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1. INTRODUCAO

Ao longo das ultimas décadas, o morangueiro (Fragaria x ananassa Duch.)
tem se consolidado como um importante modelo biolégico para investigacdo de
eventos fisiolégicos relacionados ao amadurecimento dos frutos ndo-climatéricos.
Isso se deve a diferentes caracteristicas, como porte pequeno, desenvolvimento
relativamente rapido e a disponibilidade de informacgfes gendmicas em bancos de
dados (HIRAKAWA et al., 2014).

As alteracOes fisioldgicas que ocorrem ao longo do crescimento e
desenvolvimento da planta séo reguladas a nivel transcricional, e dependem da
atuacdo de diversos fatores de transcricdo (FTs), proteinas que participam na
regulacdo da expresséo génica pela ligacdo em regides especificas do DNA, os
“cis elementos” que estao presentes no promotor de genes. Os FTs em conjunto
com outros cofatores promovem ou inibem o atraque da enzima RNA polimerase,
responsavel pela transcricao, tornando os FTs, importantes agentes na regulacao
génica.

As TCPs, sdo uma familia de FTs vegetais envolvidos em uma variedade de
processos bioldgicos, como o desenvolvimento de flores e folhas em diferentes
espécies de plantas (Palatnik et al., 2003; Feng et al., 2006; Bresso et al.2018). Em
frutos de tomate (Solanum lycopersicum), das 36 isoformas presentes nessa
espécie, 3 sdo preferencialmente expressas em frutos e reguladas por FTs
importantes no contexto da maturacdo (Parapunova et al., 2014). Entretanto
pesquisas relacionando essa familia com a maturacao de frutos do género Fragaria
ainda sao escassos (Xie et al., 2020).

Os micro RNAs (miRNAs) fazem parte da classe de RNAs n&o codificantes e
possuem de 20 a 14 nucleotideos e estdo envolvidos na regulacdo pos-
transcricional em organismos eucariotos e sao codificados pelos chamados genes
mMiRNA (MIR) (WANG; MEI; REN, 2019). Em plantas, os miRNAs atuam como
silenciadores de mRNAs citoplasmaticos por complementariedade de bases,
podendo ocorrer a clivagem do mRNA ou a supressdo da tradugcdo (BUDAK;
AKPINAR, 2015).

Estudos identificando possiveis miRNAs gque estejam regulando transcritos de
TCP em Fragaria x ananassa ainda ndo estdo disponiveis na literatura. Dessa
forma, o presente trabalho tem como objetivo identificar possiveis miRNAs em
Fragaria x ananassa responsaveis pela regulacéao pos-transcricional dos genes que
compdem a familia FaTCP.
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2. METODOLOGIA
2.1 Predicdo de miRNAs

A predicdo de possiveis miRNAs responsaveis pela regulacdo pos-
transcricional dos genes FaTCPs foi realizada através da ferramenta online
psRNAtarget (https://www.zhaolab.org/psRNATarget/analysis) (DAI. ZHAO, 2011).
As sequéncias génicas das FaTCPs para realizagdo da andlise foram obtidas no
banco de fatores de transcricdo vegetais PlantTFDB (http://planttfdb.gao-lab.org/).

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

A metodologia utilizada permitiu a identificacdo de sete miRNAs (miR5015b.1,
miR838, miR2111.1, miR159, miR169.1, miR414.1 e miR165b) com potencial de
influenciar o nivel de expressao de nove TCPs. Os valores de expectativa (“Expect”)
variaram de 4-5, e a maioria atua inibindo o mRNA atraves de clivagem (Tabela 1).

De acordo com o estudo de HAN et al., 2014, o Fve-miR5015b.1 € expresso
em todos os tecidos da planta exceto no fruto e tem como alvo potencial fatores de
transcricdo através do mecanismo de clivagem. No presente trabalho, o
miR5015b.1 se apresentou como possivel regulador dos genes FaTCP5, FaTCP10,
FaTCP11l e FaTCP12.

O miR838 é preferencialmente expresso em folhas, apresentando uma baixa
ou nenhuma expressao em outros tecidos. Além disso, este miRNA tem sido
evidenciado atuando na regulacdo de mdultiplos alvos em Arabidopsis thaliana,
Brassica napus, Zingiber officinale, entre outras espécies (MALLORY; ELMAYAN;
VAUCHERET, 2008; SINGH; SRIVASTAVA; SHARMA, 2016; WANG et al., 2017),
e tem sido associado a estresses, metabolismo de carboidratos e resposta imune
em plantas. Esse miRNA pode estar relacionado também a regulacdo das FaTCP6
e FaTCP9 em morango.

O miR2111.1 apresentou uma alta expressdo em folhas, uma média
expressdo em frutos e pouca expressao nos demais 6rgaos do morangueiro, o que
demonstra sua atuacao recido-especifica (HAN et al., 2014). Os membros da
familia miR2111 s&o importantes na formac¢do de nddulos em raizes de espécies
leguminosas, os quais atuam na fixacao de nitrogénio nessas espécies (ZHANG et
al., 2021). A exemplo disso, em plantas de Lotus japonicus, as quais possuem 7
locus do miR2111, o silenciamento do gene que codifica para miR2111-5 resulta
em formacdo prejudicada dos nodulos (OKUMA et al., 2020). O miR2111-1
apresentou um alto valor de expectativa em relacédo ao gene FaTCP6, indicando
uma possivel regulacdo do mesmo em F. ananassa.

Outro importante miRNA presente em F. ananassa evidenciado pelo estudo
de HAN et al.,2014 é o miR159. Os membros da familia miR159 sdo altamente
conservados e estdo presentes na maioria das plantas terrestres, tendo como
principal alvo os genes GAMYB, que codificam para os FTs R2R3-MYB
relacionados a transducéo de sinal das giberelinas (MILLAR; LOHE; WONG, 2019).
Embora altamente conservados, em F. ananassa 0s mMiR159 apresentam
alteracdes nos nucleotideos terminais (HAN et al., 2014). O miR159 possuem um
alto valor de expectativa com os genes FaTCP7 e FaTCP12.
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O miR169.1 é expresso em todos os tecidos de F. ananassa porém apresenta
uma expressao mais intensa nos frutos. Esse miRNA esta envolvido com estresse
por seca em arroz (Oryza sativa) e estresse por baixas temperaturas em Astragalus
(Astragalus membranaceus) (ABLA et al., 2019; ZHOU et al., 2010). Além deste, o
miR165 € um importante miRNA para a formagdo do meristema apical e
desenvolvimento do sistema vascular em A. thaliana (ZHOU et al., 2007). E em F.
ananassa, o0 miR165b apresentou um alto valor de expectativa para o gene
FaTCP15.

Em plantas de arroz (Oryza sativa) submetidas ao estresse salino, 0 miR414
apresentou uma taxa de expressdo menor quando comparadas as plantas controle,
sugerindo uma atuacgéo nessa condicdo (MACOVEI; TUTEJA, 2012). No presente
trabalho, o miR414.1 apresentou um valor de expectativa de 4.0 para o gene

FaTCP14.
Tabela 1. miRNAs responsaveis pela regulacdo pdés-transcricional de genes
FaTCP.
NOME MiRNA Expect Tipo de inibicéo
FaTCP5 miR5015b.1 4.5 Clivagem
FaTCP6 miR838 4.0 Clivagem
miR2111.1 5.0 Clivagem
FaTCP7 miR159 5.0 Clivagem
miR169.1 5.0 Clivagem
FaTCP9 miR838 5.0 Traducado
FaTCP10 miR5015b.1 5.0 Clivagem
FaTCP11 miR5015b.1 4.0 Clivagem
FaTCP12 miR5015b.1 4.0 Traducado
miR159 4.5 Clivagem
FaTCP14 miR414.1 4.0 Clivagem
FaTCP15 miR165b 5.0 Clivagem

4. CONCLUSOES

A partir da andlise realizada neste trabalho, foram identificados sete miRNAs
gue possivelmente estejam regulando a expressdo dos genes FaTCP em F.
ananassa. Diversos deles relacionados com processos biolégicos importantes
como metabolismo primario e resposta a estresses.
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