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INTRODUCAO

Os fatores de resposta ao etileno (Ethylene Response Factors - ERFs) pertencem a
superfamilia AP2/EREBP e funcionam como fatores de atuagdo trans (trans-acting factors),
na uUltima etapa da transdugéo de sinal. Estes fatores de transcricdo contém um dominio de
ligacédo altamente conservado, que age somente no DNA alvo (ALLEN et al., 1998). Muitos
ERFs tém mostrado se ligar especificamente as GCC box, que possuem um dominio
GCCGCC muito conservado, para modular a transcricdo de uma larga variedade de outros
fatores responsivos ao etileno, indicando que uma cascata transcricional esta envolvida na
sinalizacao de etileno (SOLANO et al., 1998; GU et al., 2002).

Foram preditos 122 e 139 genes ERFs em Arabdopsis e arroz respectivamente
(NAKANO et al., 2006), e embora exista uma ampla conservacéo desta familia entre as
plantas, poucos genes foram caracterizados (SAKUMA et al., 2002).

Diferentes estudos com a finalidade de aumentar a tolerancia, seja em espécies modelo
ou em grandes culturas, utilizaram a expressao heterologa de ERF, porém essa tolerancia
geralmente foi acompanhada por anormalidades no desenvolvimento (KARABA et al., 2007;
QUAN et al., 2010; ZHANG et al., 2010).

Trabalhos relacionados a quantificagdo da expressdo transcricional de ERFs e a
possibilidade de modificagcdes epigenéticas influenciar a expressao transcricional (SANTOS
et al., 2013), vem sendo desenvolvidos pelo nosso grupo de pesquisa, entretanto, carecem
de estudos associados a fungdo especifica de cada um deste genes.

Genes candidatos a maiores estudos funcionais, podem ser eleitos através de analises
de sua expressdo transcricional em diferentes estadios de desenvolvimento e érgdos da
planta.

Analisando os genes estudados por Santos et al. (2013) em diferentes condicdes de
estresse e considerando o exposto, 0 objetivo deste trabalho foi localizar genes que se
mostrem diferencialmente expressos em algum dos estadios de desenvolvimento do arroz,
ou em um determinado 6rgéo.

MATERIAL E METODOS

Os sete ERFs estudados por Santos et al. (2013) em deficiéncia de oxigénio sao
mostrados na tabela 1. Estes genes foram buscados no banco de dados do Genevestigator
(ZIMMERMANN et al., 2008), para a andlise do perfil de expressdo em diferentes estadios
de desenvolvimento e 6rgéos.

Tabela 1 Genes ERF ja analisados por Santos et al. (2013).
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LOC_0s09g11480 OS09t0287000  akq0p057 ~Chr09:7022482.7024039  OSERF#063
LOC_Os04g46400 OSO4t0549700  akq07119 Chr04:28016357..28017492  OSERF#033

RESULTADOS E DISCUSSAO

A andlise pelo Genevestigator (Figura 1) demonstra caréncia de dados de expressao
para estes genes nas diferentes fases de desenvolvimento da planta. De qualquer modo é
possivel se perceber que ha um aumento de expressdo do LOC_0s09g13940 (AK100575)
no periodo que antecede a floragéo.
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Figura 1 Expressdo dos genes ERF em diferentes estadios de desenvolvimento e,
especificamente na inflorescéncia.

O fato deste gene ser expresso préximo a floragdo levou a analise da expresséo destes
genes na inflorescéncia (Figura 1). Considerando que este gene também é expresso na
inflorescéncia é possivel que este tenha papel na formacdo das estruturas florais e,
consequentemente, seja importante para o desenvolvimento do vegetal.

Sabe-se que o etileno tem um importante papel na regulacdo da abertura e senescéncia
floral de um grande nimero de espécies. Achard et al. (2007) demonstraram que o etileno
controla a transicéo floral via regulagéo de genes de identidade do meristema floral de forma
DELLA-dependente. E conhecido que as proteinas DELLAs atrasam o florescimento quando
as plantas estéo sob fotoperiodo de dia curto, impedindo a inducéo dos genes LEAFY (LFY)
e SUPPRESSOR OF OVEREXPRESSION OF CONSTANS 1 (SOC1) (CHENG et al., 2004;
ACHARD et al.,, 2004). Subsequentemente as DELLA regulam o desenvolvimento das



proprias flores via repressao transcricional de genes homedticos florais como APETALA3,
PISTILLATA, e AGAMOUS (YU et al., 2004). Evidéncias indicam que tanto o etileno como a
auxina podem influenciar o crescimento vegetativo pela modulagdo dos niveis e DELLA
(VRIEZEN et al., 2004).

Além das formas de regulacéo ja descritas, outros genes relacionados com o etileno,
como os ERFs, também tém importancia na regulacdo do florescimento. Em arabidopsis o
AtERF14 além de aumentar a resisténcia a Fusarium oxysporum também afeta a floragcao e
desenvolvimento da semente (ONATE SANCHEZ et al., 2007).

Andlises demonstram uma relacdo entre ERFs e modificagBes na indugdo floral em
condicBes de estresse. Arabidopsis expressando constitutivamente o gene SublA
demonstrou ocorréncia de inibicdo da floragdo como mecanismo de tolerancia a
submergéncia (PENA-CASTRO et al., 2011), assim como ocorre para o arroz (FUKAO;
BAILEY, 2008). Andlises por gPCR mostraram que a reducao da quantidade de mRNAs de
genes responsaveis pela inducéo floral (HEADING DATE1 e HEADING DATE3a em arroz e
CONSTANTS e FLOWERING LOCUS T em arabidopsis) é o provavel motivo para o atraso
no florescimento em arroz e arabidopsis superexpressando o gene Sub1A (PENA-CASTRO
et al., 2011).

Sabe-se que a funcdo de muitos ERFs ainda esta por ser determinada (NAKANO et al.,
2006). Dentre as técnicas utilizadas para identificagdo de fungBes génicas, destaca-se a
transgenia, a qual possibilita o silenciamento (CIGAN et al., 2005) e a superexpresséo
(LLOYD, 2003) de genes. Atualmente trabalhamos em modifica¢cdes genéticas que possam
elucidar o papel deste gene no desenvolvimento vegetal bem como causar respostas
diferenciadas das plantas de arroz a estresse

CONCLUSAO

O gene LOC_0s09g13940 (AK100575) é um bom candidato para maiores estudos
funcionais. A possibilidade de que este promova uma resposta entre estresse e floragao
ainda precisa de maiores estudos.
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