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Identificacao de genes diferencialmente
expressos nas folhas de uma linhagem
de milho (Zea mays) resistente a seca

em resposta ao déficit hidrico
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No Brasil, estima-se que 14,8% da drea plantada com milho (Zea mays) seja atetada pela seca, equivalendo a
1.9 milhoes de hectares ou uma perda na producio de mais de 3,7 milhaes de roneladas. Periodicamente, estas dreas
sao submetidas a condicoes de seca que afetam significativamente a produtividade, chegando até a uma perda toral de
produgio. Sabe-se que, sob condicoes de seca, um grande niimero de genes ¢ ativado ¢ outros reprimidos. O controle
desta ativagio/repressio ocorre em diferentes niveis, que vao desde o momento da percepgio do estresse, até a geragao
de uma proteina/enzima ativa biologicamente. Este projeto tem sido realizado utilizando-se uma linhagem de milho
(Gendtipo 31.2.1) caracterizada fisiologicamente, pelos pesquisadores da EMBRAPA Milho e Sorgo, como resistente
a0 estresse hidrico. Microarranjos de DNA foram utilizados para explorar de modo global o perfil de expressio génica
diferencial nas condi¢oes normal e de baixa disponibilidade de dgua. Para isso, as folhas foram coletadas ¢ separadas
:m 8 pools de trés individuos sendo 4 pools sob estresse ¢ 4 em condicao normal de reposicao de dgua. Os RNAs foram
extraidos ¢ os mRNAs amplificados ¢ marcados com corantes fluorescentes (Cy3 e CyS). Apds a hibridagio das amostras
(estresse X normal) as laminas foram escaneadas e os dados brutos de intensidade de luminoesidade foram analisados
usando a linguagem estatistica R. Foram identificados alguns genes diferencialmente expressos nos tecidos de folhas
desta linhagem de milho em resposta ao déficit hidrico. Vinte e seis genes tiveram o valor de log odds acima de 1,5
(probabilidade de serem diferencialmente expressos de 82%). Destes, onze genes diferencialmente expressos sio de
folha com estresse e dezesseis de folha sem estresse. Em uma lista com os 10 principais genes diferencialmente expressos
observa-se cinco genes de Zea mays (glutamina sintetase, proteina rica em glicina, indol sintase, precursor de ferritina 1
e gliceraldeido 3-fosfato desidrogenase), além de genes com similaridade aos de Oryza sativa ¢ Arabidopsis thaliana. A
classificacio das protefnas diferencialmente expressas em categorias de ontologia génica jd esta sendo realizada. Com a
identificacio de genes que tém o perfil de expressao diferencial sob pressio de baixa disponibilidade de dgua, esperamos
gerar informagoes'que ajudem a decifrar os mecanismos fisiolégicos de resisténcia a este tipo de estresse. Além disso, a
informacio gerada serd ttil para a produgio de plantas geneticamente modificadas que se adaptem melhor & condigio

de pouca disponibilidade hidrica.
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