‘k 1*SIEPE _
STMANA INTECRACA XXVII ENPOS — ENCONTRO DE POS-GRADL
,4‘;\ UFPEL 2025

T

1=
=
=

PERFIL TRANSCRICIONAL DE AVEIA BRANCA SOB ESTRESSE OSMOTICO
NO INICIO DO ESTADIO VEGETATIVO

MATEUS SIMIONATO DA SILVA'; BRUNA MIRANDA RODRIGUES?; ANTONIO
COSTA DE OLIVEIRA3; LUCIANO CARLOS DA MAIA% CAMILA PEGORARO®

1Universidade Federal de Pelotas — mateussimio@hotmail.com
2 Universidade Federal de Pelotas - bmirandarodrigues@gmail.com
SUniversidade Federal de Pelotas — acostol@gmail.com
4Universidade Federal de Pelotas — lucianoc.maia@gmail.com
5 Universidade Federal de Pelotas — pegorarocamilanp@gmail.com

1. INTRODUGCAO

A aveia branca (Avena sativa L.), domesticada ha cerca de 3 mil anos, é um
alimento funcional de grande importancia agricola e nutricional, sendo hoje o sexto
cereal mais produzido no mundo (TOMAR et al., 2024).

O aquecimento global intensificou os efeitos da seca, que reduzem o
crescimento, a produtividade e podem antecipar senescéncia das culturas (ZHU et
al., 2024). Em A. sativa, déficit hidrico préximo a floragao pode diminuir em até 69%
a producéo (ZHAO et al., 2021). O uso de cultivares tolerantes € a forma com maior
custo-beneficio de mitigar os danos ocasionados pela seca nas culturas, e o
melhoramento moderno acelera sua obtengdo (DOBREVA, 2023).

Este trabalho teve como objetivo prospectar genes candidatos a tolerancia
a seca em plantulas de aveia branca no inicio do estadio vegetativo, via
sequenciamento de transcriptoma.

2. METODOLOGIA

Plantulas da cultivar URS Altiva foram cultivadas em condi¢des de estresse
osmotico (Polietilenoglicol/Peg-6000 -0.75 MPa) e controle (dgua destilada) em
camara de crescimento do tipo BOD durante sete dias. Foi utilizado delineamento
inteiramente casualizado, com trés repeticdes, totalizando 12 amostras (2 tecidos
x 2 tratamentos x 3 repeticoes).

Ao final do periodo de estresse, as plantulas crescidas sob estresse
osmotico e na condigao controle tiveram a parte aérea e parte radicular separadas,
sendo fixadas em nitrogénio liquido e armazenadas em ultra freezer (-80° C). O
RNA foi extraido das 12 amostras utilizando reagente Trizol, conforme
recomendacgdes do fabricante. A quantidade e qualidade do RNA foi obtida a partir
de leitura em NanoVue e Quantus, e a integridade foi avaliada em Tape Station
com o kit RNA Screen Tape (Agilent), O sequenciamento de RNA foi feito na
empresa NGS Solugdes Gendmicas. A biblioteca de mRNA foi construida com o kit
lllumina Stranded mRNA Prep - Ligation de acordo com o manual do fabricante. As
bibliotecas foram quantificadas por qPCR com o kit KAPA Library Quantification Kit
(Roche) e foi preparado um pool que foi sequenciado no Nextseq 2000 (lllumina)
com leituras 2x100 pb, fornecendo reads de 100pb.

As informag¢des do sequenciamento das 12 bibliotecas foram analisadas
utilizando os programas HTSEQ (ANDERS et al., 2015), e o pacote DESeq2
(ANDERS et al., 2013) do programa R (4.4.1) resultando em arquivos contendo os
identificadores de genes diferencialmente expressos (DEGSs).

3. RESULTADOS E DISCUSSAO
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Foram identificados 59344 DEGs. Quando se considera valor de P ajustado <
0,05 na parte aérea verifica-se 13074 DEGs significativos, 7808 induzidos e 5267
reprimidos (Figura 1), enquanto na raiz foram observados 9762 DEGs significativos,
5785 induzidos e 3977 reprimidos (Figura 2).

Figura 1: Grafico Volcano de genes diferencialmente expressos em parte
aérea. logFC: Log2 Fold Change; -log10(Pvalue): P-value. Down: genes
diferencialmente expressos reprimidos; Not Sig: genes n&o significativos; Up:
genes diferencialmente expressos induzidos.
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Fonte: O autor (2025).

Figura 2: Grafico Volcano de genes diferencialmente expressos em parte
radicular. logFC: Log2 Fold Change; -log10(Pvalue): P-value. Down: genes
diferencialmente expressos reprimidos; Not Sig: genes n&o significativos; Up:
genes diferencialmente expressos induzidos.
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Fonte: O autor (2025).

Aplicando um valor minimo de log2FC < -2 e > 2, observa-se na parte aérea
2012 DEGs induzidos e 831 reprimidos, e na parte radicular permaneceram 1378
DEGs induzidos e 973 reprimidos. Dentre os DEGs induzidos 321 sdo comuns entre
a parte aérea e radicular, enquanto dos reprimidos, 290 sdo comuns entre os
tecidos (Figura 3).

Figura 3: Diagrama de Venn contendo relagdes entre genes
diferencialmente expressos para genes com aumento e diminuigdo de expressao.
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PA (Indugdo): parte aérea, aumento de expressao; PR (Indug&o) parte radicular,
aumento de expressao; PA (Repressao): parte aérea, diminuigdo de expressao;
PR (Repressao): parte radicular, diminuigdo de expressao.
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Fonte: O autor (2025).

Os principais genes de resposta ao déficit hidrico identificados foram os
codificadores do citocromo p450, de peroxidase, de fatores de transcricdo, de
esterase/lipases GDSLs e transportadores de nitrato 1 (NPFs) (Figuras 4 e 5).

Figura 4: Heatmap listando os genes candidatos e suas expressoes
utilizando valores de Log2FoldChange. I: Peroxidases; Il: Fator de transcricao
bZIP; Ill: Fator de transcrigdo bHLH; IV: Fator de transcricdo MYB.
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Figura 5: Heatmap listando os genes candidatos e suas expressdes
utilizando valores de Log2FoldChange. |: Fator de transcrigdo MYB; II: Fator de
transcricdo WRKY; IlI: Citocromo p450; IV: esterase/lipases GDSLs; V:
transportadores de nitrato 1 (NPFs).
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Fonte: O autor (2025).
4. CONCLUSOES

Os genes associados a familia CYP do citocromo p450, assim como os
codificadores da peroxidase, fatores de transcricao (bZIP, bHLH, MYB e WRKY),
esterase/lipases GDSLs e transportadores de nitrato 1 (NPFs) se destacaram em
ambos os tecidos, sendo induzidos ou reprimidos. Esse perfil de expressao sugere
que esses genes estdo associados com a tolerancia ao estresse osmotico
apresentado pela cultivar URS Altiva, porém mais estudos precisam ser realizados
para testar essa hipotese.
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