GENE STOP1 EM AVEIA: COMPARACAO COM SEQUENCIAS HOMOLOGAS
DE OUTRAS ESPECIES
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[ INTRODUCAO | RESULTADOS J
Gene STOP1 (Sensitive To Proton rhizotoxicity 1): Tabela 1. Comparacdo da sequéncia parcial do gene
» Tolerancia ao Al em plantas STOP1 de aveia com outras espécies.
> C_odlflca_ um fator _de transcricao tipo dedo de Espécie Sr;:;);e Stg?E:Ie Cfutizr- rE;ﬂpgeé Ingaegn;gi- ACESSO
zmco., .Clstelna-2/ Hls’Felna-.Z | Trigo 1703 1703 99% 0.0 89% KF034797.1
» |ldentificado em Arabidopsis thaliana Brachypodium 1696 1696  98% 0.0 89%  XM_003564671.3
Aegilops 1681 1681 98% 0.0 89%  XM_020310970.1
[ OBJETIVOS ] Cevada 1653 1653 98% 0.0 89% AK252406.1
- | . _ Arroz (Japonica) 1258 1258  98% 0.0 83% AP003235.2
> Analise comparativa da sequéncia parcial do |
., : : : Arroz (Indica) 1253 1253 98% 0.0 83% CP018157.1
gene STOP1 ja obtido em aveia (Avena sativa) Arroz
A . ., . S 0) 0)
com a sequéncia ja identificada em outras (Brachyantha) 247 1247 9800 83% - XM_006645023.2
espécies Cana-de-acucar 1142 1142 97% 0.0 82% KF184941.1
. . Milho 1142 1142 97% 0.0 82% EU964448.1
> Obtencao da sequéncia completa do gene em Sorgo 1120 1120 96% 0.0 82% XM 021455988.1
aveia Setaria 1070 1070  97% 0.0 81%  XM_004970672.2
_ Vigna 492 492  38% 1’%’5' 83% KT693206.1
[ MATERIAIS E METODOS ] Populus 267 267  39% B8,00E-67 76%  XM_006376250.1
Analise comparativa do gene: Fonte: GenBank — NCBI/BLAST
» Sequéncia parcial do gene ja identificada nos 4~ Triticum aestivun
gendtipos UFRGS 17 e UFRGS 930598-6 de 5 Aegilops tauschii L_egg_”df_l ;
. ICOllleaoneas
avela » Hordeum vulgare I Monocotiledéneas
»  Banco de dados do NCBI/BLAST @ Avena sativa W Aveia
» Comparacédo da sequéncia parcial do gene em | A + Brachypodium distachyom
aveia com outras poaceas e duas espécies de & Oryza sativa subsp. Japonica
outras familias o . @ 0. sativa subsp. Indica
p : £y 2 O. Brachyantha
»  Montagem de uma arvore filogenética
& & Saccharum hybrid
_ o @ o Sorghum bicolor
Obtencao da sequéncia completa do gene: Zea mays
» Crescimento de plantulas de UFRGS 17 e & » Setaria italica
UFRGS 930598-6 I 0.05 I 3 » Vigha mungo
» Extracao de RNA dos apices radiculares | > Populus trichocarpa
» Purificacao do RNA e obtencao de cDNA Figura 1. Arvore filogenética comparativa da distancia genética
»  Amplificacdo do cDNA e sequenciamento entre a sequéncia parcial do STOP1 de aveia com outras
especies.
[ CONCLUSOES ]

> A sequéncia parcial do gene em aveia possui alta similaridade com as seguéncias génicas de outras
gramineas de inverno, como trigo e cevada,

» A sequéncia de aveia apresentou alta similaridade com o gene de Brachypodium distachyon, porém formou
um grupo isolado na arvore filogenética, possivelmente por estar incompleta;
» A obtencao da sequéncia completa do gene STOP1 em aveia ainda esta em andamento.
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