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IDENTIFICACAO DE MICROPEPTIDEOS RELACIONADOS A
PRECURSORES DE microRNAs NOS GENOMAS DE QUATRO
LEGUMINOSAS

Paula Machado de Araujo, Paulo Cavalcanti Gomes Ferreira, Clicia Grativol

Plantas pertencentes a familia Fabaceae sdo conhecidas por serem 6timas fontes de
nutrientes e pela caracteristica de fixar N, no solo. Considerando a importancia nutricional,
agricola e econdémica das leguminosas, pesquisas tém sido realizadas a fim de aumentar a
produtividade e resisténcia das mesmas. Um grupo de RNAs néo codificadores enddgenos,
microRNAs (miRNAs), € um dos principais responsaveis por regular negativamente a
expressdo génica, podendo clivar mRNAs especificos e inibir a traducéo, atuando em varios
estagios do desenvolvimento vegetal. Um estudo recente demonstrou que miRNAs primarios
codificam micropeptideos (mIPEPS) capazes de aumentar a expressdo dos seus miRNAs
associados. Acredita-se que a identificacdo de miPEPs pode auxiliar no desenvolvimento de
técnicas que potencializem a produtividade de leguminosas. Dessa forma, o objetivo deste
trabalho foi caracterizar miPEPs derivados de ORFs (Open Reading Frames) em genes
precursores de miRNAs, em quatro espécies de fabaceas (Glycine max, Phaseolus vulgaris,
Vigna unguiculata e Medicago truncatula). A metodologia consistiu em analises in silico,
utilizando bancos de dados. Foram selecionadas seis familias de miRNAs (miR171, miR397,
mMiR398, MmiR408, miR482 e miR528), com fun¢des especificas e ja relatadas em plantas. As
sequéncias dos precursores de cada isoforma dos miRNAs foram obtidas no banco de
dados miRBase. Foram encontradas isoformas de miRNAs de todas as familias e nas quatro
leguminosas, com exce¢do de miR528. Em seguida, as regidbes gendbmicas em que 0S
precursores se localizam foram extraidas do Phytozome. Tais regibes foram submetidas a
predicdo de ORFs no software ORFfinder. As ORFs preditas mais préximas dos precursores
foram selecionadas para a traducdo do peptideo. Os peptideos traduzidos de cada ORF
foram alinhados através do M-coffee. No programa WebLogo, foi possivel observar os
residuos de aminoacidos conservados entre os peptideos. Ocorreram sequéncias de
possiveis mIPEPs em todas as isoformas estudadas. Encontramos baixa conservacao dos
residuos de aminoécidos nos peptideos traduzidos, tanto em familias de miRNAs diferentes,
como em familias iguais. Esses resultados corroboram o que foi visto em um estudo anterior,
onde miPEPs foram especificos de seus miRNAs associados.
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