maioria do tipo trimero (Tabela 1). Estes 62 microssatélites
encontrados estdo presentes em 81 genes que codificam para 20 enzimas
diferentes, sendo estas: glucose-6-phosphate-isomerase, hexokinase,
phosphoglucomutase, alpha-amylase, 4-alpha-glucanotransferase, alpha-
glucosidase, endoglucanase, beta-glucosidase, fructokinase, hexokinase, glucose-1-
phosphate adenylyltransferase, starch synthase, glucan 1,3-beta-glucosidase, beta-
fructofuranosidase, sucrose synthase, alpha, alpha-trehalose-phosphate synthase
(UDP-forming), UDPglucose 6-dehydrogenase,UDP-glucuronate 4-epimerase, alpha-
1,4-galacturonosyltransferase, pectinesterase. A maior presenca de locos
microssatélites foi observado para as enzimas: endoglucanase, glucose-1-phosphate
adenylyltransferase, UDP-glucuronate 4 - epimerase, alpha-1,4-
galacturonosyltransferase e beta-glucosidase. A endoglucanase hidrolisa
aleatoriamente as regides amorfas da cadeia polissacaridica da celulose, gerando
novos oligossacarideos de tamanhos variados. A glucose-1-phosphate
adenylyltransferase tem como substratos ATP e alfa-D-glicose 1-fosfato, enquanto
seus dois produtos séo difosfato e ADP-glicose, esta enzima pertence a familia das
transferases, especificamente de transferéncia de fésforo contendo grupos de
nucleotideos. A UDP-glucuronate 4-epimerase pertence a familia de isomerases,
especificamente racemases e epimerases agindo em carboidratos e derivados. A
beta-glucosidase catalisa a hidrélise de residuos terminais ndo reduzidos de beta-D-
glicosideos resultando na liberacao de glicose. A alpha-1,4-
galacturonosyltransferase € uma enzima necesséria para a biossintese de
polissacarideos pécticos homogalaturonano da parede celular vegetal.

4. CONCLUSOES

Foram encontrados 62 locos microssatélites para a via metabdlica do amido e
sacarose em arroz. Estes locos estdo localizados em sequéncias génicas que
codificam 20 diferentes enzimas e podem ser utilizados para a construcdo de
iniciadores para estudos da variabilidade genética e selecdo de gendtipos com
elevada qualidade de gréaos.
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Tabela 1. Enzimas, genes e motivos microssatélites envolvidos na via metabdlica
do amido e sacarose em arroz (Oryza sativa L.).

Enzima Genes Locos SSR
glucose-6-phosphate-isomerase 0s08g0478800 (GCG)5
0s01g0742500 (GGA)4
Hexokinase 0s07g0197100 (CCG)4
0s07g0446800 (GGC)4
phosphoglucomutase 0s10g0189100 (CCG)4
(GGCGC)3
beta-amylase 051090565200 (GGC)5
(GCC)5
(TCC)5
alpha-amylase 0s06g0713800
(CGO)7
4-alpha-glucanotransferase 0s07g0627000 (GCG)4
(CGG)5
(CGG)7
alpha-glucosidase 0s0690675700 (GCG)4
(GGC)4
(CGG)5
0s02g0778600 (GCO)5
0s03g0736300 (AAG)5
endoglucanase
0s0490443300 (TCA)4-(CGC)5
0s09g0530200 (CGC)4-(CGG)7
0s03g0212800 (CGC)4
beta-glucosidase (CTC)5-(GGC)6
0s05g0366600
(ATGAAC)3
) 0s0690232200 (CGO)6
Fructokinase
0s08g0113100 (GCG)7

glucose-1-phosphate adenylyltransferase 0s03g0735000 (GGA)8-(GCC)5
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(CGG)4-(CCCG)3-

0s0700243200 (CCGRY-(GCRBY6
(GAG)4
0s0690229800
Starch synthase (GCGCCG)3
0s10g0437600 (GGC)4
glucan 1,3-beta-glucosidase 0s05g0244500 (CCT)4-(CGC)5
0s01g0966700 (CGG)4
0s02g0106100 (CGA)M4
. 0s02g0534400 (GCTN)4
beta-fructofuranosidase
(CGG)5
0s03g0735800
(GGC)4
0s04g0664800 (CTC)4
(TCG)4
Sucrose synthase 0Os04g0309600
(AAAG)3
alpha,alpha-trehalose-phosphate synthase (UDP-forming) 0s09g0397300 (GCG)6
trehalose-phosphatase 0s01g0730300 (GGC)4
UDPglucose 6-dehydrogenase 0s03g0604200 (GGT)4
0s02g0791500 (CCT)4
(TGC)4
(CCGGCB)3-
UDP-glucuronate 4-epimerase (CCGGCG)3-
0s09g0504000 CGTCGG)3
(CGT)4
(AAG)5
(GGC)5
0s02g0498700
(GCGTCC)3
(GCO)6
0s07g0681700
alpha-1,4-galacturonosyltransferase (TCTT)3
0s08g0327100 (GGC)4
0s09g0531900 (CGG)4-(GGA)5
051290578500 (GGC)5
(CGM4
) 0s08g0450100
pectinesterase (AAG)4
0s12g0563700 (GGC)6




