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INTRODUCAO

As pastagens constituem a principal fonte de alimentacdo dos bovinos no
Brasil. O desempenho desses animais em pastagens depende do potencial
genético do animal, da disponibilidade de forragem na pastagem, da qualidade
desta forragem e do consumo da mesma por parte do animal (COSER et al.,
2008). Cabe ressaltar que em criagdes que visam producdo de carne, O
acréscimo no desempenho dos bovinos resulta em menor permanéncia do
animal no sistema, reduzindo a produgé@o de metano (CH4) durante o seu ciclo
de vida, contribuindo para mitigar a emisséo de gases de efeito estufa (GEE).

Dentre as principais espécies utilizadas nas pastagens brasileiras estéo
Brachiaria brizantha e Panicum maximum, gramineas tropicais (C4), de
origem africana, amplamente adaptadas as condi¢des edafo-climaticas do Pais.
Elas apresentam elevada taxa de crescimento e producdo de matéria seca, em
virtude da maior eficiéncia na fixagdo de carbono (C4) em relacdo as gramineas
temperadas (C3), porém a sua qualidade (proteina e digestibilidade) é, em
geral, inferior a das gramineas temperadas (C3), cuja degradacéo ruminal é
mais rapida devido a parede celular menos espessa, ou seja, com menor teor de
compostos indigeriveis, como a lignina (CABRAL et al., 2004).

Tendo em vista a complexidade genética de B. brizantha e P. maximum
(polipldides e apomiticas) novas técnicas gendmicas e da biotecnologia
moderna (transgenia) apresentam-se como abordagens promissoras para
obtencdo de novas cultivares com melhor qualidade. Para viabilizar esta
abordagem sem o pagamento de taxas de licenciamento e ‘“royalties” ha
necessidade de se buscar genes e promotores que possam ser utilizados em
construcBes génicas para obtengdo dessas gramineas forrageiras tropicais
geneticamente melhoradas.

METODOLOGIA PROPOSTA

Serdo construidas trés bibliotecas de cDNA (folha, caule e raiz) para as
cultivares B. brizantha cv. Marandu e P. maximum cv. Mombaga.

Sementes clonais serdo germinadas e o material vegetal serd coletado de
plantas adultas no mesmo estagio de desenvolvimento para extracédo de RNA.

Para todas as bibliotecas o RNA total sera extraido e submetido a purificagéo
dos RNA mensageiros. Os cDNAs serdo obtidos por RT-PCR. As bibliotecas serdo
construidas utilizando-se o vetor pDNR-LIB (Clontech Laboratories) (Fig. 1).

A plataforma Roche GS-FLX-Titanium, disponivel no Victorian AgriBiosciences
Centre, serd utilizada para o sequenciamento massivo em paralelo dessas
bibliotecas.

Esquema representativo das principais etapas na geracdo de bibliotecas de
cDNA: extracdo de RNA mensageiro — sintese reversa utilizando RT-PCR — sintese
de cDNA dupla fita — Clonagem dos cDNAs (MALONE et al., 2006).

A escolha da estratégia baseou-se no fato de que a analise de ESTs permitira
a busca de genes homélogos da via de biossintese de lignina, objetivo desta
proposta, mas também ira gerar um grande volume de informacgdes a respeito
da expressdo génica, 0 que ndo estd disponivel, para essas espécies de
forrageiras tropicais.

OBJETIVO
O objetivo neste projeto serda a identificacdo de
genes da via de biossintese de lignina para sua
posterior manipulagdo, down-regulacdo, em plantas
transgénicas, visando o aumento da qualidade da
forragem.
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RESULTADOS POTENCIAIS

Geragdo de um banco de dados de ESTs de folhas,
caules e raizes de B. brizantha e P. maximum, que
permitird a prospecc¢do de genes homdlogos da via de
biossintese de lignina, alvos para down-regulagdo em
plantas transgénicas, visando a obtencédo de cultivares GM
com melhor qualidade. Além disso, possibilitara a busca
de marcadores moleculares (SSR e SNP) e outros
genes de interesse econdmico.
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