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Dados de expressao génica em larga escala dao novas pistas
sobre a evolucao das plantas terrestres

Novos dados identificam padroes de expressGo génica semelhantes entre orgdos
equivalentes de plantas diferentes e sugerem que novos orgdos terdo evoluido
através do reaproveitamento de genes pré-existentes.

Por volta de 500 a 470 milhdes de anos atras, as plantas comecaram a colonizar o ambiente terrestre. Os
primeiros exemplos possuiam um pequeno eixo terminado por uma estrutura capaz de formar esporos,
guase como os atuais musgos. A partir dai, a diversidade de espécies de plantas explodiu. Novos érgaos e
estruturas permitiram as plantas alterar dramaticamente a superficie do nosso planeta. Os niveis de
didxido de carbono desceram, a abundancia de oxigénio aumentou e a vida na terra prosperou.

Evoluir tamanha diversidade de 6rgaos, como raizes, folhas, ou gdmetas imdveis, requer mudancas
genéticas coordenadas: aparecimento de novos genes, reaproveitamento de material genético, e
desenvolvimento de novos programas regulatdrios. “A atividade dos nossos genes é diferente em todos
os drgaos e muitos deles estdo ativos apenas em lugares especificos. Isto é o que faz com que cada érgao
se desenvolva e desempenhe a sua funcdo. E isto ndo é diferente em plantas”, explica Jorg Becker sobre
o trabalho desenvolvido enquanto investigador principal do IGC e membro do Green-it. Jorg entretanto
passou a liderar o Laboratério de Reprodugdo e Evolugao de Plantas no ITQB NOVA, e assina o artigo
com dupla filiagdo.

Num estudo publicado na Nature Plants, um consdrcio entre a Europa —incluindo a equipa liderada por
Jorg Becker —, os Estados Unidos e Singapura introduz um atlas que compila dados de expressao génica
de dez espécies diferentes de plantas terrestres—a maior colegdo até a data. “Apercebemo-nos que a
colaboragdo entre especialistas de areas diferentes era uma oportunidade Unica para maximizar as
sinergias e evitar duplicar esforcos”, destaca Jorg. Focando-se na analise detalhada dos dados coletados,
a equipa propds-se a identificar novos componentes envolvidos na formagdo de érgaos e células sexuais.
“Comparar dados provenientes de espécies tao diferentes permitiu-nos distinguir genes importantes para
a reproducdo de todas as plantas terrestes daqueles que sé importam para as plantas com flor”,
exemplifica o investigador.

A analise comparativa identificou uma grande por¢do da expressao génica que permaneceu inalterada ao
longo da evolugdo quando olhamos para érgdos equivalentes de espécies diferentes. “O grupo principal
de genes que sdo expressos tende a ser semelhante entre as amostras analisadas”, clarifica Jorg. Os dados
apontam ainda para outro padrdo e mostram que o desenvolvimento de novos d6rgdos nas plantas



G GULBENKIAN

7 CIENCIA 8 mm

conseguiu-se principalmente através do reaproveitamento de genes pré-existentes. “Vimos que muitos
grupos de genes apareceram muito antes do 6rgdo correspondente, e isto diz-nos que surgiram através
do reaproveitamento de material genético que ja existia”, explica o investigador.

Uma vasta experiéncia no campo da reproducdo sexual de plantas motivou a equipa a procurar também
padrdes ao nivel do desenvolvimento dos gametas femininos e masculinos. “Estdvamos interessados em
comparar as primeiras plantas terrestres, que tém esperma natatdrio e precisam de dgua para a sua
reprodugao, com as plantas com esperma nao-natatdrio, que esta dentro do grdo de pélen e ndo depende
da agua para a sua mobilidade”, revela Jorg. A equipa descobriu que a reproducao masculina parece ser
mais especializada que a feminina, com os gametas masculinos a expressar mais genes Unicos. Entre eles,
fatores de transcricdo (proteinas que regulam a expressdo génica) e quinases (proteinas que transferem
fosfato para outras proteinas), que podem ser importantes para a génese e funcionamento do podlen.

Ha dez mil anos que fazemos das plantas a nossa maior fonte de alimento e materiais. Mas gerar estes
recursos valiosos é cada vez mais dificil. A expansao da populacdo humana, a competicao pelo uso do solo
e as alteracdes climaticas pressionam os rendimentos das colheitas, e o valor de qualquer passo dado
para compreender o funcionamento das plantas é incalculavel. “Conhecer os genes importantes para o
desenvolvimento e funcdo de um 6rgao especifico da-nos uma indicacdo de quais os genes a manipular
para elevar a sua func¢do. Estamos a procura daqueles que tornam o desenvolvimento do esperma e dos
ovos mais resistente ao calor, por exemplo, e de formas de ultrapassar as barreiras de fertilizacdo entre
espécies diferentes de plantas para obter hibridos de qualidade superior”, conclui Jorg.

Este estudo foi desenvolvido no Instituto Gulbenkian de Ciéncia em colaboragcdo com o consdrcio
EVOREPRO (Gregor Mendel Institute, Austria, University of Regensburg, Germany, University of Leicester,
UK, University of Warwick, UK, MPI Molecular Plant Physiology, Germany, now Nanyang Technological
University (Singapore) and Brown University, US). O financiamento foi obtido através do programa ERA-
CAPS (FCT para JDB).
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