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“A esfera de energia do planeta esta ai para
quem quiser vé-la e compreendé-la: um
processo implacdvel, mas um processo mesmo
assim. Ha nele um espago vazio? Entdo alguma
coisa ocupara esse vazio. A ciéncia ¢ feita de
tantas coisas que parecem Obvias depois de

explicadas”

(Frank Herbert, 1965)



RESUMO

A Spondias tuberosa Arr. Cam. (umbuzeiro) ¢ uma espécie de arvore conhecida no nordeste
brasileiro por ser uma alternativa e recurso econdmico brasileiro em regides do semidrido.
Pensando em realizar a anotagcdo funcional do genoma da espécie, o presente estudo
objetivou-se em apresentar a quantidade de genes envolvidos nos processos biologicos, nos
componentes celulares e na fungao molecular, além disso, os cddigos de enzimas e as vias
metabolicas. Para isso, o0 DNA foi extraido pelo método de long reads usando Pacbio
Assembly. Apos detectar estruturas repetitivas, usando o GeneMask, a anotacao estrutural foi
montada usando preditores de genes ab initio (Augustus e GeneMarker) e inteligéncia
artificial (Helixer), para a qualificacdo da montagem do genoma, a ferramenta BUSCO foi
utilizada. A anotacdo funcional obteve os dados gerados pela plataforma Blast2GO, os genes
foram anotados usando as categorias Gene Orthology (GO), além de enzimas e vias
metabolicas. A avaliagdio do BUSCO na montagem gerada pelo Helixer resultou em uma
precisdo de 98% de completude. Os genes previstos foram distribuidos em 51.896 termos GO
totais, distribuidos em trés categorias principais: funcdo molecular, processo biologico e
componente celular. No presente estudo, notou-se que os genes do processo bioldgico
envolvidos na resposta ao estresse e fungdes cataliticas resultaram na maior quantidade de
genes para a categoria de processos bioldgicos e fungdo celular, respectivamente, no genoma
de S. tuberosa. Revelando também que a espécie apresenta um forte sistema de defesa contra

condigOes estressoras.

Palavras-chave: biologia molecular; anotagdo funcional; genética.



ABSTRACT

Spondias tuberosa Arr. Cam. (umbuzeiro) is a species of tree known in Brazil northeastern for
being an alternative and Brazilian economic resource in semi-arid regions. Thinking about
carrying out species genome functional annotation, the present study aimed to present the
genes number involved in biological processes, cellular components and molecular function.
For this, the DNA was extracted by the method of long reads using Pacbio Assembly. After
detecting repetitive structures, using GeneMask, the structural annotation was assembled
using ab initio gene predictors (Augustus and GeneMarker) and artificial intelligence
(Helixer), for the genome assembly qualification, the BUSCO tool was used. Functional
annotation obtained data generated by the Blast2GO platform, genes were annotated using
Gene Orthology (GO) categories. BUSCO's evaluation of the assembly generated by Helixer
resulted in an accuracy of 98% completeness. The predicted genes were distributed in 51,896
total GO terms, distributed in three main categories: molecular function, biological process
and cellular component. In the present study, it was noted that the biological process genes
involved in stress response and catalytic functions resulted in the highest number of genes for
the biological process category and cell function, respectively, in the genome of S. tuberosa.

Also revealing that the species has a strong defense system against stressful conditions.

Keywords: molecular biology; functional annotation; genetics.
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1 INTRODUCAO

O umbuzeiro, nome popular da espécie Spondias tuberosa Arr. Cam., ¢ uma espécie
de arvore conhecida no nordeste brasileiro por ser uma alternativa e recurso econdmico
brasileiro em regides do semiarido. A espécie S. tuberosa ganhou destaque no mercado
brasileiro e internacional devido a sua variedade de compostos bioativos, 0os quais possuem
efeitos nutricionais, terapéuticos, propriedades fisico-quimicas, sensoriais, entre outros (LINS
NETO; PERONI; ALBUQUERQUE, 2010; LIMA; SILVA; OLIVEIRA, 2018).

Mas ainda existem desafios a serem superados acerca dessa arvore tdo importante. Por
exemplo, sua comercializagdo limitada, consequéncia da produgdo somente no periodo
sazonal, além disso, o fruto precisa de mais conservacdo apos a colheita, formas melhores de
processamento, melhorias nas técnicas de cultivo, de colheita, de processamento, aumento da
produtividade e outros (MOREIRA ef al., 2021).

Para conhecer as potencialidades que a espécie S. tuberosa tem, a ciéncia busca
através da genética o estudo do transcriptoma ou a fracdo do genoma que contém os genes.
Anotagdes genéticas sdao valiosas ja que a partir delas € possivel compreender como as
sequéncias do genoma e como as mudancas nessas sequéncias sdo interpretadas pelo
metabolismo celular (BYRNE et al., 2019; MOREIRA et al., 2021; SANTOS et al., 2021).

Além disso, na genética de conservagdo, o genoma também ¢ usado como uma métrica
para medir a diversidade. Através das informagdes dos genes funcionais é possivel ver a
diversidade adaptativa de uma espécie em um determinado ambiente ou no ambiente em que
se encontra. Com genomas ja conhecidos pode-se testar uma variedade de hipoteses, além de
que, com o acumulo de informagdes gendmicas, esses dados sdo valiosos € podem ser viaveis
para mais espécies, principalmente para espécies ameacadas de extingdo (SCHMIDT;
HOBAN; JETZ, 2023).

O genoma funcional de S. tuberosa pode fornecer valiosas informagdes sobre a
biologia e potenciais aplicacdes desta importante espécie de arvore frutifera. Até porque,
dados genomicos sdo importantes para testar hipoteses sobre a diversidade genética,
conservagao ¢ adaptacdo ao ambiente. Ademais, mais pesquisas sobre a espécie S. tuberosa
sd0 necessarias para entender sua complexidade e diversidade, tornando-se um valioso

recurso genético para o desenvolvimento de novas cultivares com caracteristicas melhoradas.
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2 REVISAO DE LITERATURA
2.1 Spondias tuberosa
2.1.1 Familia

A espécie S. tuberosa faz parte da familia Anacardiaceae. Esta familia é dividida entre
duas subfamilias, as quais sao Anacardioideae e Spondioideae, a ultima corresponde a espécie
do estudo. A Anacardiaceac ¢ considerada uma familia importante ecologicamente e
economicamente, possuindo ao todo cerca de 600 espécies em 70 gé€neros presentes nos
tropicos e subtropicos do mundo todo e também em zonas temperadas. Ela ¢ diversificada
tanto em sua arquitetura floral quanto pela morfologia de suas frutas, sendo entdo considerada
uma familia modelo para o estudo sobre a evolugdo da diversidade estrutural, ja que tem
correlagdo com a diversidade da linhagem. A diversidade de suas frutas, por exemplo, € o que
faz a familia Anacardiaceae ter tantos géneros reconhecidos, como Anacardium, Pistacia e
Mangifera (TOLKE et al, 2021; SAMEH et al, 2018; SCHULZE-KAYSERS;
FEUEREISEN; SCHIEBER, 2015; MITCHELL et al., 2022; SALEHI et al., 2019; NEZAMI,
GALLEGO, 2023; NIU; GAO; LIU, 2022).

A familia da Anacardiaceae inclui espécies de alta importancia econdomica como o
caju, pistache, manga e pimenta rosa. A espécie Mangifera indica (mangueira) ¢ uma arvore
frutifera, considerada a mais cultivada de seu género e tendo mais de 1000 variedades em
todo o mundo. Evidéncias sugerem que a M. indica tenha sido cultivada ha mais de 4000
anos, originalmente na Asia, se espalhando pelo mundo através da humanidade. A mangueira,
por exemplo, ¢ uma das plantas mais produzidas no Brasil, sendo considerada uma das plantas
de cultura tropical. A Pistacia vera (pistache), assim como a mangueira, ¢ cultivada ha varios
anos, além de ser originaria também da Asia. A planta pistache tem uma forte adaptacdo em
areas desérticas e semidesérticas em regides temperadas e subtropicais (MANDALARI et al.,

2021; SHAH et al. 2010; YANG et al., 2022; KUMAR et al., 2021).
2.1.2 Género

O género Spondias tem sua importancia na familia Anacardiaceae sendo o primeiro
género a ser descrito dessa familia, por Linnaeus, tendo a primeira espécie Spondias mombin
L. (cajazeira) publicada em 1753. Spondias compreende arvores frutiferas com 18 espécies,

possuindo apenas diferencas sutis entre elas, apresentando ainda riqueza entre a diversidade
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de suas caracteristicas foliares, sendo uteis para a taxonomia. Estudos sugerem que esse
género era usado no Vale Tehuacan, no México, aproximadamente ha 6500 a. C. Dentro do
género Spondias, existem quatro espécies de relevancia econdmica na América tropical, sdo
elas: Spondias dulcis L. (cajd manga), Spondias mombin L. (cajazeira), S. purpurea L.
(cirigueleira) e S. tuberosa Arr. Cam. (umbu) (MITCHELL; DALY, 2015; MOREIRA,
2022).

Os membros de Spondias apresentam seu valor na medicina tradicional, sendo
utilizados em tratamentos de varias doencas devido as suas substincias antioxidantes,
possuindo papel de anti-inflamatdrio, analgésico, anti-hipertensivo, antimicrobiano, antiviral,
protetor de ulceras hepatoprotetoras, fotoprotetoras, hipoglicémicas, entre outros. Essas
caracteristicas estdo relacionadas aos fitoconstituintes que estdo presentes no género, sendo
eles os taninos, flavonoides, esterois, 6leos essenciais, polissacarideos e aminoacidos (DIAS

et al.,2019; MOREIRA et al., 2021).
2.1.3 Localizagdo da espécie

A espécie S. tuberosa Arr. Cam, mais conhecida localmente na regido semidrida
brasileira por umbuzeiro, ¢ nativa e endémica do Brasil, presente no bioma Caatinga. Este
bioma também ¢ conhecido por apresentar varias espécies endémicas de alto valor econdomico
para o pais, como o umbuzeiro, mas também como fonte de renda de populagdes locais. Dessa
forma, a exploragdo para o comércio ou para renda local acaba devastando o bioma e varias
espécies que sao pertencentes a ele, correndo perigo de extingdo (BALBINO et al., 2018;
SANTOS et al., 2021).

O bioma ¢ exclusivamente brasileiro, conhecido por suas florestas tropicais secas em
periodos sazonais, estendendo-se pelo Estado do Ceara até uma parte de Minas Gerais, sendo
sua maior por¢ao no nordeste brasileiro e, por isso, apresenta condi¢des edafoclimaticas
variadas de acordo com sua localizacdo. E muito importante para a regido Nordeste ja que
ocupa 54% da regido com seu total de 900.000km?, correspondendo a 11% de todo o territdrio
brasileiro, sendo este territério conhecido também como Poligono das Secas. O nome
Caatinga ¢ advindo do tupi Kaa e Tinga, que se traduz basicamente por “floresta branca”. Este
nome foi dado devido a sua forma de floresta sem folhas verdes na maior parte do ano,
conhecida também como “floresta seca” (ALVES, 2007; LIMA; SILVA; OLIVEIRA, 2018).

Entretanto, a Caatinga possui diversas formas, se separando em trés categorias, que

sdo elas a floresta seca, as caatingas arbustivas e, por fim, as estepes. Como a maior parte da
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Caatinga esta localizada na regido do semiarido, ha a perda das folhas no bioma, o que
permite uma adaptagdo das plantas para que economizem agua durante estacdes com menos
chuva. Algumas espécies presentes nesse bioma também possuem porte lenhoso e arbustos
que sdo ramificados no nivel do solo. Como pode ser visto, a Caatinga ¢ um bioma fragil,
mesmo assim, as atividades econdmicas enfrentadas neste bioma estdo acompanhadas de
desmatamentos, praticas de devastacao e queimadas, o que traz consequéncias graves como o
desequilibrio do ecossistema (ALVES, 2007; LIMA; SILVA; OLIVEIRA, 2018).

Este possui uma variedade de recursos vegetais, isso possibilita que esses recursos
sejam utilizados de diversas formas pela populacao local, principalmente de forma
alimenticia. Devido a sua vasta biodiversidade, as frutas da Caatinga, assim como diversas
outras frutas brasileiras, estdo entre as que apresentam maior potencial alimentar, sendo estas
as mais nutritivas e mais aromaticas do mundo, entretanto, a maioria delas ¢ conhecida apenas

pela comunidade local (CAMACAM; MESSIAS, 2022).

2.1.4 Morfologia

A anatomia da S. tuberosa se destaca por um tronco vertical e cilindrico, que pode
chegar a impressionantes 10 metros de altura, com uma casca lisa e cinzenta. As folhas,
compostas, alternadas e espiraladas, medem cerca de 20 a 30 cm de comprimento e 10 a 15
cm de largura. As flores, pequenas e amarelas, se reinem em inflorescéncias terminais. O
fruto, uma drupa globosa, tem entre 4 ¢ 6 cm de didmetro, com uma casca fina e enrugada,
polpa suculenta e fibrosa de cor amarela ou alaranjada, e contém apenas uma semente (figura
2). O umbuzeiro carrega a caracteristica de ter raizes tuberosas, as quais armazenam agua,
xerofila e ¢ caracterizada pelo derramamento de folhas, permanecendo sem elas pelos
periodos de seca, o que ¢ caracteristico das plantas do bioma ao qual a espécie pertence
(LIMA; SILVA; OLIVEIRA, 2018; MITCHELL; DALY, 2015; SOUZA; SOUZA, 2014;
SILVA; PAIVA, 2007).
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Figura 1 - Imagem do fruto do umbuzeiro (S. tuberosa Arr. Cam).

Fonte: Moreira (2022).

2.1.5 Importancia econdmica

Assim como as varias espécies da Caatinga, a S. tuberosa tem importancia social e
econOmica, pois ¢ utilizada como fonte alimentar e de renda extra para familias rurais, mas
apenas no periodo de colheita, a qual ¢ restrita em alguns meses. No somatdrio dos anos de
2017, 2018 e 2019, a extracdo do umbu chegou a um total de 23.777 toneladas, acumulando
um valor de produ¢do de R$ 27 milhdes. Fora do Brasil, a fruta do umbuzeiro atinge
comercialmente lugares como a Europa, para o qual ¢ vendido para o consumo, sendo
conhecido por seu sabor exotico azedo-acido, o qual ¢ o motivo de tanta solicitacdo da fruta.
Esse sabor se deve as combinag¢des de agucares, acidez e compostos fendlicos que sdo
produzidos na polpa. A fruta ¢ importante na dieta nutricional devido seu teor de vitamina C,
carotenoides, minerais presentes e até¢ nutrientes fenolicos (LIMA; SILVA; OLIVEIRA,
2018; MITCHELL; DALY, 2015; SALES, 2020).

2.1.6 Valores nutricionais

Sendo o teor de vitamina C muito importante, ela se apresenta com uma média de 15
mg de 4cido ascorbico por 100 g de polpa. Além disso, em 100 g de parte comestivel do
umbu, o fruto apresenta uma composic¢ao nutricional de 37 kcal, 0,80 g de proteina, contém
9,40 g de carboidratos, fibra alimentar de 2,0 g, ainda possui alguns minerais como o Calcio
(12 mg), o Magnésio (0,03 mg), o Fosforo (13g), o Ferro (0,10 mg), o Potassio (152 mg), o
Zinco (0,40 mg), vitaminas como a Tiamina (0,05 mg), a Riboflavina (0,06 mg) e Piridoxina
(0,03 mg). Porém, esses valores podem ser diferentes entre os gendtipos da espécie, os frutos
também podem sofrer influéncia nos valores de pH, na relacdo de solidos soliveis/acidez

titulavel e acticar total. Entretanto, ndo foi registrado variagdo nos valores de pH em estadios
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de maturagdo dos frutos (NEPA, 2011; DIAS et al., 2019; IBGE, 2019; MOREIRA et al.,
2021).

O fruto umbu € mais conhecido por seu consumo em forma de alimento. O estudo de
Paodjuenas (2018) mostrou que nas comunidades rurais do semiarido paraibano, o umbu ¢
consumido in natura pela maior parte das pessoas, seguido depois de outras formas de
alimento como doce, suco e picolé. Outras partes do umbu também sao usadas, como o
tubérculo para a produgdo de cocada. As folhas e frutos do umbu sdo usados também para
forragem e sua madeira para preparo de lenha e carvdo como forma de combustivel. E, ainda,
o umbu também ¢ utilizado para o preparo de artefatos de carrogas, para fabricacdo de
cachimbo e de barril.

Existem algumas implicagdes quanto a utilizagdo do umbu. O manejo do fruto ¢ feito
basicamente por pequenos agricultores familiares, por isso, ndo existe muito conhecimento e
técnicas de manejo que favorecam a producdo e conservagdo apds a colheita, o que acarreta
na reducdo da populacdo dessa espécie afetando, entdo, a vegetacao nativa e a variabilidade
genética que acaba se reduzindo (LINS NETO; PERONI; ALBUQUERQUE, 2010;
MERTENS et al., 2017; LIMA; SILVA; OLIVEIRA, 2018).

2.1.7 Importancia no ecossistema

A espécie S. tuberosa ndo consiste apenas em seu valor nutricional e importancia
comercial, mas também por sua importancia no ecossistema, ja que ela serve também como
alimento para os polinizadores e dispersantes e também serve como forragem para os animais
ruminantes domésticos. E, apesar de todas essas vantagens que a espécie traz para o agricultor
local, animais e natureza, ela enfrenta ameacgas provocadas pelo homem, devido a destrui¢ao
do habitat. H4, entdo, a suspeita de que o umbuzeiro seja extinguido. Mesmo que ela ainda
ndo seja considerada ameacada de extingdo, suspeita-se de que a espécie sofre regeneracao
reduzida, o que pode levar a diminui¢do da populacdo. Por isso, a espécie também precisa de

medidas de protecdo e estratégias de conservagdo (MERTENS et al., 2017).

2.1.8 Variabilidade genética

De acordo com as caracteristicas do fendtipo, a arvore umbu, enquanto sua
variabilidade genética, parece estar distribuida uniformemente na regido semiarida brasileira,
porém, esse fato ndo ¢ verdadeiro. As barreiras geograficas ou até as condigdes

edafoclimaticas podem limitar o cruzamento e a frequéncia dos alelos entre as populagdes



16

(figura 2). Portanto, o umbu ndo ¢ distribuido de forma uniforme no semiarido, em algumas
regides a populacao do umbu pode ser exclusiva, enquanto em outras elas pertencem quase ao
mesmo grupo (SANTOS et al., 2021; LIMA; SILVA; OLIVEIRA, 2018; MITCHELL;
DALY, 2015).

A estrutura das populagdes e a distribui¢do genética dentro da espécie de S. tuberosa
podem ter sido delineadas devido as oscilagdes climaticas do bioma da Caatinga, por isso, 0s
estudos genéticos visam compreender esses eventos, tentando colaborar em sua preservagao.
Através de ferramentas usadas na gendomica populacional é possivel observar diferentes
regides existentes no genoma de um organismo. Em Alagoas, mostrado no estudo de Balbino
(2018), o genotipo da espécie S. tuberosa era geneticamente diferente do gendtipo de outras
populacdes da Bahia, Minas Gerais e Pernambuco, sendo que as espécies dessas regides eram
claramente proximas. Esse estudo indicou a baixa diversidade genética da espécie através dos
resultados oriundos do nSSR (repetigdes de sequéncia simples do nucleo), que demonstrou
que dos seis loci, vinte e dois alelos foram detectados, cada /locus variando de 2 a 5 alelos,
corroborando com o estudo de Santos et al. (2021), o qual aponta que a diversidade genética
de S. tuberosa nao esta distribuida uniformemente na regido do semidrido.

A fim de aprimorar o conhecimento acerca das relagdes filogenéticas de S. tuberosa
com outras espécies de plantas, bem como identificar possiveis marcadores para esforgos de
reproducdo e conservacdo, a composicdo genética desta planta tem sido objeto de estudo.
Uma pesquisa recente analisou a diversidade genética de S. fuberosa, valendo-se de
marcadores microssatélites. Os resultados indicaram que as populacdes selvagens de S.
tuberosa apresentam niveis mais elevados de diversidade genética do que as populagdes
cultivadas, sugerindo que a domesticagdo pode ter resultado em perda de variabilidade
genética. Outro estudo, por sua vez, utilizou técnicas de sequenciamento de DNA para
investigar as relagdes filogenéticas entre espécies de Spondias. De acordo com os resultados
obtidos, S. tuberosa estd intimamente relacionada com S. radlkoferi e S. mombin, ambas
nativas do Brasil (FRANCO et al., 2015; MARTINS, 2019; SILVA JUNIOR et al., 2019).

A espécie S. tuberosa tem um padrao geral de habitat em quase todo o territdrio do
sertdo do Sao Francisco, em areas de maior adaptabilidade em decorréncia dos fatores
abidticos. Sua maior adaptabilidade surge em regides do leste do Brasil, correspondendo ao
norte da Bahia e ao sul de Pernambuco, em outras areas a espécie tem menor adaptabilidade
para sua ocorréncia (XAVIER, 2020). Como também mostra o estudo de Santos e Nascimento
(1998), a perda da variabilidade genética do umbuzeiro vem sendo questionada ha décadas.

Todos esses estudos sugeriram que haja uma estratégia para a preservagao dessa espécie, pois
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elas sdo muito ameagadas de exploracdo, perda de habitat, expansdo agricola e atividades
antrdpicas, sua conservacao natural também € importante, ja que a baixa diversidade genética
se estende por toda a Caatinga.

Além das pesquisas ja realizadas, foi realizado o sequenciamento do genoma de S.
mombin, trazendo informagdes valiosas sobre a estrutura gendmica e evolucao deste género.
Embora nao tenha sido focado especificamente em S. tuberosa, este estudo contribui para o
conhecimento geral da espécie. Outra pesquisa utilizou marcadores RAPD para avaliar a
diversidade genética de espécies de Spondias no nordeste do Brasil, e constatou-se que S.
tuberosa apresenta baixos niveis de diversidade genética em comparag@o com outras espécies
da regido. Essa informagdo pode ter implicagdes importantes para a conservagdo da espécie.
Estudos de revisdo oferecem uma visdo abrangente da composicao fitoquimica e dos possiveis
beneficios a saude dos frutos de Spondias, incluindo a S. tuberosa (RAMOS et al., 2011;
PEREIRA et al., 2018; MARTINS, 2019; NUNES et al., 2020).

Embora a genética ndo seja o foco principal, ¢ enfatizada a importancia de
compreender a composi¢ao genética das espécies de Spondias para maximizar seu potencial
como fontes de nutri¢do e medicina. Esses estudos destacam a relevancia da pesquisa genética
para entender a biologia e os possiveis usos da S. tuberosa e outras espécies relacionadas. Em
suma, este artigo oferece informacdes valiosas para profissionais que buscam aprofundar seus
conhecimentos sobre essas espécies (RAMOS et al, 2011; PEREIRA et al., 2018;
MARTINS, 2019; NUNES et al., 2020).

O caridtipo de S. tuberosa apresenta 16 pares de cromossomos (Figura 2). Sdo
cromossomos pequenos no geral, apresentando apenas um par de tamanho maior. No geral, 11
pares sdo cromossomos metacéntricos a submetacéntricos possuindo tamanho intermediario e

quatro pares sao cromossomos pequenos e subtelocéntricos (ALMEIDA et al., 2007).

Figura 2 - Representagdo grafica do cariotipo da espécie S. tuberosa.
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S. tuberosa

Fonte: Almeida et al. (2007).

A diversidade genética ¢ uma das caracteristicas mais importantes do genoma de S.

tuberosa. Por meio de marcadores moleculares, como microssatélites e SNPs, diferentes
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acessos da espécie foram coletados em vérias regides do Brasil e comparados. Os resultados
desses estudos revelaram um alto nivel de variacdo genética dentro da espécie, que pode ser
explorada em programas de melhoramento para aumentar a produtividade, qualidade dos
frutos e resisténcia a doencas. Esta descoberta ¢ um passo importante para aprimorar a
produgdo de S. tuberosa e garantir um futuro saudavel para esta espécie valiosa (SANTOS et

al., 2020; MARTINS, 2019; MARTINS et al., 2019).

2.3 Transcriptoma

O transcriptoma foi descrito por Velculescu et al. (1997) como a representacao dos
genes expressos dentro de um organismo. Segundo os autores, essa expressao pode transmitir
a identidade de cada gene expresso e também o nivel de expressdo para uma populacao
definida de células. Os autores também fazem uma compara¢do entre o genoma € O
transcriptoma, sendo a diferenga que o genoma ¢€ estatico enquanto o transcriptoma pode ser
moldado por fatores internos ou externos. Além disso, o genoma e o transcriptoma sao ligados
de forma dindmica, j4 que compdem as caracteristicas fisicas de um organismo. De acordo
com Ward; Ponnala e Weber (2012), o transcriptoma, mais especificamente, mostra a
expressao génica de uma célula ou tecido no momento em que o RNA total foi fornecido,
representando ndo somente os genes que estdo ativos, mas também a combinacdo das
sequéncias isiformes ao todo.

A andlise do transcriptoma ¢ mais rapida do que a sequéncia completa do genoma,
pois o transcriptoma em plantas, por exemplo, precisa apenas de um alvo pequeno a ser
caracterizado, mas que compreende riqueza em informagdes. Através do transcriptoma ¢
possivel observar, por exemplo, a variagdo na expressdo génica que foi induzida devido as
mudangas nas condi¢cdes ambientais antes de sofrer estresse bidtico ou abidtico, também os
estagios de desenvolvimento de um vegetal, como o crescimento ou floragdo, além dos tipos
de tecido, raizes ou folhas. Essas analises sdo feitas a partir da produgdo de bibliotecas de
transcricdo utilizando ferramentas apropriadas para produzi-las (WARD; PONNALA;
WEBER, 2012; SHAW, TIAN; SHU, 2021).

A andlise do transcriptoma nao era tdo realizada e foi lenta para se desenvolver no
meio cientifico, porém ela se tornou mais vidvel devido a redugao do custo do
sequenciamento de alto rendimento. Agora, esta analise ¢ possivel em qualquer organismo,
oferecendo métodos para a investigagdo da expressao génica em tecidos especificos e sao

mais acessiveis (WARD; PONNALA; WEBER, 2012; SHULSE et al., 2019).
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Existem estudos que usa a analise do transcriptoma para identificar diferencas na
expressao génica em diferentes tratamentos, como no caso do estudo de Gamez et al. (2019),
o qual a banana foi alvo da pesquisa e onde elas foram postas em tipos diferentes de
tratamento para entender melhor as interacdes diretas e indiretas entre as raizes do alvo do
estudo e as rizobactérias. Por fim, o estudo mostrou que os genes diferencialmente expressos
eram crescentes para uma espécie de banana (Pseudomonas fluorescens), ao contrario do que
foi visto na outra espécie (Bacillus amyloliquefaciens). A pesquisa ¢ importante para entender
as diferencas entre os tratamentos e como a expressdo génica pode mudar de espécie para
espécie.

Essas diferencas entre tratamentos sdo importantes pois todo o genoma pode ser
alterado, assim também pode ocorrer em caso da dosagem de nutrientes. Alterar as doses,
colocando-as em abundancia, por exemplo, em caso de doses abundantes de nitrogénio (N)
nas raizes de Arabidopsis, pode perturbar as taxas de maximas de resposta transcriptomica em
todo o genoma, assim como a taxa de crescimento da planta (SWIFT et al., 2020). Mesmo
que o nitrogénio seja um macronutriente essencial, ele limita a producdo agricola, por isso €
importante estuda-lo especificamente nas plantas e como ele pode alterar o genoma através da
taxa de resposta de transcriptoma e somente com essa analise é possivel revelar a eficiéncia
desse nutriente, sua utilizagdo, assimilacao e translocacao (LIU et al., 2022).

Espera-se para o futuro da andlise de transcriptoma mais insights acerca da evolugdo
celular das plantas, especificamente do tipo celular através do mapeamento genético, sendo
possivel a identificacdo de tragcos complexos que sdo importantes a agronomia € a economia

(SHAW; TIAN; SHU, 2021).

2.4 Anotacao Gendmica

O Projeto Genoma Humano, concluido hd 20 anos, ajudou no avango do estudo da
compreensdo do DNA, no recurso de manipulagdes genéticas, edigdo gendmica,
experimentacdo de mutagdes do DNA, decodificar as bases genéticas de varias doengas,
alteragdes epigenéticas, criagdo de organismos com capacidade para a producao de remédios,
entre outros. Agora ¢ possivel sequenciar os genomas de referéncia em larga escala
facilitando esses processos, iniciando a fase da era “pos-gendmica”, visando representar a
biodiversidade, revolucionando a gendmica da conservacao (ANTUNES, 2022).

A anotagdo gendmica ¢ baseada em dois tipos: estrutural e funcional. O processo de

r

anotagdo ¢ caracterizado pela sequéncia genOmica ou proteica, sendo esses processos
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dependentes do conhecimento de informatica dos pesquisadores e cientistas para conseguir
executar as anotagdes. A anotacdo possui trés caminhos, comecando pela identificacdo de
regides repetitivas das sequéncias do DNA, depois consiste na realizacdo da predicdo e
identificacdo de genes codificadores de proteinas, tRNA (RNA transportador) e rRNA (RNA
ribossdmico); esses dois processos listados fazem parte da anotagdo estrutural, a proxima
etapa da anotacdo esta relacionada a atribuicao das fungdes dos genes, sendo esta a anotagcdo
funcional (BALBINOT, 2020).

A etapa de anotacdo estrutural também ¢ chamada de predi¢do de genes, pois ela
prediz a estrutura e a localizagdo dos genes que codificam proteinas, além dos tRNA e rRNA
em um genoma estudado. Existem trés principais formas de predi¢do de genes, elas sdo a
predicdo ab initio ou também chamada de predicdo intrinseca; predicdo baseada em evidéncia
ou método empirico ou também conhecida como predi¢do extrinseca; por fim, a predi¢ao
combinada, que se utiliza da predi¢do intrinseca e extrinseca unidas (BALBINOT, 2020;
LOPES, 2019; EJIGU; JUNG, 2020).

Em questdo da andlise in silico do material genético, a anotagdo funcional pode ser
entendida como um dos mais importantes processos, a qual se baseia na predicdo da funcao
dos genes, sendo um processo complexo por se utilizar de uma grande variedade de bancos de
dados e ferramentas para o enriquecimento da anotacdao e garantir resultados mais precisos.
Existe uma variedade de sequéncias em bancos de dados a serem analisadas pela anotagdo
funcional na intengdo de dar nomes aos produtos dos genes, tornando mais facil a
compreensdo dos processos biologicos dos organismos e assim avangar em pesquisas
(BALBINOT, 2020).

Algumas ferramentas computacionais de similaridade sdo usadas na anotagdo
funcional como o Basic Local Alignment Search Tool (BLAST) e o HMMER (Hidden
Markov Model), esses algoritmos s3o usados para realizarem comparagdes das sequéncias que
estdo sendo pesquisadas com outras depositadas em banco de dados de proteina ou de
dominios de proteinas, objetivando-se em encontrar a semelhanca, atribuindo fungdes e
significado biolégico. Ferramentas e bancos de dados como Gene Onthology (GO), InterProt,
UniProt, Clusters of Orthologous Groups (COG), KEGG Orthology e EggNOG sao utilizadas
para a caracterizagao de dominios, familias e busca por grupos de ortdélogos, além de detectar
similaridade com sequéncias ja caracterizadas e revisadas (BALBINOT, 2020; EJIGU, JUNG,
2020; LOPES, 2019).

Essas novas tecnologias para sequenciar o DNA foram um fator importante para o

aumento do conhecimento dos genomas, a bioinformatica se sustenta para aprofundar mais



21

ainda o conhecimento do genoma dos organismos. As propostas atuais se baseiam em
sequenciar, montar € anotar o genoma das espécies vegetais em todo o mundo. Por sua vez, o
sequenciamento de baixa cobertura se tornou comum para medir a diversidade entre cole¢des
e populagdes selvagens em muitas espécies, até mesmo para aquelas utilizadas como culturas
(KERSEY, 2019).

Toda essa tecnologia avanga gracas aos estudos com as plantas verdes (Viridiplantae),
estas que sdo consideradas essenciais para a vida, responsaveis pela fotossintese que gera a
maior parte da produ¢do primaria do globo terrestre, sendo utilizadas para a nutri¢do, rag¢ao
animal, combustivel, remédios, entre outros. As plantas verdes possuem aproximadamente
391 mil espécies de plantas terrestres existentes e 8 mil espécies de algas verdes. Seus
genomas sao diversos, variando aproximadamente em 10 Mb até mais de 100 Gb em tamanho

(KERSEY, 2019).
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3 METODOLOGIA

3.1 Sequenciamento de Long reads

3.1.1 Extracdo de DNA

O DNA de S. tuberosa obtido da folha foi isolado numa quantidade de 1,5 g de
material com um kit NucleoBond HMW DNA (Macherey Nagel) para DNA de alto peso
molecular. A qualidade foi avaliada com um dispositivo de pulso FEMTO (Agilent), o qual
permite uma sensibilidade Unica, capaz de detectar acidos nucleicos na faixa inferior do
femtograma, além de sua capacidade de separar amostras de DNA e RNA. Ja a quantidade de

DNA foi medida com um fluorémetro Quantus™ (Promega®).

3.1.2 PacBio

O sequenciamento de leituras longas foi usado para a obtengdao do genoma usando a
tecnologia da Pacific BioSciences (PacBio), o qual realiza o sequenciamento de molécula
unica em tempo real apresentando uma solugdo avancada para desafios ndo resolvidos na
pesquisa gendmica, transcriptomica e epigenética (RHOADS; AU, 2015).

Uma biblioteca HiFi foi entdo preparada de acordo com o manual "Procedimento e
lista de verificagdo - Preparando bibliotecas HiFi SMRTbell® usando SMRTbell Express
Template Prep Kit 2.0 " com uma fragmentacdo inicial de DNA por g-Tubes (Covaris) e
classificacdo final do tamanho da biblioteca em fra¢des definidas por SageELF (Sage
Science). A distribuicdo de tamanho foi novamente controlada por pulso FEMTO (Agilent).
As bibliotecas selecionadas por tamanho foram entdo sequenciadas em um dispositivo Sequel

IT com o kit Binding 2.0 e o Sequel II Sequencing Kit 2.0 por 30 h (PacBio).

3.1.3 Omni-C

O kit Dovetail ® Omni-C ® foi escolhido ja que ele fornece dados uniformes de Hi-C
com cobertura por base, aproximando-se de bibliotecas com alto grau de informacdes de
longo alcance. A biblioteca foi preparada a partir de 0,5 g de entrada de material de peso
fresco. Todos os tratamentos seguiram as recomendagdes do fabricante do kit para plantas
(Omni-C®, Dovetail®). Como etapa final, uma biblioteca compativel com Illumina foi
preparada (Dovetail®) e sequenciada de 2 x 150 bp de extremidade emparelhada em um

dispositivo HiSeq 3000 (Illumina) para S. fuberosa. Alternativamente, a biblioteca de S.
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tuberosa foi sequenciada de 2 x 150 pb de extremidade emparelhada usando a tecnologia

DNBseq (BGI Genomics, Hong Kong).

3.3 Obtenc¢ao do genoma (Assemble usando PacBio)

3.3.1 Hifiasm

Para a montagem do genoma usando long reads, foi usado o software hifiasm
(CHENG et al., 2021), disponivel em https://github.com/chhylp123/hifiasm. Utilizando para a
montagem de S. tuberosa com o seguinte comando:

hifiasm -o output.asm -t 40 reads.fq.gz.

As montagens preliminares foram avaliadas quanto a contiguidade e integridade com

BUSCO (SEPPEY et al., 2019).

3.3.2 Omin-c scaffolding

As leituras Dovetail® Omni-C® foram primeiro mapeadas usando BWA (LI;
DURBIN, 2009), seguindo o hic-pipeline disponivel em https://github.com/esrice/hic-
pipeline. O scaffolding Hi-C foi realizado usando SALSA2 (GHURYE et al., 2019),
disponivel em https://github.com/marbl/SALSA, com parametros padrdo. Depois de testar
varios valores minimos de qualidade de mapeamento de alinhamentos bam, o andaime final
foi realizado com MAPQ10. Vérias rodadas de correcdo de montagem guiadas por mapas de
contato Hi-C e curadoria manual de andaimes foram realizadas para obter as

pseudomoléculas.

3.3.3 Analise com Busco

As montagens preliminares foram avaliadas quanto a contiguidade e integridade com
BUSCO (SEPPEY et al., 2019). BUSCO (versao 5.1.2.) (MANNI et al. 2021) foi usado para
avaliar a completude do espago génico da montagem da pseudomolécula e a anotagdo
estrutural do gene com o banco de dados 'viridiplantae_odb10' contendo 425 genes de copia

Unica.
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3.4 Anotacio estrutural de DNA repetitivo

O genoma foi identificado usando a ferramenta RepeatMasker e RepeatModeler. A
ferramenta RepeatMasker usa uma variedade de algoritmos para identificar repetigdes com
base na similaridade de sequéncia e recursos estruturais. Depois que as repetigdes sao
identificadas, o RepeatMasker pode mascara-las substituindo a sequéncia de repeti¢ao por um
caractere de espago reservado, como um "N". A ferramenta RepeatModeler identifica familias
repetidas, que depois de identificadas sdo entdo refinadas e classificadas em subfamilias

(TARAILO-GRAOVAC; CHEN, 2009).
3.5 Anotaciao estrutural de genes

A montagem do genoma de S. tuberosa foi realizada em trés ferramentas diferentes
usando preditores de genes ab initio, Augustus (HOFF; STANKE, 2019) e GeneMarker
(TER-HOVHANNISYAN et al. 2008), e de inteligéncia artificial, Helixer (HOLST et al.,
2023). Todas as anotagdes foram submetidas para andlise de precisdo de montagem do
BUSCO, que ¢ uma ferramenta que compara uma montagem de genoma e fornece

informacdes sobre a porcentagem de genes completos, fragmentados, ausentes e duplicados.
3.6 Anotacao funcional

A anotagdo do genoma com maior integridade fornecida pela BUSCO foi escolhida
para fornecer o genoma funcional sob utilizagio do programa Blast2GO (CONESA; GOTZ,
2008), usando as ferramentas Blast (BORATYN, 2013), InterProScan (PAIZAN-LAFOSSE
et al., 2022), EggNOGG (HERNANDEZ-PLAZA et al., 2023), KOALA (KANEHISA;
SATO; MORISHIMA, 2016) e Pannzer (TORONEN; HOLM, 2021).

As andlises estatisticas foram obtidas pela ferramenta charts no programa Blast2GO.
Com isso, os graficos com os resultados foram levantados pelo programa Blast2GO usando a
ferramenta graphs, combinando os graficos gerados pelas analises estatisticas. Os resultados
para as fungdes dos genes foram gerados em graficos com os termos em Genes Ortdlogos

(GO) e classificados em categorias e distribuicao de enzimas.
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1 Montagem do genoma

O genoma de referéncia foi construido em escala cromossdmica para a espécie de S.
tuberosa usando o sequenciamento PacBio HiFi e Dovetail Omni-C nos seus 16 pares de
Cromossomos.

Os reads de S. tuberosa tiveram uma completude de 1.800.482 reads, gerando um
total de 29,3 G bases obtidos na plataforma Pacbio, com um comprimento maximo de leitura
de 102 pb e minimo de 50 kb, apresentando uma média de 16,3 kb de comprimento de
leituras. A montagem por long reads gerou um tamanho de genoma para a espécie S. tuberosa

de ~ 30,8 Mb, correspondendo a uma cobertura de 94,9%.

4.2 Anotacao funcional

Na avalia¢do de precisao do BUSCO para o conjunto de dados montados do genoma
do umbuzeiro usando os resultados da montagem feita na ferramenta Helixer, Augustus e
GeneMarker. Em um total de 425 BUSCOs, o preditor Helixer obteve um total de 418
BUSCOs completos (incluindo copias tnicas e duplicadas), enquanto os perditores Augustos

e Genemaker obtiveram 399 e 402 BUSCOs completos, respectivamente (figura 3).

Figura 3 - Dados do BUSCO para a precisdo da montagem do genoma de S. tuberosa. dos
preditores Helixer, Augustus e GeneMarker.
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26

O software que mais teve precisdo na montagem foi o Helixer por apresentar 418
BUSCOs completos (98%) de 425 totais, sendo 97% de copias unicas, 0,007% ortdlogos
duplicados e 1,18% de fragmentos. Além disso, uma porcentagem de 0,004% foram de
BUSCOs perdidos na montagem.

O Helixer ¢ uma ferramenta mais sensivel e utiliza comprimentos de entradas mais
longos, sendo melhor para a predi¢do de genomas maiores. Em confronto, os dados de
previsdo de Helixer sdo mais concretos com os dados de RNAseq do que os dados obtidos por
Augustus quando comparados (STIEHLER, 2020). Além de que modelos mais recentes de
Helixer tem apresentado maior desempenho em relagdo a outros preditores e com versoes
anteriores da propria ferramenta. Ainda assim, Holst et al. (2023) recomendam que os
pesquisadores testem outros modelos e selecionem o mais acurado para a espécie modelo, o
que foi feito no presente estudo.

O conjunto de genes previstos foram anotados em termos de Ontologia Genética (GO)
para classificacdo funcional. Os genes previstos no genoma de S. tuberosa foram atribuidos a
51.896 termos GO totais, devido a algumas sequéncias se atribuirem em varios termos GO.
Os termos GO foram encontrados e divididos em trés categorias principais, sendo elas: funcao

molecular, processo biologico e componente celular.

4.2.1 Processos biologicos

O total de genes que estdo envolvidos na categoria processo bioldgico corresponderam
a 17.213 genes, distribuidos em 21 tipos de genes para esta categoria. Os termos GO para
“resposta ao estresse” estiveram em maior quantidade no genoma funcional de S. tuberosa
para esta categoria, sendo um total de 5.382 genes, correspondendo a 10,48% de todos os
genes envolvidos no processo biologico dessa espécie. Porém, quando somado com todos os
genes relacionados ao estresse, sendo esses o terceiro € o décimo termos GO com maior
quantidade de genes, inclui-se “resposta ao estimulo abidtico” (3.360 genes — 6,54%) e
“resposta ao estimulo biotico” (2.195 genes — 4,27%), a quantidade de genes em termos GO
relacionados ao estresse chega a um total de 10.937 genes, representando 21,29% de todos os
genes para a categoria de processo bioldgico.

Em algumas plantas existem varios genes que sao especificos para cada especificidade
de estresse, enquanto outros genes podem ser compartilhados entre varios tipos de estresses.
Os genes em resposta ao estresse abidtico e bidtico sdo geralmente compartilhados,

destacando como ¢ complexo a resposta ao estresse e a adaptacao das plantas. A tolerancia ao
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estresse abiotico, a exemplo, comeca desde a percepgao do estresse pela planta até a ativacao
transcricional de genes. Muitos genes ainda possuem fung¢des desconhecidas ou nao se sabe
como funcionam suas interagdes, mas sdo regulados pelo estresse abiotico (MANTRI et al.,
2012).

O grafico abaixo mostra os genes em termos GO e suas fung¢des envolvidas na

categoria de processo biologico (figura 4).

Figura 4 - Classifica¢do da distribuicdo de genes envolvidos na categoria processo biolégico.
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Fonte: A autora (2023).

Outros genes de resposta também estdo presentes, como: “resposta ao estimulo
externo” com um total de 2.883 (5,61%) genes. “Resposta aos compostos contendo oxigénio”,
tendo um total de 2.445 (4,76%). “Resposta hormonal” com 2.069 (4.03%) genes. E, por fim,
“resposta celular ao estimulo quimico” 1.729 (3,56%).

Os genes relacionados aos processos sdo: “Processo de modificacdo da proteina” com
2.806 (5,46%) genes. “Processo catabolico” 1.962 (3,82%). “Processo metabdlico de
pequenas moléculas” 1.845 (3,59%) genes.

Genes de regulacdo também estdo presentes na categoria de processos biologicos,
sendo esses: “Regulacdo da expressdo dos genes” teve um total de 2.164 (4,22%) genes.
“Regulagdo do processo de biossintese celular” 1.977 (3,85%) genes. “Regulacdo do processo
de macromolécula biossintética” 1.865 (3,63%) genes.

Duas categorias de genes estdo relacionadas ao desenvolvimento, eles sdo:
desenvolvimento pds-embriondrio com um total de 2.767 (5,39%) genes e “desenvolvimento

da estrutura reprodutiva”, apresentando 2.033 (3,96%) genes.
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Outras categorias s30: “organiza¢do da composicao celular” com 3.412 (6,64%) genes
totais, sendo esta a segunda maior quantidade de genes que estd relacionada aos processos
biologicos. “Transdugdo de sinal” possuindo 2.211 (4,3%) genes e “transcricdo de DNA
modelo” 1.809 (3,52%) genes.

No estudo de Savadi et al. (2022), um draft do genoma funcional de A. occidentale,
mostrou que o termo GO “resposta ao estimulo” correspondendo a categoria processos
bioldgicos, tem poucos genes envolvidos. Enquanto “processo celular” e “processo
metabodlico” possui a maior parte dos genes nesta categoria, representando mais de 60% dos
genes envolvidos e quase 60%, respectivamente. Mesmo que seja uma espécie da mesma
familia, os genes relacionados sao diferentes do que foi achado para o genoma funcional de S.
tuberosa.

Ja no estudo de Jazi et al. (2017), onde o estudo do transcriptoma foi feito com a
espécie P. vera, uma espécie também pertencente a familia Anacardiaceac e com estreita
ligacdo com a espécie de estudo do presente trabalho, varios genes relacionados ao estresse
foram encontrados. Isso se deve ao fato de que esta espécie em questdo € vista como
adaptavel a condicdes estressoras. Ainda assim, a quantidade de genes relacionados ao
estresse em comparagao ao umbuzeiro € inferior.

Genes envolvidos em regulagdo também s3ao importantes em espécies como S.
tuberosa, pois esses genes auxiliam nas vias metabodlicas nos diferentes compartimentos
celulares para que a célula se adapte as novas condi¢des ambientais da planta (PEIXOTO,

2020).
4.2.2 Fungao Molecular

A funcdo molecular resultou em 18.218 genes ao todo envolvidos nesta categoria,
obtendo uma distribuicdo de 10 conjuntos de genes (figura 5). Desses conjuntos, 8.491
(27,67%) genes estdo relacionados a fun¢do ligagdo de proteina, sendo estes o maior conjunto
de genes para esta categoria. Em seguida, estdo os tnicos genes destas categorias envolvidos
em atividade de transferase com um total 4.150 (13,52%) genes, atividade de hidrolase (3.592
genes — 11,71%) e de atividade catalitica atuando em uma proteina (3.592 genes — 7,62%).

E possivel que essas atividades metabolicas do umbuzeiro possam também estar
relacionadas ao estresse, visto que as fungdes cataliticas sdo responsaveis por propriedades

bioquimicas de proteinas universais do estresse. Essas proteinas sdo permitidas para atuar em
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transdutores de sinalizacdo celular e reguladores metabolicos. Elas também proporcionam

resisténcias ao estresse, porém essa fun¢do ¢ pouco estudada (CHI et al., 2019).

Figura 5 - Classificagdo da distribuicdo de genes envolvidos para a categoria fungao

molecular.
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Fonte: A autora (2023).

Na funcdo molecular, a maior parte dos termos GO para esta categoria ¢ composta
basicamente por atividades de ligagdo, além da ligagdo de proteina com a maior quantidade,
em ordem crescente, sdo eles: “ligacdo de ion-metalico” (2.147 genes — 7%), “ligacdo de
DNA” (2.147 genes — 7%), “ligagdo de RNA” (1.991 genes — 6,49%), “ligacdo de
ribonucleotideo purina” (1.987 genes — 6,47%), “ligacdo de trifosfato de ribonucleotideo
purina” (1.933 genes — 6,3%), “ligagdo de nucleotideo adenil” (1.908 genes — 6,22%).

Os resultados encontrados para a categoria funcao molecular foi semelhante ao de
Savadi et al. (2017) para o genoma funcional de A. occidentale, onde a maior quantidade de
genes ¢ relacionada a ligacdo, mais de 60% dos genes, e atividade catalitica representando
pouco menos de 60% dos genes.

A quantidade de genes para atividade hidrolase em S. tuberosa também foi uma das
maiores. Isso porque, no déficit hidrico, pode haver aceleracao de hidrélise das proteinas para
formar aminodacidos livres, os quais auxiliam também no aumento da reserva de carboidratos.
Além de que, as enzimas ajudam na redug@o da energia de ativacdo, ou seja, evita a perda de
energia que ¢ importante ser mantida em uma planta que enfrenta frequentemente condi¢oes

estressoras (PEIXOTO, 2020).
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4.2.3 Componente celular

Os genes funcionais envolvidos no componente celular corresponderam a um conjunto
de 16.465 genes, divididos em 9 conjuntos de genes relacionados a esta categoria (figura 7). A
maior quantidade de genes funcionais estd relacionada ao nucleo, sendo 4.882 (20,59%)
genes, seguido pela membrana plasmatica com 3.612 (15,23%) genes.

Assim como em todos os organismos vivos, o nucleo ¢ importante por armazenar as
informagdes genéticas que sdo responsaveis pela regulagdo do metabolismo, do crescimento e
também da diferenciacdo celular. Nao se mostrando diferente no genoma funcional de S.
tuberosa. No nucleo acontece os processos de leitura de DNA celular para que seja transcrito

como RNA mensageiro e, assim, ocorra a codificacao de proteinas (TAIZ et al., 2020).

Figura 6 - Grafico demonstrando a classificagdo em porcentagem da distribui¢do de genes

para componente celular.
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Fonte: A autora (2023).

Outros componentes celulares anotados e classificados em termos GO envolvidos
nesta categoria foram: ‘“complexos contendo proteina”, envolvendo um total de 2.736
(11,54%) genes. “Sistema de endomembrana” envolvendo 2.508 (10,58%) genes.
“Cloroplasto” com 2.228 (9,4%) genes ao todo. “Organela intracelular ndo limitada por
membrana” com 2.160 (9,11%) genes. 1.943 (8,19%) dos genes nesta categoria se inserem no
termo “membrana da organela”. Nos termos GO “citosol”, 1.912 (8,06%) genes do
componente celular estdo envolvidos. E, por fim, o “vacuolo” representando 1.730 (7,3%)

genes.
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Pode-se observar pela quantidade dos genes funcionais envolvidos em suas fungdes
metabodlicas de que o umbuzeiro ¢ uma espécie altamente adaptada ao seu habitat. Isso ¢
constado também nas literaturas onde revelam a dindmica ecofisiologica do umbuzeiro em
época de seca, corroborando com os resultados do presente estudo. Por exemplo, de acordo
com o que Ferri (1978) explica, ao primeiro sinal de déficit hidrico, os pequenos estomatos do
umbuzeiro se fecham como um mecanismo de prote¢do. Como a planta tem cuticulas
delgadas, as transpiracdes observadas depois do estdomato fechado sdo consideradas
condutincia cuticular.

Mesmo quando o umbuzeiro tem grande disponibilidade de dgua, esta arvore mantém-
se sob economia, isso porque ela exerce um controle rigido sobre a transpiracao, tendo
estratégias para se desenvolver em seu habitat natural. Além disso das caracteristicas
morfoanatdomicas que o ajudam a viver sob condi¢des estressantes, o umbuzeiro possui
tuberos onde armazena agua (LIMA FILHO; SILVA, 1988).

Assim, pode-se entender que, quando se inicia a época de seca, além da abscisao das
folhas, a condutancia estomatica do umbuzeiro ¢ reduzida, diminuindo também a transpiracao
da planta. Porém, como possui 4gua em suas tuberas, o equilibrio ¢ mantido. Todavia, quando
se inicia a época chuvosa, esse equilibrio ¢ rompido, pois a superficie de transpiragdo aumenta
e a planta ndo consegue manter o controle entre a absor¢do e transpiracdo (EMBRAPA,

2011).
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5 CONCLUSAO

O presente estudo mostrou os genes em termos de Ortologia Genética (GO) do
genoma funcional da espécie S. tuberosa. Com isso, foi possivel observar a quantidade de
genes existentes em cada categoria, além de que essa espécie apresenta uma grande
quantidade de genes relacionados a resposta ao estresse e atividades cataliticas que reduzem a

energia de ativagao para o rompimento de ligacao de moléculas.
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