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1. INTRODUCAO

A Spodoptera frugiperda pertencente a ordem Lepidoptera da familia
Noctuidae, popularmente conhecida como lagarta-do-cartucho, € uma importante
praga em diversas culturas, como milho, soja, algoddao e arroz (Nagoshi et al.,
2019). Por possuirem forte capacidade reprodutiva, alta densidade populacional e
padrées alimentares avidos podem causar grandes perdas econdmicas (Day et al.,
2017). Com isso, se faz necessario o uso de inseticidas quimicos para o seu
controle, o que gera efeitos indesejaveis aos seres humanos e ao meio ambiente,
além de gerar linhagens de lagartas resistentes (Lira et al., 2020). Dessa forma
surge a necessidade de novas tecnologias para o controle bioldgico, como o RNA
de interferéncia (RNAI).

O RNAI, é um mecanismo de silenciamento génico pos transcricional (PTGS,
post-transcriptional gene silencing) preservado em eucariotos, que vem
apresentando potencial no controle de insetos predadores. O mecanismo do RNAi é
desencadeado na presenga de uma molécula de RNA dupla fita (dsRNA, double
strand RNA), a qual é reconhecida por uma endonuclease chamada Dicer, capaz de
clivar as moléculas de dsRNA em pequenos RNAs interferentes (siRNA, small
interfering RNA), esses sd&o agrupados a um complexo enzimatico RISC
(RNA-induced silencing complex), onde a proteina Argonauta cliva a fita sense,
enquanto a fita antisense é guiada até o RNA mensageiro (mMRNA) do gene alvo,
resultando na degradagcao do mRNA e consequente silenciamento génico (Joga et
al., 2016).

Entretanto, o sucesso do silenciamento génico via RNAI pode ser prejudicado
em casos de mau funcionamento dos componentes essenciais da maquinaria de
RNAI, dificuldades na captacao e distribuicdo do dsRNA no sistema e a clivagem
por dsRNases (Yao et al., 2022). Dessa forma, o objetivo deste trabalho foi analisar
o transcriptoma de Spodoptera frugiperda buscando identificar a presencga de genes
uptake, responsaveis pela entrada do dsRNA na célula, bem como a captagao
mediada por canais transmembranas e endocitose (Huvenne; Smagghe, 2010). A
identificacdo da presenga desses genes permite compreender a capacidade
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molecular da espécie em responder a estimulos de RNAI, fornecendo contribuicbes
para o desenvolvimento de estratégias biotecnoldgicas de controle da praga.

2. METODOLOGIA

O transcriptoma de S. frugiperda utilizado esta depositado no BIPAA
(Biolnformatics Platform for Agroecosystem Arthropods) na ultima versao (Assembly
7.0). Para buscar os genes associados ao RNAI, foram selecionadas sequéncias
referéncias de uptake genes, ja descritos em outras espécies de insetos (Cagliari et
al., 2020; Dias et al., 2019). Essas sequéncias foram obtidas no NCBI e organizadas
em arquivo FASTA, para posterior busca por similaridade.

Os alinhamentos foram realizados utilizando a ferramenta BLAST (tBLASTn)
local. Embora tenham retornado multiplos hits para cada sequéncia, foi considerado
apenas o primeiro hit (mais significativo). Apds, foram selecionadas as sequéncias
de S. frugiperda com as quais ocorreram alinhamento, que foram utilizadas para um
novo BLAST (BLASTX) na plataforma do NCBI.

3. RESULTADOS E DISCUSSAO
A metodologia utilizada permitiu predizer a presenga de genes associados a
maquinaria de RNAI no transcriptoma de Spodoptera frugiperda. Esses resultados

foram organizados em uma tabela para os uptake genes (Tabela 1).

Tabela 1 — Genes uptake identificados no transcriptoma de Spodoptera frugiperda.

Nome Melhor Hit RBeE:Ié?I'?(O Codigo Espécie Identidade E-value
Eater O CORE00 'éyé’étﬁéficg%'_%rﬂéﬁ‘ KAF9802649.1 Sfffgclfggﬁgf 99,14% 0.0
Heg{f;/”gir:‘ain SF%%%%%’;'OOO C'ath;”ai':]ea"y NP_001136443.1  Bombyxmori  96,87% 0.0
FBX011 SFRO%gSOS'Z';'OOO F-box 1°1r1:iykgr°tei” XP_026745377.1  Trichoplusiani  90,69% 0.0
PO SISO e ugrien WS wam oo
Protam 50 SR ooy “””aggoegu%rt"tei” CAH4028542.1 s 91,03% 0.0

(Ap50)
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SFRUCORNOOO Spodoptera

1 0,
TRF3 0030799 transferrin XP_022827957.1 litura 96,05% 0.0
basement
L membrane-specific
Sortilin Like - SFRUCORNO00 ™/ - o 'uifate . XP_050560227.1  SPodoptera g5 g40, 0.0
Receptor 0025566 frugiperda
proteoglycan core
protein isoform X5
Innexin2
(Gap SF%%??OT;OOO innexin 2 NP_001037203.1  Bombyxmori  94.99% 0.0
Junction)
low-density
Low Density SFRUCORNO000 lipoprotein Spodoptera o
Lipoprotein 0027401 receptor-related XP_050561395.1 frugiperda 81,15% 0.0
protein 6
TRF2 ~ SFRUCORNOOO o\ otransferrin~~ XP 0228274161 SPodoptera o, ogo, 0.0
0027008 litura
Epsin 2 SFRUCORNOOO hypothetical protein Spodoptera o 500E-14
(Epn2) 0019186 HW555 010518 ~ AF9410392.1 exigua 86,89% 5

Dentre os genes associados a internalizagdo do dsRNA, o Scavenger
receptor e Eater estdo envolvidos no processo de endocitose mediado por
receptores, sendo responsaveis por cerca de 90% da captacdo de dsRNA em
células de insetos (Aung et al., 2011; Ulvila et al., 2006).

A identificacdo desses genes no transcriptoma de Spodoptera frugiperda,
indica que a espécie apresenta componentes moleculares necessarios para a
entrada de dsRNA nas células, essencial para que o silenciamento génico mediado
por RNAI ocorra, contribuindo para a predicdo de alvos moleculares, auxiliando na
selecédo de genes candidatos ao silenciamento mediado por RNAI. Além disso, esse
trabalho permite direcionar futuros experimentos de validagao, como a microinjegcao
de moléculas de dsRNA.

4. CONCLUSAO

Neste trabalho, foi possivel identificar genes associados ao processo de
captacdo das moléculas de dsRNA em Spodoptera frugiperda, indicando que a
espécie possui elementos necessarios para responder ao silenciamento génico,
demonstrando o potencial de ser controlada por meio de estratégias que se baseiam
em RNAI. Essa estratégia ainda possui vantagens por possibilitar o desenvolvimento
de biopesticidas espécie-especificos, minimizando impactos no meio ambiente.
Estudos futuros ainda sdo necessarios para avaliar a capacidade da espécie em
processar perfeitamente as moléculas de dsRNA, por meio da identificacdo de
genes de core-RNAI.
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