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1. INTRODUCAO

A aveia branca (Avena sativa L.) € amplamente utilizada na industria
alimenticia, como flocos, mingaus, barras de cereais, biscoitos, macarréo, paes,
iogurte, leite de aveia e outras bebidas. Esse cereal também pode ser empregado
na alimentacdo animal. Além disso, € matéria prima para indastria farmacéutica
(HALIMA et al., 2015; KIM et al., 2021; YANG et al., 2023). A aveia € considerada
um alimento funcional devido ao alto conteddo de B-glucana e avenantramidas.
Ainda, a aveia é rica em proteinas, fibras, minerais, vitaminas, aminoacidos e
antioxidantes (KIM et al., 2021). Devido a essas propriedades o consumo de aveia
branca vem aumentando ao longo dos anos (LIN et al., 2025).

A aveia branca é cultivada em diferentes regiées do mundo, incluindo Unido
Europeia, Canada, Russia, Austrédlia, Estados Unidos e Brasil. O cultivo, o clima, e
as condi¢cOes de crescimento sao os principais fatores que afetam a producao de
aveia (YANG et al., 2023). O estresse por seca reduz significativamente a producao
desse cereal. Com o aquecimento global e as mudancas climaticas, espera-se que
episodios de seca sejam mais frequentes e severos. O efeito da seca na reducéo
do rendimento de aveia ja observado nos Estados Unidos e Canada (GHIMIRE et
al., 2024).

Esse cenario demonstra a urgéncia de desenvolver cultivares de aveia
tolerantes ao déficit hidrico. A tolerancia a seca € uma caracteristica complexa,
controlada por muitos genes e envolve respostas fisioldgicas, bioquimicas e
morfolégicas. A compreensdo desses mecanismos € fundamental para o
desenvolvimento de cultivares tolerantes (GHIMIRE et al., 2024).

Dentro desse contexto, 0 objetivo desse estudo foi a identificacdo de genes
candidatos envolvidos nos mecanismos de tolerancia a seca em aveia branca no
inicio do estadio vegetativo.

2. METODOLOGIA

Sementes da cultivar URS Altiva foram depositadas em seis rolos de papel
Germitest, hidratado com agua destiladas 2,5x 0 seu peso, e incubados em camara
de germinacao do tipo BOD, a 20 +2 °C e fotoperiodo de 12 horas. Apds o periodo
de 72 horas, as plantas de trés rolos foram transferidas para novos rolos embebidos
com agua destilada (controle), e as plantas dos outros trés rolos foram transferidas
para rolos embebidos com solucéo de PEG6000 -0.75 MPa (seca), e ambos foram
acondicionados em BOD, onde permaneceram nessa condi¢ao durante sete dias.
Foi utilizado delineamento inteiramente casualizado, com trés repeticdes.
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Apos o periodo de estresse, a parte aérea e as raizes foram separadas,
fixadas em N liquido e armazenadas em ultra freezer a -80°C. O RNA total de cada
uma das 12 amostras (dois tecidos x dois tratamentos x trés repeticdes) foi extraido
utilizando o reagente Trizol, de acordo com as recomendacfes do fabricante. A
qualidade e a quantidade (ng/pL) de RNA foram avaliadas por espectrofotometro e
fluorimetro. A integridade do RNA total foi avaliada em Tape Station com o kit RNA
Screen Tape (Agilent).

A biblioteca de mRNA foi construida a partir de RNA total com o kit lllumina
Stranded mRNA Prep - Ligation de acordo com o manual do fabricante. As
bibliotecas foram quantificadas por gPCR com o kit KAPA Library Quantification
(Roche) e a partir de cada biblioteca foi preparado um pool que foi sequenciado no
Nextseq 2000 (lllumina) com leituras 2x100 pb, fornecendo reads de 100pb. O
sequenciamento foi feito na empresa NGS Solu¢des Gendmicas.

Os arquivos de sequéncia bruta (FASTQ) foram avaliados utilizando
diferentes abordagens de bioinformética e estatistica. A expressdo génica
diferencial foi obtida pelos contrastes entre os tratamentos (controle x seca), tecidos
(partes aéreas x sistema radicular) e suas interagcdes. Os genes foram
considerados diferencialmente expressos (DEG) com valor de p ajustado (Adj.p-
val) < 0,05 e log-FC < -2 e > 2. A caracterizacao funcional dos genes foi realizada
pela classificacao de trés niveis da Ontologia Genética (GO): Processo Biologico
(PB), Funcéo Molecular (FM) e Componente Celular (CC), utilizando o software
OmicsBox (GOTZ et al., 2008). Mapas de calor com genes candidatos foram
criados no MultiExperiment Viewer (MeV) (SAEED et al., 2006).

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Dentre os genes diferencialmente expressos em resposta a seca em aveia
estdo os codificadores de lacase. O estresse por seca em aveia ocasionou a
inducéo de 22 genes codificadores de lacase, sendo a maioria expresso em ambos
tecidos (Figura 1). Enzimas lacases atuam em processos de defesa a partir da
sintese de lignina na parede celular e polimerizacdo de compostos fendlicos.
Alguns genes codificadores de lacase conferem tolerancia a seca em diferentes
espécies (KONG et al., 2024). Em Populus euphratica foi demonstrado que a
superexpressdo de um gene Lacase (PeuLAC?2) altera a estrutura do xilema,
incluindo o espessamento da parede celular e aumento do comprimento das fibras
celulares, que melhoram a capacidade de transporte de agua das plantas. As
plantas super expressando PeuLAC2 apresentam maior capacidade antioxidante e
maior tolerancia a seca (NIU et al. 2021).

A expressao de genes codificadores de lacase em parte aérea e raizes
sugere que o acumulo de lignina e outros compostos fendlicos pode contribuir para
o fortalecimento estrutural da parede celular e para a mitigacdo dos danos
oxidativos, auxiliando na defesa a limitacdo hidrica em aveia branca no inicio do
estadio vegetativo.
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Figura 1. Perfil de expressao de genes codificadores de lacase em plantas de
aveia submetidas ao estresse por seca (PEG6000 -0.75 MPa) em relacdo ao
controle. Cor rosa representa aumento de expressao, verde redugéo de
expressao e preto sem alteracao na expressao.
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AVESA.00001b.r3.1Ag0003015
AVESA.00001b.r3.1Ag0001497
AVESA.00001b.r3.3Dg0002166
AVESA.00001b.r3.4Ag0003012
AVESA.00001b.r3.3Cg0002563
AVESA.00001b.r3.3Dg0001853
AVESA.00001b.r3.2Dg0002550
AVESA.00001b.r3.3Ag0002294
AVESA.00001b.r3.3Cg0002850
AVESA.00001b.r3.6Ag0002225
AVESA.00001b.r3.4Ag0003044
AVESA.00001b.r3.4Cg0003402
AVESA.00001b.r3.5Ag0000398
AVESA.00001b.r3.5Dg0000011
AVESA.00001b.r3.5Dg0001514
AVESA.00001b.r3.7Cg00018%6
AVESA.00001b.r3.1Ag0001459S
AVESA.00001b.r3.1Dg0001513
AVESA.00001b.r3.6Dg0001341
AVESA.00001b.r3.3Cg0002854
AVESA.00001b.r3.3Dg0002168
AVESA.00001b.r3.4Ag0003014
AVESA.00001b.r3.5Cg0001497

4., CONCLUSOES

O maior acumulo de transcritos de lacase em resposta a seca em cultivar de
aveia branca tolerante sugere o envolvimento desses genes no mecanismo de
tolerdncia a seca. Se comprovada essa hipOtese, esses genes podem ser
considerados em programas de melhoramento.
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