UFV / XV SIC / MARÇO-2006 / Fitopatologia / 159  
___________________________________________________________________
IDENTIFICAÇÃO DE CLONES BAC DE Eucalyptus grandis QUE CONTÊM SEQUÊNCIAS ANÁLOGAS A GENES DE RESISTÊNCIA 

SOARES, Bruno Lima (Bolsista-IC); BROMMONSCHENKEL, Sérgio Hermínio (Orientador); GOMES, Luana Mahé Costa (Outro); MELLO, Janaína de Oliveira (Estudante) 

Os genes de resistência (genes R) são normalmente organizados em múltiplas cópias agrupadas de forma justaposta no genoma de plantas formando locos complexos. Recombinação desigual neste agrupamentos pode contribuir para gerar genes R com novas especificidades. Como parte do projeto genoma de Eucalyptus (GENOLYPTUS) foram construídas bibliotecas de cDNA a partir de mRNA isolado de diferentes tecidos de Eucalyptus spp. Estes cDNAs foram parcialmente caracterizados por sequenciamento e análise preliminar das seqüências obtidas revelou que vários cDNAs dessas bibliotecas possuem similaridades com genes R. Como parte deste projeto também foram construídas bibliotecas genômicas de insertos longos (em torno de 150 kb) em vetores BAC (Bacterial Artificial Chromosomes) o que permite o estudo de organização genômica de locos complexos, como locos que contém genes R. Como inexiste um estudo detalhado desta natureza em Eucalyptus, este trabalho teve por objetivo identificar clones BACs de E. grandis correspondentes a cada um desses cDNAs, visando a futura determinação de sua organização genômica. A triagem da biblioteca BAC por PCR utilizando oligonucleotídeos desenhados a partir das seqüências dos cDNAs resultou na identificação de 11 clones BAC (insertos variando de 20 a 280kb) correspondentes a esses genes e um deles foi selecionado (BAC 143 F-12, inserto 90kb) para construção de uma biblioteca shotgun, visando o seqüenciamento parcial de seu inserto. Análises das seqüências obtidas revelou que este BAC contém a ORF completa de um gene R da classe TIR-NBS_LRR e um pseudo-gene com domínios TIR-NBS e parte de um domínio LRR. Esses resultados sugerem que este BAC seja derivado de uma região genômica de E. grandis que contém um cluster de genes TIR-NBS-LRR. Futuros estudos de mapeamento genético poderão determinar se este BAC co-localiza com genes de resistência em E. grandis. 

