Centro de Conuencoes da UENF . < N g N3 al/ lehO 2817

Congresso (N2 e 7 Congresso
Fluminense de N Fluminense de

Iniciacao Cientificae ) Pos-Graduacao
Tecnologica 7

Ciencio, tecnologio e inovocoo no Braosil: ) desofios e tronsformocoes

IDENTIFICACAO DE GENES ASSOCIADOS,A REGULACAO
EPIGENETICA EM CANA-DE-ACUCAR

Walaci da Silva Santos, Paulo Cavalcanti Gomes Ferreira, Clicia Grativol

Epigenética € uma area da genbmica que envolve o estudo de mudancas na
molécula de DNA que ndo alteram a sequéncia de nucleotideos. Os principais
mecanismos epigenéticos que atuam na regulacdo de genes e regifes repetitivas
sdo as modificacdes de histonas, metilacdo do DNA e vias de pequenos RNAs.
Considerando que os estudos envolvendo a caracterizacdo de familias de genes
relacionadas a esses mecanismos Sd80 escassos ha cana-de-acucar, o objetivo
deste trabalho é identificar os genes envolvidos na metilacdo do DNA e na via do
SRNA nesta planta. Primeiramente selecionamos proteinas de Arabidopsis thaliana e
Sorghum bicolor previamente anotadas nessas vias para servir de referéncia para a
anotacdo de genes em cana-de-aclUcar. Foram selecionadas quatro proteinas
relacionadas a metilacdo do DNA em Arabidopsis (MET1, CMT3, DRM2 e DME).
Para a via de sRNAs, duas proteinas RDR2, quatro proteinas do tipo Dicer e seis
proteinas Argonautas foram selecionadas em sorgo. Foram consultados trés bancos
de dados para obtencdo das sequéncias: TAIR, Plaza e Phytozome. Os
alinhamentos obtidos com proteinas de sorgo e Arabidopsis contra 0 genoma da
cana-de-acgucar (disponivel no link Ibmp.biogmed.ufrj.br), mostraram 20 scaffolds
como melhores hits. Esses scaffolds foram submetidos ao programa FGENESH para
predicdo da estrutura génica. Também realizamos alinhamentos entre as proteinas
de sorgo com bancos de transcriptomas de cana-de-acUcar. Esta andlise revelou a
presenca de um transcrito DRM2; dois transcritos de MET1, CMT3, DME, RDR2 e
AGO4; e quatro transcritos AGO1 e DCL na cultivar de cana-de-acucar SP70-1143.
A ferramenta de traducdo Expasy foi utilizada para prever as sequéncias de
aminoacidos desses transcritos. A analise filogenética de genes de metilagdo do
DNA e da via de pequenos RNAs de Arabidopsis, sorgo e cana-de-agucar mostrou
uma grande similaridade entre as proteinas das mesmas familias. Outras analises
serdo realizadas para identificar as isoformas de mRNAs com splicing e também a
presenca desses genes em espécies selvagens e cultivares de cana-de-acUcar.
Esses resultados poderdo contribuir para o conhecimento da estrutura e evolugao
dos genes relacionados a metilacdo do DNA e via de pequenos RNAs no genoma da
cana-de-agucar.
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