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O milho (Zea mays) é uma das mais importantes culturas de cereais, empregado na
alimentagdo humana, produgao de racdo animal e de bioenergia. Para otimizar seu cultivo é
possivel utilizar bactérias diazotréficas e promotoras de crescimento. Contudo, a complexa
relacdo planta-bactéria benéfica ainda nao foi completamente elucidada, o que inclui o papel
dos longos RNAs nao codificantes (IncRNAs). Até o presente momento, ndo foram publicados
trabalhos que mostram a participacéo de IncRNAs de plantas em relagao simbiotica. O presente
trabalho teve como objetivo caracterizar, por meio de analises de bioinformatica, IncRNAs
expressos em milho submetido a colonizagdo pela bactéria diazotréfica Herbaspirillum
seropedicae com adicdo de acido humico. Seis bibliotecas de RNA-seq de milho foram
utilizadas para a identificagcao e caracterizagdao dos INcRNAs novos e dos ja conhecidos. Reads
foram alinhados ao genoma de Z. mays (B73 RefGen_v4) com o uso do HISAT2 e StringTie foi
utilizado para montar os transcritos. Um transcriptoma unico foi obtido, com 192.521 transcritos.
A expressao diferencial dos IncRNAs foi calculada por meio de DESeqg2. Um modelo baseado
em machine learning foi criado para aumentar a acuracia da predicdo de novos INcRNAs em
milho. Buscas na literatura e em bancos de dados permitiram obter 124.739 diferentes IncRNAs,
empregados na construgdo de um banco de sequéncias para o calculo da expressdo dos
IncRNAs conhecidos. Por meio de BLASTN com o transcriptoma, 32.645 IncRNAs conhecidos
foram identificados. Destes, 3.263 IncRNAs foram diferencialmente expressos (1.502 up-
regulados e 1.761 down-regulados). Os transcritos montados foram submetidos a diferentes
ferramentas, como forma de identificar os novos IncRNAs e excluir sequéncias codificantes:
filtro de tamanho; calculo do potencial de codificagao de proteina (CPC); calculo do tamanho da
ORF por meio de TransDecoder; alinhamento contra um banco de ncRNAs (Rfam) e, por fim,
andlise com o modelo. O total de 6.736 novos IncRNAs de alta confiabilidade foram
identificados, sendo 1.050 deles diferencialmente expressos (480 up-regulados e 570 down-
regulados). Os proximos passos incluem: predicdo dos genes-alvo dos IncRNAs e
caracterizagao por meio de Gene Ontology (GO) e Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes
(KEGG); verificagdo de mecanismos de splicing alternativo;, mapeamento dos IncRNAs em
bibliotecas publicas de miRNAs e validagdo de seus alvos por meio de bibliotecas de
degradoma; construcdo de uma rede da interacdo INcRNA-miRNA de milho. Espera-se, com
este trabalho, contribuir para uma maior compreensao dos papéis desempenhados pelos
IcnRNAs de milho.
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