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Resumo

As proteinas CAMTA (Calmodulin-binding transcription activator) desempenham um papel
fundamental na regulacéo da expressao génica em plantas, especialmente em respostas a sinais
de célcio (Ca2+). Em diversas culturas agricolas essas proteinas podem aprimorar a adaptacao a
estresses ambientais, promovendo maior resisténcia e produtividade. No entanto, ainda nao
existem estudos conclusivos que propdem a funcdo dessa familia de genes em cana-de-acucar.
Portanto, objetivou-se com essa pesquisa identificar e caracterizar, a nivel genémico funcional,
todos os possiveis genes CAMTA em cana de acgucar. Desse modo, foi utilizado o proteoma da
cultivar hibrida R570, disponivel no Phytozome. Em seguida, os perfis HMM dos dominios
funcionais CG-1, Ank, 1Q e TIG, caracteristicos de proteinas CAMTA, foram obtidos no banco de
dados PFAM e a ferramenta HMMER foi utilizada para procurar e comparar regiées gendmicas
gue apresentam tais dominios. Com base nas sequéncias de aminoacidos obtidas, propriedades
fisico-quimicas foram estimadas utilizando a ferramenta ProtParam, do ExPASy. Relacdes
filogenéticas foram estabelecidas utilizando o software MEGAX, por meio de alinhamentos
multiplos com genes CAMTA de Sorghum bicolor, Oryza sativa, Zea mays, Triticum aestivum e
Arabidopsis thaliana. Os loci dos genes obtidos foram visualizados com o software TBTools Il e
0s potenciais alvos de miRNA ao longo dos transcritos foram preditos utilizando a ferramenta
online psRNATarget. Foram obtidas 46 sequéncias em diferentes posi¢cdes ao longo do genoma
de cana-de-acuUcar que apresentam os dominios funcionais caracteristicos de proteinas CAMTA.
O numero de aminoacidos varia entre 841 e 1942, os pesos moleculares variam entre 94,757
kDA e 218,869 kDA, os pontos isoelétricos variam entre 5,43 e 8,34 e o GRAVY varia entre
-0,609 e -0,324. Foram obtidos 7 clados distintos utilizando genes CAMTA de outras espécies e
observou-se alta homologia intraespecifica para cana-de-aclcar e T. aestivum. Os genes se
encontram distribuidos entre as diferentes copias dos cromossomos. Os miRNA que podem
interagir com 0s transcritos sdo o0 ssp-miR444a, ssp-miR396 e ssp-miR156. O estudo realizado
promoveu a identificacdo e caracterizacdo de 46 genes CAMTA ndo descritos em
cana-de-acucar, que foram denominados SCCAMTA1A-ScCAMTATYF. Os resultados obtidos sdo
pioneiros e fornecem subsidio para investigacdes futuras relacionadas a obtencéo de tolerancia
a estresses abioticos, visando atingir maiores produtividades.
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