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As uvas americanas e hibridas representam mais de 80% do volume de uvas
processadas no Brasil para a elaboracdo de vinhos de mesa e suco de uva. A
cultivar Isabel responde por cerca de 50% desse volume. No entanto,
independentemente da regido de cultivo no Brasil, a cultivar Isabel Precoce
apresenta maturacido antecipada de 33 dias em relacdo a cultivar parental Isabel.
A caracteristica de antecipacdo da maturagao na cultivar Isabel Precoce pode ser
destinada para a ampliacdo do periodo de processamento na vitivinicultura
tradicional, na regido Sul, onde o clima é subtropical, e também para obtenc¢ao de
duas colheitas durante o periodo de estiagem nas regides tropicais. A
compreensao da regulagdo da expressdo génica associada ao desenvolvimento
do fruto faz-se necessaria como pré-requisito essencial ao desenvolvimento de
ferramentas aplicadas ao melhoramento genético - que possibilitem, por exemplo,
elaboracdo de ferramentas para selecdo assistida e modificagdo do
amadurecimento. Este trabalho teve como objetivo, portanto, obter uma colegao
de genes diferencialmente expressos durante o amadurecimento do fruto das
cultivares Isabel e Isabel Precoce. A transcricdo de genes diferencialmente
expressos durante o desenvolvimento do fruto foi estudada nas duas cultivares,
utilizando-se a tecnologia da cDNA-AFLP. RNA total de bagas de trés estadios de
desenvolvimento do fruto (coletados aos 10, 40 e 83 dias apos o final da floragao)
foi utilizado para sintese de cDNA estadio-especificos. Vinte e seis combinacdes
de iniciadores Msel (+1,+3) e EcoRI (+1,+2) foram utilizadas na amplificagao final,
gerando, 326 fragmentos derivados de transcritos, correspondendo a genes
potencialmente diferentemente expressos durante o desenvolvimento do fruto. Os
fragmentos identificados foram excisados do gel de poliacrilamida e reamplificados
para posterior clonagem e sequenciamento. As sequéncias resultantes serdo
organizadas em bancos de dados e analizadas utilizando-se as ferramentas de
bioinformatica disponiveis publicamente.
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