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Tabela 1: Proteinas diferencialmente expressas em folhas de plantas de arroz (nao transformadas
e silenciadas para os genes ASR) identificadas por espectrometria de massa (LC-ESI MS/MS).

Tedrico Observado
Ne Spot? A Expressdo® Nome da Proteina pl P.M. pl P. M. Score¢ S.P. N2 Acesso
, ~ - ~ (kDa) (kDa) (%)¢  (NCBI)®
Um dos obstaculos para a manutencao e estabilidade da producao Degradacao de Proteinas
. . . e Z4e 1 N Heat shock protein 70 (hypothetical protein OsJ_17967) 5,12 74 4,77 78 962 36 gi|222631026
naCIOnal de arroz (Oryza Satlva) rESIde na Susceptlbllldade dOS genOtIpOS 2 d Mitochondrial chaperonin (0s12g0277500) 5,12 61 4,93 73 699 43 gi|115488160
H T AF H HH : Fotossintese
existentes a estresses abioticos, que podem reduzir a produtividade da colheita . AT synihase shabets chan C terminaTdomann
de graos em até 50% [1, 2]. Os genes ASR (ABA, Stress and Ripening) sao T (0s01g0711000) | 503 54521 70 231 28 gil115439527
. . .. L. ; . 5 N ATP synthase CF1 alpha subunit 5,95 56 6,17 70 1234 54 gi|11466784
induzidos por estresse e acido abscisico (ABA) em plantas, e seus niveis de 6 v Ribulose bisphosphate carboxylase large chain 622 53 651 66 935 40 gi|11466795
~ ~ . N .. 13 N ATP synthase gamma chain (0s07g0513000) 8,6 40 6,21 56 405 34 gi|115472339
expressao sao rapidamente aumentados em resposta a salinidade, seca e ao 18 Putative oxygen-evolving enhancer protein 1, chloroplast
;. - A , 0 precursor (Os01g0501800) 6.1 35 530 48 1286 61 gi|115436780
tratamento com aluminio [3, 5]. Essa familia génica € composta por 6 membros 21 N Putative ferredoxin-NADP(H) oxidoreductase 798 41 596 52 359 36 gi|41052915
. 7 . 27 ™ Chlorophyll A-B binding protein 4,73 24 4,93 37 529 60 gi|108864186
(OSASRl d OSASR6), Sendo tOdOS eles reSp0n5|VOS a0 alum|n|0 em plantas de 29 ™ Chloroplast 23 kDa polypeptide of photosystem Il 5.56 20 5.90 34 900 67 gi|164375543
Lt ; : 21 : 32 ™ Putative photosystem | reaction center subunit IV 9.64 16 5.75 23 430 61 gi|34394725
arroz da subespécie Japonica [4]. Para realizar uma analise funcional dos genes - tative boloos biephosate carborylase large chain precursor
ASR, uma linhagem transgénica silenciada por RNA de interferéncia (RNA/) para v (0s05g0427800) | 488 16 461 18 56 13 gi|115464019
- . . .. 38 N Ribulose bisphosphate carboxylase, small chain 5.89 15 6.11 15 551 88 gi|56966763
todos 0os membros da familia foi obtida com plantas de arroz da subespécie 39 N Ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit 7 26 550 25 314 36 gi|290585768
] . ] ] , . 40 d Ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit 7 26 6.19 29 245 30 gi|290585768
Japonica cultivar Nippombare (considerada tolerante ao aluminio) [5]. As plantas Metabolismo de Carboidratos
. . ’ oy ~ 4 J Putative transketolase 6,12 81 5,69 78 693 29 gi|28190676
S||enC|adaS para (O genes ASR apresentaram fenOtIpO a|terad0 com relaQaO d0 10 J Sedoheptulose-1,7-bisphosphatase precursor 5,83 43 4,90 57 662 40 gi|27804768
. NIT 12 L late dehyd , NAD binding domai
desenvolvimento floral e forte susceptibilidade ao tratamento com excesso de " (gggag;gz‘;sggeof yerogenase, TAZ DInding comamn 575 36 508 56 388 49 gi|115482534
femt 14 Lactate/malate dehydrogenase, alpha/beta C-terminal domain
aluminio. ) (0s05g0574400) 8,22 36 6,68 55 612 70 gi|115465579
O objetivo deste estudo foi realizar uma abordagem protedmica para 15 T Glycolate oxidase (0s03g0786100) 848 40 693 57 529 44 gi|115455773
. N L. N 16 N Putative uridylyltransferase-related 5,72 30 4,63 51 200 34 gi|187608845
comparar o perfil de expressao protéico de plantas de arroz nao transformadas e 26 2 Putative ribose-5-phosphate isomerase 491 27 471 38 266 45 gi|34393836
. . ] ] ) . ~ 30 J Ribulose-5-phosphate-3-epimerase 8.93 29 6.14 35 209 20 gi|4105561
silenciadas, a fim de contribuir para o entendimento da funcao das ASR na Ligagdo a Nucleotideos
s . 7 J RuBisCO activase small isoform precursor 5,59 52 4,86 64 675 61 gi|62733297
resposta da planta ao aluminio. 9 N} Chloroplast translational elongation factor Tu 5,68 56 5,58 63 879 49 gi|218191089
Componente Celular
8 N Actin (Os11g0163100) 5,31 42 5,43 60 167 27 gi|115484337
22 ) Fibrillin-like protein 5,04 34 4,64 48 155 22 gi|29367475
24 Ng PAP fibrillin family domain containing protein (0s11g0595200) 8.92 28 5.03 46 141 14 gi|115486133
Metabolismo de Aminoacidos
11 N Glutamine synthetase, catalytic domain (0s02g0735200) 5,51 39 5,56 58 198 19 gi|115448531
35 Ng Putative glycine cleavage system H protein (0s10g0516100) 4,92 17 4,45 18 162 28 gi|115482934
Metabolismo de Fosfato
. : ! 17 Putative i i hosphat 5,8 32 5,04 48 121 16 gi|46805452
Folhas de plantas nao Folhas de plantas silenciadas Resposta ao Estre\ls/se e &
transformadas (300 mg) para ASR por RNAI (300 mg) 19 NE Glyoxalase (hypothetical protein OsJ_26316) 5,53 35 5,53 51 330 41 gi|125602450
20 ™ Class Ill peroxidase (OsPrx111) 5,77 33 5,73 51 461 44 gi|20286
23 N Chloroplastic lipocalin (0s04g0626400) 6,23 38 5,01 47 65 11 gi|115460690
. / 28 N Cytosolic Ascorbate Peroxidase - OsAPx1 (0s03g0285700) 5.42 27 5.67 37 381 54 gi|115452337
Maceragao com Focalizac3o em 34 ™ Manganese superoxide dismutase 6,5 25 6,07 31 425 56 gi|601869
Nitrogénio liauido G 37 ™ Putative superoxide dismutase [Cu-Zn], chloroplast precursor 5.79 21 571 19 617 68 gi|42408425
8 9 , gradiente de pH 4 -7 41 J Putative superoxide dismutase 1 6.24 28 6.23 22 139 36 gi|108708142
Extracao de Proteinas Carreador de Elétrons
| | 25 N Oxidoreductase NAD-binding domain (0s02g0328300) 5,44 31 4,58 45 364 48 gi|115445869
Tampéo de Extragéo (500 “g) Tratamento com DTT 31 N 2Fe-2S iron-sulfur cluster binding domain (anti-disease protein1) 4.37 15 4.04 24 191 57 gi|18698985
. . Desenvolvimento
¢ ¢ e iodoacetamida 33 J Germin-like protein 1 6,01 22 6,01 26 185 15 gi|4239821
* a Numerac3o correspondente aos géis 2-DE na figura 1. P Aumento () ou reducdo ({/) nos niveis das proteinas
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expressas em funcao do silenciamento dos genes ASR, sendo que 12 tiveram sua
expressao aumentada e 29 tiveram sua expressao reduzida. Destas proteinas com
expressao diferencial, 32% estao envolvidas no processo de fotossintese, 20% no
metabolismo de carboidratos e 17% na resposta ao estresse. As demais proteinas
estdo funcionalmente associadas com metabolismo de aminoacidos,
metabolismo do fosfato, desenvolvimento, degradacao de proteinas, ligacao a
nucleotideos, composicao celular e transporte de elétrons.
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Figura 1: Imagens representativas dos géis bidimensionais das proteinas extraidas de folhas de Considerando-se o grande numero de proteinas que tiveram a expressao
arroz (Oryza sativa). (A) Plantas ndao transformadas. (B) Plantas silenciadas para os genes ASR. Os alterada apds o silenciamento das ASR, juntamente com estudos recentes que
numeros representam as proteinas diferencialmente expressas e identificadas na tabela 1. demonstram a capacidade das proteinas ASR de se ligarem ao DNA [6, 7, 8],
A B pode-se sugerir que as mesmas atuem como fatores de transcricao, regulando a
a0 — I M < > expressao de muitas proteinas relacionadas a resposta ao estresse da planta,
. g entre outros processos (fotossintese, metabolismo, etc.).
_ - ! 2 4 4] s . A identificacao e a caracterizacao de proteinas relacionadas aos
& el t mecanismos de resisténcia das plantas a estresses abioticos, especialmente o
et & g f estresse provocado pelo excesso de aluminio, poderao prover informacoes
wlh e g b moleculares para o desenvolvimento de cultivares mais adaptadas.
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