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Analise in silico de genes envolvidos na regulacao
epigenetica em variedades hibridas de cana-de-agucar

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

A epigenética € uma importante area da genémica que esta voltada para o estudo
das modificacbes na molécula de DNA que nao alteram a sequéncia de
nucleotideos. Atualmente, os mecanismos de metilacdo do DNA, modificacbes de
histonas e pequenos RNAs (sRNAs) tém sido cada vez mais explorados com a
intencdo de entender como essas modificagcbes epigenéticas podem atuar na
regulacdo de regides génicas e repetitivas. No entanto, estudos envolvendo a
caracterizacdo de familias génicas relacionadas aos mecanismos epigenéticos sao
escassos em cana-de-acucar. O objetivo desse trabalho € caracterizar os genes
envolvidos na metilacdo do DNA e na via de sSRNAs no genoma de cana-de-acucar.
O primeiro passo desta andlise foi selecionar sequéncias de proteinas de
Arabidopsis thaliana e Sorghum bicolor previamente anotadas que pudessem servir
de referéncia para a anotacdo dos genes em cana-de-acgUcar. Foram selecionadas
76 proteinas de Arabidopsis de acordo com dados da literatura, sendo 10 destes da
familia Dicer-like (DCL). Em sorgo, foram encontradas 5 proteinas anotadas nesta
mesma familia que estd envolvida na biossintese de sRNAs. Trés importantes
bancos de dados foram consultados para a obtencéo das sequéncias: TAIR, Plaza e
o Phytozome. Os alinhamentos obtidos a partir do BLAST de proteinas de sorgo e
arabidopsis contra o genoma de cana-de-acucar (disponivel no link
Ibmp.biogmed.ufrj.br), mostraram a proximidade filogenética entre as
monocotileddéneas. Os scaffolds contendo genes DCL foram submetidos ao
programa FGENESH para predicdo da estrutura génica no genoma da cana-de-
acucar. Cinco scaffolds foram submetidos a essa analise e apresentaram proteinas
preditas com tamanho proximo das proteinas DCL de sorgo. Analises posteriores
serdo realizadas para comparar as sequéncias de mRNAs de DCLs de diversos
gendtipos hibridos de cana-de-agucar. Acreditamos que esse trabalho podera
contribuir para o conhecimento da estrutura e evolugdo dos genes relacionados as
vias de metilacdo do DNA e pequenos RNAs nos genomas de hibridos de cana-de-
acucar.
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