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1. INTRODUCAO

O morango é um pseudofruto do género Fragaria extensivamente cultivado no
mundo e apreciado por suas caracteristicas sensoriais, como sabor, cor e aroma,
além da presengca de compostos bioativos. Embora as tecnologias de cultivo
tenham aumentado sua producdo, ainda existem fatores que a limitam;
particularmente os estresses abidticos, como o estresse osmotico. Outro desafio, é
a elucidacdo dos mecanismos bioquimicos e moleculares que ocorrem durante o
processo de amadurecimento deste pseudofruto, a fim de desenvolver tecnologias
gue reduzam os impactos negativos dos estresses abioticos e perdas pés-colheita.

Devido as suas caracteristicas de desenvolvimento rapido, sistema de cultivo
gque ndo apresenta grandes dificuldades bem como informacdes genéticas
disponiveis em bancos de dados, o morangueiro se destaca como modelo biolégico
para investigacdo dos mecanismos envolvidos no amadurecimento dos frutos
classificados como néo-climatéricos.

Os fatores de transcricdo (FTs) sdo proteinas importantes na plasticidade
vegetal em resposta a diferentes estimulos ambientais e internos, envolvendo-se
com uma variedade de proteinas relacionadas com a percepcéao desses sinais, bem
como com aquelas que desempenham papel nas respostas metabdlicas. As TCPs
(TEOSINTE BRANCHED 1, CYCLOIDEA e PCF1l) sdo uma familia de FTs
descoberta no fim da década de 1990 em pesquisas com as espécies Oryza sativa,
Antirrhinum majus e Zea mays.

Desde seu descobrimento, os membros da familia TCP vem sendo
relacionados com uma variedade de processos importantes em diferentes
contextos do crescimento e desenvolvimento vegetal, bem como de percepcao e
defesa a estresses bidticos e abidticos (UBERTI MANASSERO et al.,, 2013).
Entretanto, a escassez de trabalhos relacionando as mesmas com estresses
abibticos e o processo de amadurecimento dos frutos de Fragaria x ananassa,
fazem com que se torne necessaria a investigacdo dessa familia de fatores de
transcricdo na espécie. Assim, o presente trabalho tem como objetivo investigar as
redes de interacbes envolvendo os fatores de transcricdo TCPs em morango
(Fragaria x ananassa).

2. METODOLOGIA
2.1 Rede de interacéo entre TCPs

As redes de interagdes especificas usando co-expression, mineragao de texto,
bancos de dados, proximidade, fusdo génica, co-ocorréncia e evidéncias
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experimentais, com os homélogos em Fragaria vesca das proteinas FaPCF1,
FaDICHOTOMA, FaTCP4-2, FaTCP5, FaTCP7 FaTCP14, FaHMG-CoA sintase,
FaTCP18, FaTCP19 e FaTCP20, foram construidas através da plataforma online
STRING 11.0 (https://string-db.org/). A funcdo das proteinas presentes nestas
redes de interacOes foi verificada através do site UniProt (https://www.uniprot.org/).
A partir desta analise, foram selecionadas as proteinas com fun¢des associadas
aos processos de amadurecimento de frutos e resposta a estresses.

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

As redes de interacdes obtidas através da construcdo do interatoma com
proteinas homodlogas de FaTCP, evidenciaram a relagdo com uma grande
diversidade de proteinas, principalmente outros FTs (Figura 1). No total, 18 FTs
foram revelados pela rede de interacdo, sendo 4 deles associados com estresses
abidticos, STOP1 (Sensivel a rizotoxicidade de protons 1), TFbHLH47 (Fator de
transcricdo hélice-loop-hélice béasica 47), RZ1B (Ribonucleoproteina heterogénea
RZ1B) e VOZ1 (Planta vascular um-dedo de zinco 1)(SAWAKI et al., 2009; WANG
et al., 2019).

Além da presenca de FTs, a rede de interacdo evidenciou proteinas
associadas com a biossintese de carotenoides e dos fitormonios acido abscisico
(ABA), estringolactonas e giberelina. A enzima prolicopeno isomerase (CRTISO)
esta envolvida na via de biossintese de licopeno, que faz parte da via de biossintese
de carotenoides (PARK et al., 2002). Outra enzima envolvida na biossintese de
carotenoides apresentada pelas redes de interacdes, € a CCD8 (Dioxigenase de
clivagem de carotenoides 8) que participa do processo catabdlico do betacaroteno
em carlactona, uma molécula da classe das estringolactonas, que possui atividade
hormonal e esta relacionada a inibicdo do perfilhamento e ramificacdo do caule,
também regulam a arquitetura do caule em condicfes de escassez de fosfato. Além
da CCD8, a enzima D27 (betacaroteno isomerase D27) presente na rede, também
participa do processo de biossintese de estringolactonas (ALDER et al., 2012).

O gene ABAS, codifica para a proteina Cofator sulfurase de molibdénio. A
reacdo de sulfatacdo do molibdénio é fundamental para o funcionamento das
enzimas XDH (Xantina desidrogenase) e ADO (Aldeido oxidase) nas quais o
cofator se liga através de um atomo de oxigénio e um atomo de enxofre. ABA3
participa da biossintese de ABA como um regulador chave, participando dos
processos de adaptacdo a baixas temperaturas, estresses osmoticos e
possivelmente maturagéo de frutos ndo-climatéricos, visto que o ABA desempenha
papel importante na maturagdo dessa classe de frutos (XIONG et al.,, 2001). A
proteina Giberelina 2-beta-diozigenase 2 codificada pelo gene GA20X2, catalisa a
2-beta-hidroxilagcdo de muitas moléculas de giberelinas, regulando os niveis
endogenos desse fitormobnio e consequentemente sua homeostase. As giberelinas
formam um grande grupo de acidos carboxilicos diterpendides tetraciclicos onde
alguns membros atuam como reguladores do crescimento e desenvolvimento
vegetal (THOMAS; PHILLIPS; HEDDEN, 1999).

As demais proteinas que surgiram nas redes de interacbes ndo foram
abordadas durante a discusséo, devido ao fato delas ndo estarem relacionadas
diretamente com estresses abidticos e o amadurecimento de frutos, portanto, o
enfoque foi dado aquelas que possuem relagdo com os tépicos abordados neste
trabalho.



7@ SEMANA ) )
< e INTEGRADA XXX CIC — CONGRESSO DE INICIACAO CIENTIFICA

UFPEL 2021

FVICP2

FVICP4

FVICP4

FVTCP2

S)

vemoumtx)‘ung
IZOI\@

TFbHLHO1

HAT3

MIGLdOLAS

PLOIAd

FvTCP20

ROS1-like

S/

cmmvomo'ldng

PURA1

PidOLAS

CYP716B1

S)

FVICP18

e eBRCAZA

eTFbHLHW

ORE9

eHI8

SdO1AS
BrGLAOIAL ‘/
OMIN

Figura 1 — Rede de interacdo de FaTCPs em F. ananassa. A analise foi realizada com homélogos
em F. vesca. A coloracéo das linhas indica o tipo de interag&o: Linhas pretas indicam co-expressao;
linhas verdes indicam mineragéo de texto; linhas ciano indicam bancos de dados e linhas azul claro
indicam proteinas homdlogas. Fonte: elaborada pelo autor, 2021.
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4. CONCLUSOES

A andlise de rede de interacdo entre proteinas evidenciou a relacdo com
proteinas importantes no contexto de estresses abidticos e biossintese de
fitormbnios, como as proteinas STOP1, TFbHLH47, RZ1B, VOZ1, CRTISO, CCD8,
D27, ABA3, GA20X2, CYP97C1, CYP716B1 e CYP711Al. Esses resultados
contribuem para posteriormente elaborar técnicas biotecnologicas, que visem
minimizar os efeitos negativos causados por estresses abidticos em plantas de
morango, cooperando com o fortalecimento da cultura do morangueiro no Brasil.
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