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Resumo

Minas Gerais desempenha um papel fundamental na producéo florestal. No entanto, tanto em
Minas Gerais, como em grande parte do pais, a produtividade da vegetacéo é prejudicada pelo
solo &cido que torna solavel o aluminio, o qual é toxico para as plantas. A identificacdo de genes
fundamentais que regulam a exsudacao de acido citrico, responsavel por neutralizar o aluminio
no solo, desempenha um papel crucial para aumentar o rendimento e a sustentabilidade do
plantio de eucalipto, favorecendo o meio ambiente e a indastria florestal. O objetivo deste
trabalho consiste em identificar por meio de métodos “in silico” os representantes da familia
génica MATE responsaveis pelo transporte de acido citrico em E. grandis. Apds a obtencao do
proteoma de 5 espécies de plantas (Arabidopsis thaliana TAIR10, Brassica rapa, Medicago
truncatula, Solanum lycopersicum ITAG5.0 e E. grandis) presentes no banco de dados
Phytozome, esses foram submetidos a busca de dominio conservado, caracteristico da Familia
MATE por meio da ferramenta hmmscan e o perfil dos dominios foi determinado utilizando o
programa cath-resolve-hits. Apds a selecdo de sequéncias em cada espécie, foram realizadas
analises visando a reconstrucdo filogenética desta familia, utilizando os programas de
alinhamento MAFFT, de edi¢do do alinhamento ClAlign e de reconstrugdo da arvore filogenética
IQ-TREE. Adicionalmente, foram coletados dados de localizagdo subcelular, peptideos de
sinalizacdo, dominios transmembranares e propriedades fisico-quimicas das sequéncias
proteicas, utilizando as ferramentas DeepLoc2, Signalp6 e DeepTMHMM, respectivamente. Apds
a obtencdo dos dados filogenéticos da familia MATE nessas espécies, identificou-se 93
representantes desta em E. grandis, entre 0os quais 2 agruparam-se no mesmo clado do
AtMATE, um membro caracterizado. Dentre os 2 candidatos, o EgrEucgr.JO0768.1.p apresentou
12 dominios transmembranares e localizagdo subcelular na Membrana Celular, 0 mesmo perfil
do AtMATE, enquanto o0 EgrEucgr.A02386.1.p apresenta somente 10 dominios
transmembranares e localizagdo subcelular no Lisossomo/Vacuolo. Conclui-se que, por meio de
técnicas de identificacdo in silico € possivel discriminar entre os melhores candidatos. A
diferenca no perfil entre os dois candidatos sugere a possibilidade de diferentes modos de acao
no processo de extrusdo do acido citrico, tornando o EgrEucgr.J00768.1.p o candidato mais
promissor devido a sua semelhanca com o AtMATE.
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