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Caracterizacao in silico, relacionamento filogenético e perfil de
expressao de defensinas e LTPs em cana-de-acucar
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A cana-de-acucar (Saccharum spp.) é um cultivar de grande importancia econdmica, sendo
empregada principalmente na producdo de aclcar e etanol. E um hibrido resultante do
cruzamento entre Saccharum officinarum e Saccharum spontaneum. Os mecanismos
moleculares responsaveis pelas distintas capacidades de defesa dos hibridos ainda néo
foram completamente elucidados, sendo os peptideos antimicrobianos (AMPs) moléculas
com grande potencial de combate a organismos patogénicos. Este trabalho teve como
objetivo caracterizar dois deles, defensinas e as proteinas transportadoras de lipideos
(LTPs), no genoma do cultivar SP70-1143 e em transcriptomas de espécies selvagens (S.
spontaneum e S. officinarum) e hibridos (SP70-1143, RB867515 e RB72454) de cana-de-
acucar. A metodologia envolveu andlises de sequéncias gendmicas e transcriptdmicas por
meio de bioinformética, andlises de bibliotecas de RNA-seq publicadas e predicdo da
estrutura terciaria das proteinas identificadas. Foram identificados seis genes de defensinas
e nove de LTPs em cana-de-acUcar. As proteinas preditas exibiram os residuos de
aminoacidos conservados tipicos, e as arvores de relacionamento filogenético dessas
sequéncias sugerem conservacao entre monocotiledéneas e eudicotileddneas. A analise das
regides promotoras nos permitiu identificar fatores de transcricdo caracteristicos de
proteinas relacionadas a patogénese. Andlises de expressao de transcritos de defensinas e
LTPs em bibliotecas de transcriptoma de cana-de-acUcar submetida a infeccdo por
Acidovorax avenae mostraram aumento de expressdo desses dois AMPs. Analises de
expressao de transcritos de defensinas e LTPs em biblioteca de transcriptoma de cana-de-
acucar submetida a déficit hidrico e inoculagdo com a bactéria benéfica Gluconacetobacter
diazotrophicus sugerem que defensinas e LTPs parecem responder mais ao déficit hidrico
do que a bactéria benéfica. A modelagem tridimensional de defensinas e LTPs de diferentes
cultivares e espécies selvagens de cana-de-agucar mostrou alta conservagéao tridimensional
entre elas. A caracterizacdo de defensinas e LTPs em cana-de-agucar forneceu as bases
iniciais para um maior entendimento dos mecanismos de defesa dos diferentes hibridos,
contribuindo para posteriores estudos e obtenc&o de novos cultivares.
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