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A formacao de espiguetas multiflora em aveia é
caracterizada pelo desenvolvimento de espiguetas
Indeterminadas, que variam de quatro a doze flosculos
ferteis e raquila alongada. Este carater esta diretamente
associado a producao de graos sem casca em aveia nuda
(Avena sativa L. subsp. nudisativa). O gene APETALAZ2
(AP2) que compOe o modelo “ABCDE" do florescimento
esta envolvido na formacao de espiguetas multiflora em
espécies como trigo (Triticum aestivum L.) e cevada
(Hordeum vulgare L.), sendo um candidato ao controle da
expressao deste carater em aveia nuda (Figura 1).

Figura 1. A) Espigueta normal de aveia (Avena sativa L.); B) Espigueta
multiflora de aveia nuda; C) Espigueta multiflora em trigo e D) Espigueta
multiflora em cevada. Adaptado de Poursarebani et al. (2015).

Os objetivos deste trabalho foram identificar, clonar
e caracterizar sequéncias codificantes de aveia
candidatas ao gene APETALA 2.

Os estudos foram conduzidos no Laboratorio de
Biologia Molecular do Departamento de Plantas de
Lavoura, na Faculdade de Agronomia da Universidade

Federal do Rio Grande do Sul. O DNA dos genotipos
contrastantes para o carater espiguetas multiflora, URS
Taura e UFRGS 017004-2 foi Isolado e purificado.
Oligonucleotideos Iniciadores (primers) foram
desenvolvidos a partir do alinhamento multiplo de
sequéncias do gene AP2 de diferentes especies de
gramineas. Os primers foram empregados na etapa de
amplificacao do gene, nos genotipos de aveia analisados.
Os produtos da amplificacao de DNA com tamanho
esperado para cada combinacao de primers foram
clonados e sequenciados. As sequéncias de nucleotideos
obtidas foram comparadas com sequéncias de

nucleotideos disponiveis no banco publico de dados
moleculares, GenBank, através da ferramenta BLAST
(Basic Local Alignment Search Tool).

Sequéncias com aproximadamente 930 nucleotideos
foram isoladas nos genodtipos URS Taura e UFRGS
017004-2. O alinhamento destas sequéncias de aveia
demonstrou a presenca de mutacoes de ponto em regioes
codificantes do gene, sugerindo que as mesmas podem
ser responsaveis pela determinacao de espiguetas
normais no genotipo URS Taura e espiguetas multiflora no
genotipo UFRGS 017004-2. A analise de BLAST revelou
elevada similaridade destas seguéncias com sequéncias
do gene AP2 de Brachypodium distachyon, trigo e cevada
(Figura 2).
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Flgura 2. Regiao de maior similaridade entre as sequéncias “y” de URS
Taura (UTAy) e UFRGS 017004-2 (UOly), B. distachyon (B. distac),
cevada e trigo. Regidoes marcadas em preto e em cinza indicam

conservacao entre as sequéncias.
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Estudos recentes demonstraram que genes da familia
AP2 sao regulados de forma pos-transcricional pelo
microRNA172 (miR172) em gramineas. Seguéncias de
nucleotideos Iidentificadas em aveia hexaploide foram
convertidas para RNA mensageiro (mMRNA) e alinhadas
com a sequéncia do gene miR172a de B. distachyon,
disponivel no banco publico de dados, miRBase. Os
resultados deste alinhamento indicaram a existéncia de
um sitio de ligacdo do gene mirl72a nas sequéncias
analisadas de aveia hexaploide (Figura 3).
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Flgura 3. Allnhamento de sequéncias de aveia (convertidas para RNA
mensageiro) e do miR172a de B. distachyon. Regidoes marcadas em
preto indicam conservacao entre as sequéncias dos genitores URS
Taura e UFRGS 017004-2 e a sequéncia transcrita do gene miR172a.
Regides marcadas em cinza indicam conservacao entre as sequéncias
de aveia. A regiao em azul representa o sitio de pareamento do
miR172a em B. distachyon (em uma regiao exonica).

Este estudo fol pioneiro na identificacao de sequéncias candidatas ao gene AP2 em avela hexaploide. Estudos futuros
permitirdo validar o envolvimento destas sequéncias na determinacdo do carater espiguetas multiflora e 0 mapeamento
molecular deste gene no genoma da avela.
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