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REVISAO DE LITERATURA

Estudos gen6micos de tolerancia a seca em arroz: uma breve
revisao

Ricardo Didgenes Dias Silveiral, Gabriel Feresin Pantalido?, Claudio Brondani3

RESUMO

O arroz de terras altas é sensivel a seca principalmente durante a fase reprodutiva,
quando até mesmo o estresse moderado pode resultar na redugdo drastica de
produtividade. Diante do estresse, é induzida a expressdo de varios genes,
desencadeando uma complexa rede de respostas que se estende desde a percepgdo e
reconhecimento do sinal de estresse, passando pela ativagdo de genes de resposta
adaptativa. Atualmente, varios estudos tém objetivado identificar e quantificar a
expressdo desses genes durante o momento do estresse. Técnicas avangadas de
sequenciamento tém possibilitado identificar essas regides expressas no genoma de
arroz e associa-las a tolerancia a deficiéncia hidrica. Nesse sentido, a presente revisdo
de literatura reune diversos trabalhos de genémica funcional e de transcriptoma de
arroz que visam identificar genes relacionados a tolerancia a seca.
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Genomics studies of drought tolerance in rice: a brief review

ABSTRACT

The upland rice is sensitive to drought especially during the reproductive phase, when
even moderate stress can result in drastic reduction of productivity. The face of stress,
a number of genes is induced in plants, triggering a complex network of responses
extending from the perception and recognition of signs of stress, through the activation
of adaptive response genes. Currently, several studies have aimed to identify and
quantify the expression of these genes during times of stress. Advanced sequencing
techniques have made it possible to identify these regions expressed in the genome of
rice and associate them with drought tolerance. This literature review meeting several
studies of functional genomics and transcriptome of rice aimed at identifying genes
related to drought tolerance.

Keywords: functional genomic, gene expression and RNA-seq

Autor para correspondéncia: Ricardo Didgenes Dias
Silveira

Rodovia Geraldo Silva Nascimento, km 2,5, s/n, Zona
Rural, Urutai, GO, Brasil.

E-mail: ricardo.silveira@ifgoiano.edu.br

Recebido em: 10 fev. 2015

Aceito em: 24 mar. 2015

62

Instituto Federal Goiano — CAmpus
Urutai, GO, Brasil

2Universidade Federal de Goias,
Goiania, GO, Brasil

3Embrapa Arroz e Feijdo (CNPAF),
Santo Antonio de Goias, GO, Brasil



Multi-Science Journal 2015; 1(1):62-69

INTRODUGCAO

O arroz (Oryza sativa) é a base da dieta e
principal fonte de proteinas e carboidratos para
mais de metade da populagdo mundial, e sua
importancia relativa é mais evidenciada em paises
pobres e em desenvolvimento (Lee et al. 2011). Os
principais centro de consumo deste cereal sdo Asia
e Oceania, onde vivem 70% da populagdo total dos
paises em desenvolvimento e cerca de dois tergos
da populagdo subnutrida mundial. Em paises mais
pobres da Asia, como Bangladesh e Vietn3, o
consumo de arroz é de 150 a 200 kg per capita anual
(Maclean et al. 2002). O Brasil é o maior consumidor
de arroz fora do continente asiatico, em torno de 12
milhdes de toneladas anuais em casca, o que
equivale a 8 milhdes de toneladas de arroz
beneficiado, estima-se que a safra 2013/2014 o
equivaleu ao seu consumo interno.

Além da sua importancia nutricional o
arroz apresenta um grande destaque para a
economia em todo o Planeta. A produgdo anual
mundial do arroz é cerca de 697 milhdes de
toneladas (Instituto Internacional de Pesquisa do
Arroz — IRRI 2014), sendo que mais de 204 milhdes
toneladas foram produzidos na China e
aproximadamente 151 milhGes toneladas de graos
foram produzidos na india. A area cultivada com
arroz no Brasil é de 2,4 milhdes de hectares, sendo
1,3 milhdo de hectares no sistema de cultivo
irrigado, ou seja, 55,8% do total da area cultivada. A
adrea plantada com arroz de terras altas esta
concentrada na regidgo Centro-Oeste (Mato Grosso
e Goias); Nordeste (Piaui e Maranhao) e Norte (Para
e Rondonia) (MAPA 2013). A média nacional de
produtividade do arroz irrigado na safra 2012/2013
foi de 6,9 ton/ha, enquanto que a produtividade
média do arroz de terras altas foi de 2,4 ton/ha
(CONAB 2014). O estado do Rio Grande do Sul se
destaca como o maior produtor de arroz do Brasil,
com 7,6 milhGes de toneladas anuais de arroz em
casca.

Devido a importancia e a diversidade de
dreas em que este cereal é cultivado, grandes
esforgos tém sido feitos na busca de informacgdes
genéticas relevantes para o fortalecimento da
cadeia produtiva de arroz. Neste sentido, esta
revisdo bibliografica objetivou reunir diversos
estudos de gendmica funcional e de transcriptoma
de arroz que visam identificar genes relacionados a
tolerancia a seca.

GENOMICA DO ARROZ

O arroz é considerado planta modelo para
0s cereais por apresentar o genoma relativamente
pequeno quando comparado a outras gramineas,
além de possuir grande colinearidade em relagdo as
outras gramineas, isto é, conservac¢do de genes e de
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blocos ordenados de genes nos cromossomos
(Moore et al. 1995, Devos e Gale 1997, Gale e Devos
1998). Adicionalmente essa espécie possui uma
vasta colecdo de germoplasma (Paterson et al.
2005, Xu et al. 2005), o que é uma fonte de
variabilidade genética interessante para estudos de
gendmica e para o melhoramento genético da
cultura.

Em 2002 foram publicados dois trabalhos
independentes do sequenciamento do genoma do
arroz: um grupo de pesquisa na China (BGI — Beijing
Genomics Institute) sequenciou a cultivar da
subespécie indica 93-11 (Yu et al. 2002), e um
consorcio internacional sequenciou o genoma da
cultivar da subespécie japdnica Nipponbare (Goff et
al. 2002). Esse consodrcio, denominado IRGSP
(International Rice Genome Sequencing Project) tem
atualizado frequentemente as informacgdes de
sequéncias no seu banco de dados por meio do
portal RGAP (Rice Genome Annotation Project;
http://rice.plantbiology.msu.edu/index.shtml). De
acordo com os dados mais recentes, o tamanho do
genoma do arroz é de aproximadamente 370 Mpb,
possuindo um total de 55.986 locos com fungdo
predita, incluindo 39.045 locos de n&o-ETs
(elementos transponiveis) codificando 49.066
modelos génicos, e 16.941 locos de ETs codificando
17.272 modelos génicos (Kawahara et al. 2013).

O sequenciamento do genoma do arroz
revolucionou os estudos genéticos e moleculares da
espécie, tornando publicas informagdes que
passaram a ser utilizadas para o desenvolvimento
de marcadores moleculares capazes de amostrar
virtualmente qualquer regido do genoma, predicao
da fungdo de sequéncias regulatérias e/ou genes e
dos polipeptideos por eles codificados, localizagdo
de marcas moleculares nos mapas genéticos e
fisicos, entre outras (Tyagi et al. 2004). A anélise
gendmica do arroz tem sido beneficiada com o
desenvolvimento de uma série de ferramentas
publicas e interativas para a procura de genes, como
o BLAST, também disponivel RGAP
(http://rice.plantbiology.msu.edu/analyses_search

blast.shtml), posicionamento de transcritos em
rotas metabdlicas, disponivel no KEGG
(http://www.genome.jp/kegg/) e Gramene/RiceCyc
(http://pathway.gramene.org/RICE/class-
tree?object=Pathways), monitoramento da
expressdo génica, disponivel no RiceXPro
(http://ricexpro.dna.affrc.go.jp/), interacGes
proteina-proteina, disponivel no PRIN
(http://www.bis.zju.edu.ch/prin), predicdo da
fungao génica, disponivel no RiceNet
(http://www.functionalnet.org/ricenet/about.html
), dentre outras. Essas ferramentas, utilizadas em
conjunto, permitem a integragao in silico dos dados
obtidos em experimentos de fenotipagem, o que
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aumenta a chance de serem encontrados os genes
que de fato estdo envolvidos na expressdo de
determinado carater de interesse.

Os dados de sequenciamento tem gerado
o desenvolvimento de uma série de ferramentas
Uteis para os programas de melhoramento genético
do arroz. Varios estudos de gendmica funcional em
arroz tém utilizado diferentes metodologias, como
macro e microarranjos (Kawasaki et al. 2001,
Rabbani et al. 2003), RT-gPCR (real time
quantitative polymerase chain reaction), SAGE
(analise serial de expressdo génica), MPSS (massive
parallel signature sequencing) (Nobuta et al. 2007),
e, mais recentemente, RNA-seq (sequenciamento
de transcriptoma em larga escala). Porém, o grande
desafio da gendmica funcional esta em identificar e
determinar a atividade de todos os elementos
funcionais do genoma do arroz. Para que ocorra o
sucesso da pesquisa neste campo é fundamental
uma grande disponibilidade de informacdo
detalhada de dados de transcriptoma em arroz
(zhang et al. 2012).

Muitos genes identificados tém sido
utilizados no melhoramento de plantas para
melhorar a estrututura das plantas e aumentar a
producdo de grdos de arroz (Li et al. 2003, Ashikari
et al. 2005, Song et al. 2007, Xu et al. 2008, Shomura
et al. 2008, Huang et al. 2009) e na resisténcia a
doengas como descrito por Zhang (2007). Embora
centenas de genes envolvidos na resposta ao déficit
hidrico ja tenham sido identificados em arroz, (Ito et
al. 2006, Xiao et al. 2007), a funcdo de muitos desses
genes ainda nao foi validada (Wang et al. 2011).

Até o momento, quatro classes de genes
foram relacionadas ao aumento da tolerancia a
seca: a) Genes que codificam para proteinas
funcionais, como por exemplo proteinas que
produzem diretamente osmdlitos, como poliaminas
e trehalose (Capell et al. 2004), proteinas
protetoras, como “late embryogenesis abundant
proteins” — LEA (Chandra et al. 2004) e outras, como
as envolvidas na biossintese de Acido Abcisico
(ABA); b) Genes que codificam fatores de
transcricdo, incluindo os membros da familia
AP2/ERF, proteinas bZip (basic leucine zipper), e
fatores MYB/MYC (Hadiarto e Tran 2011); c) Genes
que codificam fatores de sinalizagdo, como os
codificadores de proteinas kinases (Umezawa et al.
2004).

Uma quarta classe geral de genes foi
explorada, os quais codificam proteinas envolvidas
na percep¢do do conteudo de agua presente. A
superexpressdo de um destes genes (AtHK1) em
Arabidopsis resultou em aumento da tolerancia a
seca, sem efeitos deletérios no crescimento de
planta ou o6rgdos reprodutivos (Wohlbach et al.
2008). Em arroz, Pareek et al. (2006) caracterizaram
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a cadeia de sinalizagao por fosfotransferéncia da via
histidina-aspartato, na qual pertence a histidina
kinase AtHK1. Foram identificados 14 genes
codificando para 22 histidina kinases, cinco genes
para fosfotransferéncia codificando sete proteinas,
e 32 genes reguladores de resposta codificando
para 44 proteinas (as diferengas entre o numero de
genes e proteinas sdo assumidas como resultantes
do splicing alternativo).

ARROZ DE TERRAS ALTAS E A DEFICIENCIA HiDRICA

Adaptado a solos com altos teores de
oxidos de ferro e aluminio, como ocorre na Regido
do Cerrado, o arroz de terras altas passou a ser uma
alternativa importante na abertura de novas areas
de cultivo ndo favoraveis a culturas como o milho e
a soja, por exemplo. Os avangos tecnoldgicos
aliados ao langamento de cultivares com melhor
resposta aos insumos utilizados levaram a recordes
de produgdo e produtividade para o arroz de terras
altas a partir do final da década de 1990,
particularmente no estado do Mato Grosso
(Pinheiro 2003). Entretanto, o arroz cultivado em
sequeiro pode ter sua produtividade afetada por
fatores climaticos, especialmente a falta de agua,
pois esta depende diretamente da precipitagdo
pluviométrica natural, que pode ocorrer de forma
irregular (Gomes 1997). No Brasil grande parte das
lavouras de arroz de sequeiro esta localizada na
regido dos Cerrados, onde é comum a ocorréncia de
estiagens de duas a trés semanas durante a estagao
chuvosa. Esses episddios de seca podem afetar a
produtividade, e consequentemente, resultar em
perdas econb6micas importantes (Taiz e Zeiger
2004).

Durante todo o ciclo, a cultura do arroz de
terras altas necessita de 600 a 700 mm de agua
(Stone e Moreira 2005), exibindo variagdes quanto
a sua exigéncia nas diferentes fases fenoldgicas,
quais sejam, 30% na fase vegetativa, 55% na fase
reprodutiva e 15% na fase de maturacdo (Ferraz
1987).

A diminuicdo da disponibilidade de agua
no solo leva ao déficit hidrico, desencadeando nas
plantas uma série de respostas fisioldgicas e
bioquimicas que estdo sob o controle de diversos
mecanismos genéticos. Segundo Taiz e Zeiger
(1991), as primeiras respostas de plantas ao déficit
hidrico consistem no decréscimo da produgdo da
area foliar, fechamento dos estdmatos, aceleragao
da senescéncia e abscisdo das folhas. A drea foliar
das plantas é reduzida sob deficiéncia hidrica
intensa, e com isso o equilibrio entre a producdo de
fotoassimilados e a demanda para o
desenvolvimento dos o6rgdos reprodutivos é
severamente afetada, resultando na reducdo da
produtividade (Gerik et al. 1996). Quando a planta
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se encontra em situacdo de déficit hidrico, o
fechamento dos estdbmatos é acionado para
prevenir a perda de agua por transpiragdo (Taiz e
Zeiger 2004).

A cultura do arroz sob condi¢Ges de déficit
hidrico durante as fases vegetativa e reprodutiva
promovem a redug¢do na producao de matéria seca,
teores de nutrientes da parte aérea e na extragao
de nutrientes até o florescimento (Crusciol et al.
2003), reduzindo o perfilhamento, ou seja,
diminuindo o numero de colmos (Fornasieri Filho e
Fornasieri 1993). Segundo Jalaluddin e Price (1994),
as plantas de arroz quando submetidas a deficiéncia
hidrica, acabam exibindo diferencgas na eficiéncia do
uso da agua, no mecanismo de abertura estomatica
e na producdo de fitomassa.

TOLERANCIA AO DEFICIT HIDRICO

As plantas podem utilizar mecanismos
fisiolégicos, bioquimicos e/ou anatdmicos para
minimizar o efeito do déficit hidrico ou para
recuperar-se rapidamente deste mesmo efeito
(Lilley et al. 1996, Price et al. 1997, Price et al. 2002,
Bennett 2003). A toleradncia a seca esta relacionada
a capacidade da planta de produzir grdos mesmo
sob condigBes de déficit hidrico em alguma fase do
seu desenvolvimento (Levitt 1972, Nguyen et al.
1997, Price et al. 2002, Blum 2005). Um limite
maximo de  déficit hidrico deve  ser
experimentalmente estabelecido para que se
determine o potencial de produgao
economicamente viavel para cada cultura. Em
outras palavras, a submissdao da cultura a estresse
acima desse limite ultrapassara as suas condicdes
bioldgicas de produzir suficientemente para tornar-
se econ6mica. Pode-se dizer entdo que nao existe
resisténcia total a seca, pois a dgua é essencial para
a planta sobreviver. O termo “tolerancia” é,
portanto, o mais adequado para definir a eficiéncia
no uso da agua. A selecdo de gendtipos de arroz
adaptados ao sistema de cultivo de sequeiro
confunde-se, pela natureza do modo de producdo,
com a selegdo de acessos adaptados a condigdo de
déficit hidrico. A tolerancia a seca é uma
caracteristica das plantas que sdo capazes de resistir
melhor a menor disponibilidade hidrica, por
exibirem maior capacidade de obtencdo da agua, ou
maior eficiéncia no uso da agua disponivel (Taiz e
Zeiger 2004).

O estresse por déficit hidrico implica em
importante alteragdo na expressdo génica, iniciada
pela percepgao do sinal primario (mudan¢a no
turgor celular), seguida pela transdugdo do sinal
mediada por mensageiros secundarios
(principalmente Ca?*) podendo ser regulada pela via
ABA dependente e/ou independente (Nijhawan et
al. 2008). A regulagdo da transcricdo durante o
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déficit hidrico envolve a participacdo de
importantes fatores regulatérios como os
elementos-cis ABRE (ABA-responsive element) e
DRE (dehydration-responsive element) via ABA-
independente (Khurana et al. 2008), além de fatores
de transcricdo induziveis por estresse como os
genes NAC que regulam a resposta contra a
desidratagdo (Tran et al. 2004). DREBs (dehydration
responsive element binding) sdo fatores de
transcricdo importantes que regulam a expressdo
de muitos genes estresse-induzidos, normalmente
de modo ABA independente e desempenham uma
fungdo critica em melhorar a tolerancia a estresses
abidticos pela interagdo com DRE/CRT cis-elements
presente na regido promotora de varios genes
responsivos a esses estresses (Lata e Prasad 2011).

A adaptagdo das plantas ao estresse
envolve a manutencdo da homeostase celular,
detoxificacdo de compostos nocivos e alteragées no
crescimento. Estes mecanismos sdo ativados em
funcdo do tempo de duragdo e da intensidade do
estresse e processam-se nos variados niveis de
complexidade: morfologicamente, através da
reducdo da drea foliar e do aumento do sistema
radicular (volume e/ou profundidade);
fisiologicamente, por meio de estratégias como o
fechamento estomatico, o ajuste osmético, maior
eficiéncia no uso da dgua (EUA), ativagdo do sistema
antioxidante, absorgdo e fixagdo noturna de CO2 (no
caso de plantas que possuem CAM, Crassulacean
Acid Metabolism); e, molecularmente, pela
expressdo diferencial de genes, tais como as
proteinas LEA (Late Embryogenesis Abundant) e
enzimas  antioxidantes (funcdo  protetora),
proteinas canal de dgua (aquaporinas) e de sintese
de osmdlitos compativeis (controle do balango
hidrico na célula) e enzimas de sintese de
componentes da parede celular (extensibilidade da
parede e crescimento celular), entre outros
(Hopkins 1999, Taiz e Zeiger, 2004).

Quan et al. (2010) identificaram um
aumento na tolerdncia a seca em arroz apos a
superexpressdo do gene TSRF1, um fator de
transcricdo cuja proteina se liga ao box GCC de
genes relacionados a patogénese, originalmente
identificado em tabaco. Nesse estudo, o TSRF1
ativou a expressdo do gene SDR, putativamente
relacionado com a sintese de ABA, além de
aumentar a expressdo dos genes da sintese de MYB,
MYC e prolina, além de genes relacionados a
fotossintese, provavelmente devido a ligacdo a
elementos responsivos a desidratagdo e boxes GCC
em promotores de genes-alvo. A superexpressao de
outro fator de transcricdo, o OsDREB2A, também foi
capaz de aumentar a tolerancia a seca em arroz (Cui
et al. 2011).
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Eventos de transformacdo aumentaram a
tolerancia a estresse de seca em arroz utilizando o
gene LEA (Xiao et al. 2007), e os fatores de
transcricdo NAC (Zheng et al. 2009), OsWRKY1 (Wu
et al. 2009) e ZFP252 (Xu et al. 2008). A
superexpressdo desses e dos outros de genes
descritos acima aumentou a tolerancia a seca, mas
produziram efeitos negativos no crescimento e/ou
produgdo, quando comparadas as plantas
transgénicas e os controles ndo transgénicos (lto et
al. 2006). Os efeitos deletérios podem ter sido
resultantes da expressdo constitutiva das proteinas
funcionais, fatores de transcricdo e/ou fatores de
sinalizagdo.

O conhecimento dos mecanismos
moleculares envolvidos na resposta ao déficit
hidrico permite a identificagdo dos genes expressos
nessas condicoes e a manipulagdo dessas
informacgGes para a obtencdo de cultivares mais
tolerantes a seca. Adicionalmente, as respostas
genéticas que ocorrem nas células em resposta ao
déficit hidrico se refletem em mudangas em alguns
aspectos fisioldgicos da planta, os quais também
precisam ser entendidos. Particularmente para
cultivares comerciais, somente a sobrevivéncia da
planta sob um periodo de seca ndo é o suficiente,
pois as mesmas precisam manter niveis desejaveis
de produtividade ao final do ciclo (Fukai e Cooper
1995). De acordo com Nguyen et al. (1997) os
mecanismos fisioldgicos de tolerancia a seca estdo
relacionados ao uso moderado da agua através da
reducdo da area foliar e controle da perda de agua
pelas folhas, e habilidade das raizes em explorar
camadas mais profundas do solo.

O conhecimento de todos os fatores
envolvidos na tolerancia a seca e das respostas das
plantas ao estresse fornece as informagbes que
servem de base para a obtengdo de cultivares
tolerantes. A identificacdo dos genes envolvidos na
resposta ao déficit hidrico em espécies modelo
como Arabidopsis thaliana e Oryza sativa permite
que eles sejam isolados e introduzidos em outras
espécies através de técnicas de transformagdo
genética (Edmeades et al. 2004).

RNA-seq

O transcriptoma pode ser definido como
sendo o conjunto completo de transcritos em uma
célula, e suas quantidades, em um estagio
especifico do desenvolvimento ou condigdo
fisioldgica, incluem portanto, RNA codificante
(mRNA) e ndo codificante (rRNA, tRNA, RNA
estrutural, RNA regulatério, e outros tipos de RNAs)
(Wang et al. 2009). Diversos trabalhos ja foram
realizados com o objetivo de entender os
mecanismos envolvidos no processo de transcricao
nas células (Seshasayee et al. 2006), uma vez que a
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alteracdo nos niveis de expressdo esta diretamente
relacionada a modificagdes na fisiologia,
metabolismo e consequentemente ao processo de
adaptacdo celular (Van Vliet 2010).

Até recentemente técnica de
microarranjos de DNA era mais utilizada para a
determinagdo de um amplo padrdo de expressdo
génica (Hinton et al. 2004). Entretanto, algumas
limitagdes metodoldgicas foram identificadas
(Bloom et al. 2009), como por exemplo a
especificidade do arranjo para cada tratamento, a
saturacdo do fundo (background) e a qualidade e
densidade variaveis dos spots; fatores que tém
dificultado a anadlise comparativa entre
experimentos e, geralmente, levado a necessidade
de desenvolver métodos normalizadores complexos
(Hinton et al. 2004). O sequenciamento de
transcriptoma surgiu como uma alternativa
eficiente para solucionar esses problemas, além de
possibilitar a analise e interpretacdo dos dados de
sequenciamento sem a necessidade de ter uma
sequéncia gendmica de referéncia previamente
descrita.

O sequenciamento do transcriptoma por
técnicas convencionais (sequenciamento por
‘Sanger’) pode também ser realizado. Todavia, este
tipo de anadlise é muito dispendiosa e, por vezes,
invidvel ecomicamente devido ao grande numero
de sequéncias a serem geradas. Somente apds o
surgimento do NGS (Next Generation Sequencing) e
o desenvolvimento de protocolos especificos
aplicados na analise e sequenciamento de cDNA em
larga escala, que a tecnologia de RNA-seq tornou-se
possivel. A metodologia de RNA-seq pois possui alta
sensibilidade e pode ser utilizada para caracterizar
o transcriptoma de um organismo (Pinto et al.
2011). Essa metodologia tem se mostrado Util para
descobrir novas transcrigdes, identificacbes de
mutacdes, delecdes e inser¢des, splicings
alternativos e também oferece uma cobertura
elevada. Uma das suas grandes vantagens é a
auséncia quase total de ruidos e a capacidade de
detectar um numero elevado de cépias de mRNA
por célula (Xu et al. 2012).

A metodologia de RNA-seq pode ser
descrita, de uma forma simplificada, pelas seguintes
etapas: uma quantidade de RNA é convertida em
uma biblioteca contendo fragmentos de cDNA; em
seguida estes fragmentos recebem adaptadores
(bases de DNA) e passam pelo sequenciamento,
gerando uma sequéncia curta (na ordem de 30 a
400 pares de base); essas leituras sdo alinhadas a
um genoma de referéncia (ou outro transcriptoma)
ou até mesmo remontadas sem um genoma de
referéncia a fim de criar um mapa em escala
genOmica que ¢é composto pela estrutura
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transcricional ou o nivel de expressao de cada gene
individualmente (Wang et al. 2009).

A técnica de RNA-seq tem sido muito
utilizada na descoberta e na quantificagdo de
expressdo de genes. Essa técnica apresenta
vantagens sobre outras tecnologias pela maior
sensibilidade e pela alta capacidade de quantificar a
expressao génica, mesmo em transcritos que
possuem baixos niveis de expressdo (Wang et al.
2009). Varios estudos tém demonstrado que dados
de RNA-seq representam de maneira fidedigna as
complexas redes integradas da biologia celular
vegetal (Bleeker et al. 2011, Xu et al. 2012).
Progressos significativos tém sido alcangados com
esta tecnologia para o entendimento da expressdo
génica em arroz , como os relacionados ao
desenvolvimento do embrido (Xu et al. 2012, Gao et
al. 2013) e a respostas a estresse biodtico (Kawahara
et al. 2012), assim como a descoberta de varios
genes de arroz nos ultimos anos (Zhai et al. 2013,
Kyndt et al. 2012, Oono et al. 2011, Mizuno et al.
2010).

CONSIDERAC@ES FINAIS

Diante do que foi exposto nesta revisdo de
literatura conclui-se que grandes esforgos tém sido
realizados por pesquisadores do mundo todo para a
descoberta de genes associados a diversos
mecanismos de tolerancia a deficiéncia hidrica em
arroz, por meio de estudos de gendmica funcional.
A maioria dos trabalhos, atualmente, visa encontrar
regides expressas do genoma dessa espécie
correlacionadas a aspectos fisioldgicos e
agronOGmicos que caracterizam cultivares tolerantes
ao estresse causado pela falta de agua. Observa-se
que varios estudos de transcriptoma tém
colaborado para a identificagao e quantificacdo da
expressdo desses genes em arroz.
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