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IDENTIFICACAO DE microRNAs NOVOS E CANONICOS NO
GENOMA DA CANA-DE-ACUCAR (Saccharum spontaneum)

Luciele de Léo Cardozo, Paula Machado de Araujo, Clicia Grativol Gaspar de Matos

A cana-de-acucar faz parte do grupo de plantas monocotileddneas e € a principal fonte para a
producdo de acucar e etanol. Mundialmente, o Brasil € o maior produtor de cana-de-agUcar e o
maior exportador de acucar. Recentemente foram publicados 3 genomas de referéncia para a
cana-de-acucar, o que salientou a sua complexidade gendmica. Os microRNAs (miRNAs) séo
RNAs ndo-codificantes capazes de regular a expressao génica pos-transcricionalmente e atuam
em diversos processos bioldgicos em plantas. A maior parte dos trabalhos de caracterizacédo de
mMiRNAs em cana-de-agUcar utilizou sequéncias transcriptbmicas ou genomas de espécies
filogeneticamente relacionadas. A identificacdo de miRNAs no genoma da cana-de-agucar pode
contribuir para a descoberta de miRNAs espécie-especificos. Nesse trabalho, os objetivos foram
identificar miRNAs conhecidos e novos em cana-de-acucar (Saccharum spontaneum) e seus
potenciais micropeptideos (MIPEPS) por meio de ferramentas de bioinformética. Inicialmente,
foram obtidas 24 bibliotecas de sequenciamento de pequenos RNAS, as quais passaram por um
processo de filtragem dos reads quanto ao tamanho e qualidade, obtendo-se 128.582.055 reads
totais e 36.973.953 reads ndo-redundantes. As bibliotecas filtradas foram submetidas ao
programa miRCat2 para identificar miRNAs conhecidos e novos. As sequéncias dos miRNAs
obtidos foram alinhadas contra os miRNAs maduros do banco de dados miRBase, utilizando o
algoritmo BLASTN, sendo identificados 391 miRNAs candnicos e 387 potenciais miRNAs novos.
Dentre os miRNAs candnicos, 68 familias foram identificadas. Também foram identificados dois
mMIPEPs putativos do miR408, localizados nos cromossomos Chr3A e Chr3C. Primeiramente, as
sequéncias gendmicas em que o precursor do miR408 se localiza nos cromossomos Chr3A e
Chr3C foram obtidas por meio do programa Bedtools, adicionando 500 pares de bases (bp)
anteriores ao inicio do precursor. Tais regides foram submetidas a busca de sitios de inicio da
transcricdo (TSS). Em seguida, foi realizada a predicdo de ORFs por meio da ferramenta
ORFfinder, e somente as ORFs iniciando apo6s as regides TSS foram consideradas. As ORFs
selecionadas para a traducao resultaram em dois miPEPs putativos idénticos de 55 aminoécidos.
Os resultados obtidos nessa pesquisa podem aumentar o niumero de miRNAs identificados em
cana-de-acucar e contribuir para o entendimento de como os miRNAs regulam diferentes
processos bioldgicos nessa espécie.
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