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INTRODUÇÃO 

Os fatores de resposta ao etileno (Ethylene Response Factors - ERFs) pertencem à 
superfamília AP2/EREBP e funcionam como fatores de atuação trans (trans-acting factors), 
na última etapa da transdução de sinal. Estes fatores de transcrição contêm um domínio de 
ligação altamente conservado, que age somente no DNA alvo (ALLEN et al., 1998). Muitos 
ERFs têm mostrado se ligar especificamente às GCC box, que possuem um domínio 
GCCGCC muito conservado, para modular a transcrição de uma larga variedade de outros 
fatores responsivos ao etileno, indicando que uma cascata transcricional está envolvida na 
sinalização 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 conservação desta família entre as 
plantas, poucos genes foram caracterizados (SAKUMA et al., 2002).  

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

Trabalhos relacionados à quantificação da expressão transcricional de ERFs e a 
possibilidade de modificações epigenéticas influenciar a expressão transcricional (SANTOS 
et al., 2013), vem sendo desenvolvidos pelo nosso grupo de pesquisa, entretanto, carecem 
de estudos associados a função específica de cada um deste genes. 

Genes candidatos a maiores estudos funcionais, podem ser eleitos através de análises 
de sua expressão transcricional em diferentes estádios de desenvolvimento e órgãos da 
planta. 

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

MATERIAL E MÉTODOS 

Os sete ERFs estudados por Santos et al. (2013) em deficiência de oxigênio são 
mostrados na tabela 1. Estes genes foram buscados no banco de dados do Genevestigator 
(ZIMMERMANN et al., 2008), para a análise do perfil de expressão em diferentes estádios 
de desenvolvimento e órgãos. 
 
Tabela 1 Genes ERF já analisados por Santos et al. (2013). 

TIGR RAP DB FL-cDNA Location Generic name 

                                            
1
 M. Sc. Engenheiro Agrônomo, Doutorando na Universidade Federal de Pelotas (UFPel) - Centro de Desenvolvimento 

Tecnológico (CDTec) - Campus Universitário CEP:96001-970 Cx. Postal 354, E-mail:rschsan@hotmail.com; 
2
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3
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 Eng. Agrônomo, Mestranda na UFPel – Faculdade de Agronomia Eliseu Maciel (FAEM); 
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 M. Sc. Bióloga, Doutoranda na UFPel – CDTec; 
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 Dr. Engenheiro Agrônomo, Professor na UFPel – FAEM; 



 

 

LOC_Os08g36920 Os08t0474000 AK062882 chr08:23441862..23442942 OsERF#104# 

LOC_Os03g08490 Os03t0183200 AK106987 chr03:4366271..4367451 OsERF#069 

LOC_Os09g28440 Os09t0457900 AK067195 chr09:18012099..18013198 OsERF#102 

LOC_Os09g13940 Os09t0309700 AK100575 chr09:8818014..8821350 OsERF#109 

LOC_Os03g22170 Os03t0341000 AK111414 chr03:12761327..12762581 OsERF#066 

LOC_Os09g11480 Os09t0287000 AK106057 chr09:7022482..7024039 OsERF#063 

LOC_Os04g46400 Os04t0549700 AK107119 chr04:28016357..28017492 OsERF#033 
 

 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 

A análise pelo Genevestigator (Figura 1) demonstra carência de dados de expressão 
para estes genes nas diferentes fases de desenvolvimento da planta. De qualquer modo é 
possível se perceber que há um aumento de expressão do LOC_Os09g13940 (AK100575) 
no período que antecede a floração. 

 
Figura 1 Expressão dos genes ERF em diferentes estádios de desenvolvimento e, 
especificamente na inflorescência. 
 

O fato deste gene ser expresso próximo a floração levou à analise da expressão destes 
genes na inflorescência (Figura 1). Considerando que este gene também é expresso na 
inflorescência é possível que este tenha papel na formação das estruturas florais e, 
consequentemente, seja importante para o desenvolvimento do vegetal. 

Sabe-se que o etileno tem um importante papel na regulação da abertura e senescência 
floral de um grande número de espécies. Achard et al. (2007) demonstraram que o etileno 
controla a transição floral via regulação de genes de identidade do meristema floral de forma 
DELLA-dependente. É conhecido que as proteínas DELLAs atrasam o florescimento quando 
as plantas estão sob fotoperíodo de dia curto, impedindo a indução 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 



 

 

próprias flores via repressão transcricional de genes homeóticos florais como APETALA3, 
PISTILLATA, e AGAMOUS (YU et al., 2004). Evidências indicam que tanto o etileno como a 
auxina podem influenciar o crescimento vegetativo pela modulação dos níveis e DELLA 
(VRIEZEN et al., 2004). 

Além das formas de regulação já descritas, outros genes relacionados com o etileno, 
como os ERFs, também têm importância na regulação do florescimento. Em arabidopsis o 
AtERF14 além de aumentar a resistência à Fusarium oxysporum também afeta a floração e 
desenvolvimento da semente (OÑATE SÁNCHEZ et al., 2007). 

Análises demonstram uma relação entre ERFs e modificações na indução floral em 
condições de estresse. Arabidopsis expressando constitutivamente o gene Sub1A 
demonstrou ocorrência de inibição da floração como mecanismo de tolerância à 
submergência (PEÑA-CASTRO et al., 2011), assim como ocorre para o arroz (FUKAO; 
BAILEY, 2008). Análises por qPCR mostraram que a redução da quantidade de mRNAs de 
genes responsáveis pela indução floral (HEADING DATE1 e HEADING DATE3a em arroz e 
CONSTANTS e FLOWERING LOCUS T em arabidopsis) é o provável motivo para o atraso 
no florescimento em arroz e arabidopsis superexpressando o gene Sub1A (PEÑA-CASTRO 
et al., 2011). 

Sabe-se que a função de muitos ERFs ainda está por ser determinada (NAKANO et al., 
2006). Dentre as técnicas utilizadas para identificação de funções gênicas, destaca-se a 
transgenia, a qual possibilita o silenciamento (CIGAN et al., 2005) e a superexpressão 
(LLOYD, 2003) de genes. Atualmente trabalhamos em modificações genéticas que possam 
elucidar o papel deste gene no desenvolvimento vegetal bem como causar respostas 
diferenciadas das plantas de arroz à estresse 
 

CONCLUSÃO 

O gene LOC_Os09g13940 (AK100575) é um bom candidato para maiores estudos 
funcionais. A possibilidade de que este promova uma resposta entre estresse e floração 
ainda precisa de maiores estudos. 
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