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1. INTRODUÇÃO 

 
O arroz (Oryza sativa L.) é o segundo cereal mais produzido no mundo, 

sendo considerado um alimento básico para mais de dois terços da população 
mundial (FAO, 2015). No Brasil, o arroz é produzido principalmente nos 
ecossistemas chamados de "Terras Baixas". Estas áreas não possuem boa 
drenagem, sofrendo constantes inundações. Nessas condições de alagamento 
temos a ocorrência de um estresse abiótico que causa a diminuição da 
produtividade do arroz: a sobrecarga de ferro (EMBRAPA, 2005).  

Esta toxicidade por ferro está associada com a presença de concentrações 
elevadas de ferro reduzido (Fe2+) na solução do solo, sendo que um dos primeiros 
sintomas visíveis é a mudança da cor das folhas, um fenômeno chamado de 
bronzeamento. Em seguida, o problema culmina com grandes decréscimos na 
produtividade, levando a uma redução de até 100%, dependendo da 
concentração de ferro reduzido na solução do solo e da tolerância determinadas 
cultivares de arroz (SAHRAWAT, 2004). 

A resposta das plantas às condições de toxidez por ferro é um fenômeno 
que envolve mudanças em uma série de processos fisiológicos, bioquímicos e 
moleculares, causando significativas variações na morfologia, no crescimento e 
no desenvolvimento da planta. Desta forma, compreender a resposta inicial de 
plantas tolerantes é de grande importância para entender quais genes podem 
auxiliar na manifestação dessa característica. Assim, a análise do transcriptoma 
de arroz submetido a estas condições de estresse, auxilia na descoberta de 
genes e marcadores moleculares que auxiliarão na obtenção de cultivares com 
mais tolerantes a estas condições. 
 

2. METODOLOGIA 
 

Sementes de arroz da cultivar BRS Querência foram germinadas em câmara 
de crescimento durante sete dias e, após esse período, foram transferidas para 
casa de vegetação. Ao atingirem o estádio V3, as plantas foram submetidas a 
estresse por excesso de ferro, utilizando solução nutritiva adicionada de 
300 mg L-1 Fe+2, durante 24 horas, enquanto as plantas do tratamento controle 
foram mantidas apenas com solução nutritiva. O RNA total foi extraído a partir de 
folhas e em seguida foi feita a síntese de cDNA, o qual foi sequenciado. Após o 
alinhamento, os softwares MapMan e Genevestigator foram utilizados para 
verificar as possíveis mudanças no metabolismo e análise da expressão dos 
genes, respectivamente. Por fim, foram utilizados o SignalP 4.1 Server e o Protein 
Families Database (Pfam), para a localização de peptídeos sinalizadores e a 



 

determinação dos domínios proteicos. Para a predição da estrutura 3D e a 
validação dessas estruturas foram utilizados os software Swissmodel e 
Ramachandran Plot Analysis. Comparando, posteriormente com o banco de 
dados RCSB PDB. 
 

3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 

Foram encontradas alterações em 30 vias metabólicas, conforme 
demonstrado pela Figura 1 (E). As rotas que apresentaram maior número de 
genes com expressão alterada foram: rotas do metabolismo de proteínas, de 
RNAs e de transporte, com 152, 146, 61 e 28 genes respectivamente (Figura 1A). 
Dados semelhantes foram encontrados por FINATTO et al. (2005) com a cultivar 
Nipponbare, tendo como destaque as rotas com funções de ligação, catalise e 
transporte. 

Os genes diferencialmente expressos com elevado aumento na expressão 
são apresentados na Figura1B. Esses genes são caracterizados por auxiliarem no 
processo de homeostase celular e transporte do íon de ferro (COOPER et al., 
2003; GROSS et al., 2004). 

A análise realizada no software Genevestigator demonstrou que o perfil de 
expressão obtido dos genes mais superexpressos não se encontra nos outros 
estresses, demonstrando uma maior especificidade desses genes para a 
condição de excesso de ferro, sendo que o gene Os03g0399800 não foi 
identificado pelo programa. Os estresses por submersão e por deficiência de ferro 
apresentaram maior similaridade com os resultados obtidos, do que o estresse 
por excesso de sal e por frio (Figura 1D). Quando analisamos os tecidos vegetais 
temos que apenas no estresse de submersão são encontrados esses genes 
expressos na folha (Figura 1C). 

Dentre os genes com maiores valores de superexpressão foram encontrados 
três para os quais não se tinha este tipo de informação na literatura: 
Os03g0251000, Os05g0227600 e Os03g0399800. Para se obter mais 
informações sobre o produto desses genes suas sequências foram analisadas 
pelo Pfam classificando-as para as respectivas famílias gênicas: Jacalin, 
Hydrophob seed e Trypan PARP. A família de Jacalin e Trypan PARP já foram 
relacionadas, em outros experimentos, com condições de estresse por excesso 
de sal (RAVAL et al., 2004) e na condição de baixos níveis de irradiação UV 
(CLAYTON et al., 1990), respectivamente.  

Uma importante etapa para predição de função é a identificação de sua 
estrutura tridimensional (3D), sendo possível prever a conformação de uma 
proteína comparando-a com outra proteína de estrutura conhecida (PROSDOCIMI 
et al., 2002). Desta forma, realizou-se a predição da estrutura das três proteínas 
ineditamente descritas aqui (Figura 1 - F, G, H). A estrutura que mais se 
assemelha ao produto dessas proteínas é: Os03g0399800 a uma lectina de 
tubérculo (Heltuba), sendo essa considerada uma provável proteína de defesa 
(BOURNE et al.,1999); Os03g0251000 a uma proteína da soja que realiza 
interações hidrofóbicas (LEHMANN et al.,1993); e o Os05g0227600 não possui 
similaridade estrutural com nenhuma proteína descrita até o momento.  



 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figura 1 (A) Número de genes diferencialmente expressos e suas 

respectivas rotas metabólicas. (B) Genes com as maiores valores de 
superexpressão. (C) Perfil de expressão diferencial em relação ao tecido vegetal 
(D) Perfil de expressão em diferentes estresses. (E) Visão geral do metabolismo 
alterado através do software MapMan; (F, G e H) Predição da estrutura 
tridimensional das proteínas: (F) Os03g0251000, (G) Os05g0227600 e (H) 
Os03g0399800. 
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4. CONCLUSÕES 
 

De acordo com estes resultados, podemos concluir que existe uma variação 
no controle transcricional de genes envolvidos em diferentes rotas metabólicas 
quando a cultivar BRS Querência é submetida ao estresse por excesso de ferro. 
Os genes que obtiveram maiores valores de superexpressão estão relacionados 
com os processos de homeostase celular e transporte de ferro, demonstrando 
semelhança entre as respostas de estresse por excesso e por deficiência de ferro. 
A elucidação desta resposta adaptativa representa um importante meio para 
identificação de genes candidatos a futuros estudos. 
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