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Analise de motivos para proteinas SERK como marcador estadio-especifico em
espécies de importancia agrondmica
Resumo

A utilizacdo de marcadores estadios-especificos permite uma melhor compreensdo do desenvolvimento vegetal além
de propiciar a possibilidade de otimizacdo de sistemas e protocolos de morfogenéticos in vitro para fins aplicados a
biotecnologia. Inicialmente, realizou-se uma busca por palavras-chave, no caso SERK, tendo em vista que todos as
sequéncias tenham sido previamente anotados automaticamente por comparagdo com o préprio banco de dados. Para
descobrir motivos de agrupamento entre as sequéncias para SERK selecionadas nos bancos de dados, utilizamos o
programa MEME empregando-se os parametros: qualquer nimero de repeti¢fes de motivos, maximo de 20 motivos por
sequéncia e tamanho para cada um deles entre 6 e 200 aminoacidos.

Palavras-chave: Somatic embryogenesis-related kinase; LRR-RLK; Leucine-rich repeat transmembrane receptor-like kinase.

Introducgéo

A identificacdo e utilizagdo destes marcadores estadios-especificos permitiria uma melhor compreensdo dos aspectos
basicos destes processos de desenvolvimento, além de propiciar a possibilidade de otimizagdo de sistemas e protocolos
de morfogenéticos in vitro para fins aplicados e biotecnoldgicos. Os processos moleculares que governam a
competéncia e a indugdo para a embriogénese em células vegetais ainda ndo estdo totalmente esclarecidos
(MORDHOST et al., 1997; IKEDA et al., 2006). Sem dlvida, esses processos envolvem a reprogramacao da expressao
génica, que resultam em alteragcbes morfoldgicas, bioquimicas e metabdlicas nas células (NAMASIVAYAM, 2007).
Trabalhos recentes tém sido realizados com objetivo de obter marcadores moleculares para a detecgdo e ou a promogao
da competéncia embriogénica (IKEDA et al., 2006; FLOH et al., 2007). A identificagdo e a expressdo destes
marcadores proteicos sdo, na sua maioria, utilizadas para a identificacdo de populagdes celulares competentes para a
embriogénese.

Material e métodos

Selecdo de sequencias para proteinas SERK

As sequéncias identificadas como SERK foram obtivas a partir do banco de dados pablicos NCBI (National Center
for Biotechnology Information) no periodo entre maio e novembro de 2016. Por meio desta interface foi possivel
procurar por sequéncias, montar clusters e analisar os provaveis genes candidatos para SERK (LACERDA et al., 2008).
Inicialmente, realizou-se uma busca por palavras-chave, no caso SERK, tendo em vista que todos as sequéncias tenham
sido previamente anotados automaticamente por comparagdo com o proprio banco de dados. Dessa forma, as sequéncias
encontrados foram entdo agrupadas em clusters e em seguida foram submetidas a anotagdo manual. Todas as sequencias
identificados como SERK ap6s a anotacgdo, foram utilizadas para uma nova busca afim de obter uma otimizacdo da
saturacdo do banco de dados, utilizando-se a ferramenta BLASTt, visando encontrar novas sequéncias de polipeptidios
para SERK, bem como corrigir clusters incompletos. Esse processo, também chamado de saturagdo, foi repetido até que
ndo se encontrem mais nenhuma nova sequéncia significante.

Identificacdo de motivos comuns de agrupamento

Para descobrir motivos de agrupamento entre as sequencias para SERK selecionadas nos bancos de dados, utilizamos
o programa MEME (Multiple Expectation Minimization for Motif Elicitation http://meme-suite.org/tools/meme) verséo
4.11.2 patch 2 (BAILEY; ELKAN, 1994; BAILEY et al., 2006), empregando-se os pardmetros: qualquer nimero de
repeticdes de motivos, maximo de 20 motivos por sequéncia e tamanho para cada um deles entre 6 e 200 aminoacidos.
Para a interpretagdo dos resultados do MEME, teremos uma correlagdo entre as cores dos motivos com a classificagéo
dos aminoacidos (LACERDA et al., 2008).

Resultados e discussao
Ao final do processo obteve-se 37 sequencias polipeptidicas relacionadas a SERK1, 2 e 3 em espécies

Apoio financeiro: Bolsa de Iniciagdo Cientifica PIBIC/FAPEMIG.
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agronomicamente importantes como: algodéo (Gossypium hirsutum), videira (Vitis vinifera), abacaxi (Ananas comosus),
arroz (Oryza sativa), café (Coffea canephora), alface (Lactuca sativa), trigo (Triticum aestivum), milho (Zea mays),
soja (Glycine max), cacau (Theobroma cacao), cenoura (Daucus carota) e batata-inglesa (Solanum tuberosum). Os
motivos de agrupamento sdo demonstrados (Figura 1) onde os possiveis dominios conservados aparecem em cada uma
das sequencias proteicas. A analise dos motivos de agrupamento pelo MEME revelou as sequencias conservadas para
SERK1, SERK2 e SERK3 que foram apresentadas por motifs apresentadas na Figura 1, onde os possiveis dominios
guardados aparecem em todos 0s motifs caracteristicos de cada sequéncia.

Consideracdes finais

Algumas espécies agrondmicas ja possuem sequencias para SERK de forma bem descrita, porém trabalhos com
espécies agronbmicas em genes SERK1, SERK2, SERK3 sfo ainda incipientes. Logo, estudos que envolvem
marcadores estadio-especifico otimizariam a propagacdo clonal e uniforme de plantas de espécie agrondmica,
embasando sua futura utilizagdo para fins de melhoramento genético na espécie.
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Figura 1. MEME (Multiple Expectation Minimization for Motif Elicitation http://meme-suite.org/tools/meme) para
provaveis sequencias para SERK em espécies agrondmicas: abacaxi (Ac - Ananas comosus), cenoura (Dc - Daucus carota ),
soja(Gm - Glycine max), algoddo (Gh — Gossypium hirsutum), batata-inglesa (St — Solanum tuberosum), cacau (Tc — Theobrama
cacao), milho (Zm — Zea mays), trigo (Ta — Triticum aestivum), arroz (Os - Oryza sativa), alface (Ls — Lactuca sativa), café (Cc —
Coffea canephora).Os parametros utilizados foram: nimero de repeti¢des qualquer, maximo nimero de motifs 20 e amplitude 6tima
entre 6 e 200.



