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Resumo

Objetivo: analisar os candidatos in silico aos genes de interesse SERK, BBM e psbA e sua possivel
ocorréncia em espécies do cerrado. Materiais e Métodos: foram testados trés diferentes genes como
forma de expansdo dos estudos e para que fosse possivel enquadrar qual gene continha mais sequéncias
relacionadas as frutiferas do cerrado. Resultados: as sequéncias de interesse das frutiferas do cerrado
encontradas e analisadas foram: Barbatimédo (Stryphnodendron Mart.), Buriti (Mauritia flexuosa L.f.),
Cagaita (Eugenia dysenterica [Mart.] DC.), Cajuzinho (Brysonima intermedia A. Juss.), Guagatonga
(Casearia syestris Sw.), Jenipapo (Genipa americana L.), Jod-bravo (Solanum viarum Dunal), Pau-terra
(Qualea grandiflora Mart.), Pequi (Caryocar brasiliense Cambess.), todas identificadas com seus
respectivos descritores botanicos. Conclusao: tal analise possibilitou a discussdo e enfoque desta pesquisa
subsidiando o desenvolvimento futuro de marcadores fisioldgicos, histo-anatdmicos e moleculares
estadios-especificos, como estratégia para o estudo dos processos da embriogénese zigdtica e somatica,
assim como organogénicos para espécies agrondmicas e nativas.

Palavras-chave: Somatic embryogenesis-related kinase. Babyboom. Photosystem Il protein D1.

Abstract

Objective: to analyze the silicon candidates for the genes of interest SERK, BBM and psbA and their
possible occurrence in cerrado species. Materials and Methods: three different genes were tested as a
way of expanding the studies and so that it was possible to frame which gene contains more sequences
related to cerrado fruits. Results: the sequences of interest of the fruits of the cerradoBarbatiméo
(Stryphnodendron Mart.), Buriti (Mauritia flexuosa L.f.), Cagaita (Eugenia dysenterica (Mart.) DC.),
Cajuzinho (Brysonima intermedia A.Juss.), Guacatonga (Casearia syestris Sw.), Jenipapo (Genipa
americana L.), Joad-bravo (Solanum viarum Dunal), Pau-terra (Qualea grandiflora Mart.), Pequi
(Caryocar brasiliense Cambess.), all identified with their respective botanical descriptors. Conclusion:
enables discussion and research focus supporting the development of this analytical analysis of such
analysis: histo-analysts of processes and molecular-specific processes of embryogenesis, as a strategy for
the study of zygotic and somatic, as well as organogenic for agronomic and native species.
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Introducéao

O bioma do Cerrado é considerado o mais rico em Biodiversidade do mundo, mas é ameacado
constantemente por atividades humanas®. Nele, aproximadamente, 44% da flora é endémica, fazendo
com que tal bioma seja considerado a mais diversificada savana do planeta®3. O segundo maior Bioma
da América do Sul pertence ao Cerrado Brasileiro, com uma extenséo de 2 milhdes de kmz2, sendo
cerca de 23% do territorio nacional, considerado um dos hotsposts de Biodiversidade mundial*. As
plantas do Cerrado passam por diversas mudancas no uso da terra, o que ocasiona na perda de habitat,
e de grande parte de sua cobertura vegetal, acabam se transformando em pastos para a agricultura®.
Sistemas de cultivo in vitro de tecidos de plantas estdo sendo cada vez mais utilizados, devido aos
desafios industriais, medicinais e agricolas. O aumento de genotipos de plantas de interesse com
caracteristicas agrondmicas adaptadas € uma forma muito utilizada para a rapida propagacédo de
clones valiosos, através da embriogénese somatica®. Devido & constante degradacdo ambiental,
abordagens ex situ e in situ, se tornam cada vez mais eficientes, para conter a perda da diversidade
genética em diversas areas e habitats. As mudancgas ambientais determinam qual estratégia se torna
mais bem empregada’.

Processos de embriogénese somatica e regeneracdo de plantas fazem parte das alteragcdes na
expressdo génica e estdo sendo relacionados as alteragdes na metilagdo do DNA®. O gene SERK
(Somatic Embryogenesis Receptor Kinase) é constituido de genes receptores de membrana plasmatica
que tém sido estudados em diversas espécies e, contudo, sendo associados a algumas caracteristicas,
como reproducdo ou desenvolvimento vegetal. S& um pequeno grupo de proteinas
transmembranares de espécies de plantas pertencentes ao subgrupo 11 das quinases®. O primeiro gene
SERK descoberto foi através de biblioteca de cDNA de uma cultura de células embriogénicas de
espécie de cenoura (Daucus carota)®. Os genes SERKs controlam diversos aspectos do
desenvolvimento da planta, como o crescimento dependente de brassinosterdides e fitossulfokina,
embriogénese somatica, esporogénese masculina e padronizacdo estomética. Os SERKs formam
parte integrante do sistema imunitario da planta e regulam a morte celular®.

O gene Baby Boom (BBM) foi descoberto através de marcadores celulares embriogénicos de
cultura de tecidos em uma espécie de Canola (Brassica napus), quando demonstrou induzir embrides
somaticos. O gene BBM é capaz de induzir a embriogénese em células diferenciadas sob condic¢des
de cultura e também é um possivel regulador do desenvolvimento embrionario!. O gene BBM pode
aumentar a capacidade de regeneracdo na cultura de tecidos e esta envolvido na conversao do estado

vegetativo para embriogénico'?. Este gene potencialmente ativa as vias de transducéo de sinal que
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conduz a indugéo do desenvolvimento de embriGes a partir de células somaticas diferenciadas®. O
gene BBM é um dos reguladores centrais do desenvolvimento de células vegetais e exerce funcdes
no desenvolvimento embrionario'*. O gene psbA (Photosystem Il protein D1 (psbA)) codifica o
polipeptidio D1 do gene fotossistema 2 da fotossintese em plantas, sendo, assim, um gene que pode
ajudar através das proteinas codificadoras!®. Maiores informacdes desse gene e sua associagdo com
as plantas nativas do cerrado poderiam contribuir para pesquisas na area de bioinformatica.

A selecdo das cultivares melhoradas, a prospeccdo de extratos das espécies frutiferas para
controle de pragas e doencgas das culturas de importancia econémica, ornamentacdo e novos produtos
alimenticios agregam valor aos produtos vegetais. Sabe-se que, geralmente, as espécies frutiferas
nativas nao tém estudos aprofundados como acontece, por exemplo, com as frutas comerciais, como
uva ou maca. As frutiferas do cerrado ndo apresentam uniformidade do fruto entre as plantas, dessa
forma os usos inovadores das espécies frutiferas do cerrado se fundamentam em outras maneiras de
aproveitamento que ndo o extrativismo.

Objetivou-se, através do presente trabalho, analisar os candidatos in silico aos genes de

interesse SERK, BBM e psbA e sua possivel ocorréncia em espécies vegetais nativas do cerrado.

Materiais e Metodos
Selecdo das sequéncias avaliadas

As sequéncias identificadas como SERK e psbA foram obtidas, entre 2017 e 2018, a partir do
banco de dados de nucleotideos do NCBI (National Center for Biotechnology Information), maior
base de dados biolégicos do mundo, que funciona como uma colecdo de varias fontes. Apds terem
sido salvas em formato FASTA, elas foram sujeitadas ao processo de clusterizacdo, processo
computacional que separa os dados em grupos similares e, posteriormente, submetidas a anotacao
manual.

Ap0s essa etapa, todas as sequéncias bioldgicas identificadas como SERK e psbA foram
utilizadas para uma nova busca, a fim de se obter uma otimizagdo da saturacdo do banco de dados,
utilizando-se a ferramenta BLAST (Basic Local Alignment Search Tool). Por estatistica, essa
ferramenta encontra regides de similaridade entre as sequéncias biologicas, a fim de se encontrar
novas para 0s genes de interesse, bem como corrigir clusters incompletos.

Esse processo, conhecido por saturacdo, foi repetido até que ndo se encontrou mais nenhuma
nova sequéncia significativa. Foram utilizados dois softwares diferentes, que resultaram em dois

resultados diversificados.
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Traducéao das sequéncias e analise filogenética

Apos as sequéncias terem sido traduzidas pela ferramenta EMBOSS transeq, construiram-se
as arvores filogenéticas a partir do Mega 11 (Molecular Evolutionary Genetics Analysis), software
que faz analise genética, evolutiva e molecular'®!’. O software Mega possui diversas versdes, em que
todas tém funcgdes parecidas de criacdo e edi¢gdo, em dendrogramas, de arvores filogenéticas, a partir
de sequéncias nucleotidicas ou polipeptidicas. A partir das sequéncias fornecidas por bancos de
dados, o software Mega faz uma analise comparativa de dados de sequéncias moleculares o que ajuda
a reconstruir historias evolutivas e a entender qual a evolucio dos genes e espécies de interesse’®. O
alinhamento das sequéncias polipeptidicas para os genes SERK e psbA foi executado pelo programa
ClustalW com os pardmetros padrdes (default)!®. Os critérios usados foram o modelo de comparagéo
Neighbor-joining, método de p-distance e supressdo pair-wise?®. A validade da arvore quanto a
distancia filogenética dos clusters foi aferida pelo teste probabilistico de bootstrap?..

A historia evolutiva foi inferida, usando-se o método Neighbor-Joining e a arvore ideal
contém a porcentagem de replicadas nas quais os tdxons associados agrupados no teste de bootstrap
(500 replicatas) sio mostrados acima dos ramos?®??, A arvore é desenhada em escala, com
comprimentos de galhos nas mesmas unidades das distancias evolutivas usadas para inferir a arvore
filogenética. As distancias evolutivas foram calculadas, usando-se 0 método p-distance e estdo nas
unidades do nimero de diferencas de aminoacidos por sitio.

Identificacdo de motivos comuns de agrupamento

Para descobrir motivos de agrupamento entre as sequéncias para SERK e psbA, utilizou-se o
programa MEME (Multiple Expectation Minimization for Motif Elicitation, versdo 5.4.1,
empregando-se 0s critérios: zero ou uma ocorréncia por sequéncia, maximo de cinco motivos, e

tamanho para cada um deles entre 6 e 200 aminoéacidos?*.

Resultados
As andlises evolutivas foram realizadas no MEGA11' (Figura 1) cuja analise envolveu 29
sequéncias de aminoacidos?®. Todas as posi¢des ambiguas foram removidas para cada par de
sequéncias (opg¢éo de delecdo em pares). Havia um total de 731 posi¢des no conjunto de dados final.
Nenhuma espécie frutifera do cerrado foi encontrada no banco de dados para correlacionar ao
gene SERK. Porem, ao final do proceso, obteveram-se 29 sequéncias bioldgicas de interesse

agroecondmico, tais como algoddo (Gossypium hirsutum), videira (Vitis vinifera), abacaxi (Ananas
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comosus), arroz (Oryza sativa), cafeeiro (Coffea canephora), alface (Lactuca sativa), trigo (Triticum
aestivum), milho (Zea mays), soja (Glycine max), cacau (Theobroma cacao), cenoura (Daucus

carota) e batata-inglesa (Solanum tuberosum).

Figura 1. Arvore gerada na analise de bootstrap, método de agrupamento de vizinhos (NJ) demonstrando relagées
filogenéticas, para sequéncias candidatas ao gene SERK, entre diversas espécies agrondmicas: algoddo (Gossypium
hirsutum), videira (Vitis vinifera), abacaxi (Ananas comosus), arroz (Oryza sativa), cafeeiro (Coffea canephora), alface
(Lactuca sativa), trigo (Triticum aestivum), milho (Zea mays), soja (Glycine max), cacau (Theobroma cacao), cenoura
(Daucus carota) e batata-inglesa (Solanum tuberosum).

100 | Solanum tuberosum 1

Solanum tuberosum 2

Glycine max 1

Theobroma cacao 1

94 | Lactuca sativa 1
Oryza safiva 1
Daucus carota 1

a6 Ananas comosus 2
100 | Zea mays 2

Zea mays 6

Zea mays 1
Zea mays 4

100 | Zea mays 3

Zea mays 5
Ananas comosus 1
Gossypium hirsutum 3
Gossypium hirsutum 4
Gossypium hirsutum 5

100
100

Gossypium hirsutum 6
Gossypium hirsutum 2
Triticum aestivum 1

Gossypium hirsutum 1

100, Vitis vinifera 1

06 U Vitis vinifera 2

Coffea canephora 1
Oryza sativa 2

100 Oryza sativa 3

100 Triticum aestivum 2

Triticum aestiviim 3

O MEME para provaveis sequéncias para SERK (Figura 2) foi bem caracterizado para as
espécies agronémicas: abacaxi (Ac - Ananas comosus), cenoura (Dc - Daucus carota), soja (Gm -
Glycine max), algoddo (Gh — Gossypium hirsutum), batata-inglesa (St — Solanum tuberosum), cacau
(Tc — Theobrama cacao), milho (Zm — Zea mays), trigo (Ta — Triticum aestivum), arroz (Os - Oryza
sativa), alface (Ls — Lactuca sativa).
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Figura 2. MEME (Multiple Expectation Minimization for Motif Elicitation (http://meme-suite.org/tools/meme) para
provaveis sequeécias para SERK em espécies agrondmicas: abacaxi (Ac - Ananas comosus), cenoura (Dc - Daucus
carota), soja (Gm - Glycine max), algoddo (Gh — Gossypium hirsutum), batata-inglesa (St — Solanum tuberosum), cacau
(Tc — Theobrama cacao), milho (Zm — Zea mays), trigo (Ta — Triticum aestivum), arroz (Os - Oryza sativa), alface (Ls —
Lactuca sativa), cafeeiro (Cc — Coffea canephora). Os parametros utilizados foram: nimero de repeticbes qualquer,
maximo nimero de motivos 20 e amplitude étima entre 6 e 200.

Name p-value Motif Locations
Act 000e+0 — NN [T
Ac2 000e+0 — NN ([T
Dc1 0.00e+0 [——
Gm1 0.00e+0 - | [ 00 |
Gh1 1.51e-99 S
Gh2 0.00e+0 | [
Gh3 0.00e+0 I | 0902l
Gh4 000e+0 — NN (MWW
Gh5 000e+0 NN [ ' )
Ghé 0.00e+0 I 0 9390090
Ls1 3.73e-121 [
Os1 361e2s57 N [
St1 0.00e+0 | [ 090 |
St2 0.00e+0 NN [
Tel 0.00e+0 | -
Ta1 0.00e+0 NN I 000
Zm1 0oooe+0 - NN | =B 83909 |
Zm2 00ce+0 — NN [T
Zm3 0.00e+0 = 777 000 ]
Zma 0.00e+0 - NN = |
Zm5 0.00e+0 | [ a2
Zm6 000e+0 NN [T
Motif Symbol Motif Consensus
1 | ] QTEVEMI SMAVHRNLLRLRGFCMTPTERLLVYPYMANGSVASCLRERPPSZPPLDWPTRKRIALGSARGLSYLHDHCDP
KITHRDVKAANILLDEEFEAVVGDEGLAKLMDYK
2. N TGAIAGGVAAGAALLFAAPATAFAWWRRRKPZEHFFDVPAEEDPEVHLGQLKRFSLRELQVATDNFSNKNI LGRGGFGK
VYK(;RLAD(J‘:.LVI\VKRLKEERTPGGEL% =
3. DTHVTTAVRGTIGHIAPEYLSTGKSSEKTDVFGYGIMLLELITGQRAFDLARLANDDDVMLLDWVKGLLKEKKLEMLVD
PDL%NNYlLAhVESLl VALLCT8GQPMhRPKMSEVVRML, 2
4. B NNVEOSWDPTLVNPCTWEHVTCNNDNSVIRVDLGNAQLSGQLVPQLGQLKNLQYLELYSNNISGIIPPELGNLTNLVSL
5 DL %[ NNE I'GPIL PDSLGK{/XSKI.R}‘I ,RLNNNSLSGPIPMSLTNISTLOQVLDLSNNNLSGDVEPSN
. B EGDGLAERWEEWQKVEV RQEVELAPHRN

A partir dos pardmetros empregados, observa-se que as sequéncias polipeptidicas da proteina

SERK (Figura 2) realmente se distinguem das demais, ja que ndao apresentam motivos em comum,

validando o grupo externo da arvore filogenética (Figura 1). Para o gene psbA, a analise envolveu 54

sequéncias de amino&cidos. Todas as posicdes ambiguas foram removidas para cada par de

sequéncias (opc¢éo de delecdo em pares). Havia um total de 132 posi¢des no conjunto de dados final.

Ao final da anélise, o gene psbA demonstrou-se o melhor candidato, uma vez que se apresenta grande
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diversidade de espécies frutiferas do cerrados, como Barbatimdo (Stryphnodendron Mart.), Buriti
(Mauritia flexuosa L.f.), Cagaita (Eugenia dysenterica (Mart.) DC.), Murici-ando (Byrsonima
intermedia A.Juss.), Guacatonga (Casearia sylvestris Sw.), Jenipapo (Genipa americana L.), Joa-
bravo (Solanum viarum Dunal), Pau-terra (Qualea grandiflora Mart.), e Pequi (Caryocar brasiliense
Cambess.). Apenas uma espécie cultivada, Tamarindo (Tamarindus indica L.), foi obtida no periodo
pesquisado (Figura 3). As sequéncias para essa espécie, no entanto, ndo foram empregadas na

construcdo da filogenia, uma vez que apresentam uma divergéncia tdo extensa que restringiria a
analise dos dados.

Figura 3. Arvore consenso gerada na anélise bootstrap, método de Agrupamento de Vizinhos (NJ) demonstrando relagdes
filogenéticas para sequéncias de psbA entre as espécies frutiferas do cerrado: Barbatimao (Stryphnodendron Mart.), Buriti
(Mauritia flexuosa L.f.), Cagaita (Eugenia dysenterica (Mart.) DC.), Murici-ando (Brysonima intermedia A.Juss.),
Guacatonga (Casearia Sylvestris Sw.), Jenipapo (Genipa Americana L.), Jod-bravo (Solanum viarum Dunal), Pau-terra
(Qualea grandiflora Mart.), Pequi (Caryocar brasiliense Cambess.).

Caryocar brasiliense 8
Caryocar brasiliense 9
Caryocar brasiliense 7
Caryocar brasiliense 6
Caryocar brasiliense 5
Caryocar brasiliense 4
Caryocar brasiliense 3

2 Caryocar brasiliense 2
Caryocar brasiliense 1
11 Caryocar brasiliense 10
Genipa americana 3

100 | Mauritia flexuosa 8
0|, Mauritia flexuosa 1

100

57y Mauritia flexuvosa 2
4 57y Maurifia flexuosa 3
a1\ Mauritia flexuosa 6
Mauritia flexuosa 9
73| Mauritia flexuosa 5
77|, Mauntia flexuosa 7
12 89 Mauritia flexuosa 4
Mauritia flexuosa 10
Stryphnodendron polystachyum 2
33 100 Genipa americana 1
Genipa amerncana 2
7 Solanum viarum 3
Eugenia dysenterica 1
Eugenia dysenterica 2
Eugenia dysenterica 3
Eugenia dysenterica 4
Eugema dysenternca 5
Eugema dysentenca 6
Eugenia dysenterica 7
Eugenia dysenferica 8
Eugenia dysenterica 9
Eugenia dysenterica 10
10%4 Stryphnodendron polystachyum 3
100 I—‘ g{tryp;’:rmgengmn pc::'ys;acﬁyumf
ryphnodendron polystachyum
i{ L Stryphnodendron polystachyum 1
100 Casearia sylvestris 1
63 ! Casearia sylvestris 2
] Byrsorima mntermedia 1
Solanum viarum 2
Solanum viarurm f
52 Qualea grandiflora 4
100 100 | Qualea grandiflora 7
| Qualea grandiflora 8
100 Qualea grandiflora 10
Qualea grandiflora 3
Qualea grandiflora 2
3 Qualea grandiflora 5
ag | Qualea grandiflora 1
Qualea grandiflora 6
Qualea grandiflora 9

98

100

30

94 96

—_—

oo

O MEME para provaveis sequéncias para psbA (Figura 4) foi bem caracterizado para as
espécies nativas do cerrado, como Pequi, Cagaita, Buriti e Pau-terra. E, embora o Pau-terra tenha sido
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caracterizado neste processo, diferentemente do observado, ele ndo compartilha nenhum mesmo

motivo estrutural com as demais espécies, 0 que justifica sua posi¢cdo como pertencente ao grupo

externo (Figura 3).

Figura 4. MEME (Multiple Expectation Minimization for Motif Elicitation (http://meme-suite.org/tools/meme) para
provaveis sequeécias para psbA entre as espécies frutiferas do cerrado: Barbatimdo (Stryphnodendron Mart.), Buriti
(Mauritia flexuosa L.f.), Cagaita (Eugenia dysenterica (Mart.) DC.), Murici-ando (Brysonima intermedia A.Juss.),
Guacatonga (Casearia sylvestris Sw.), Jenipapo (Genipa Americana L.), Joa-bravo (Solanum viarum Dunal), Pau terra

(Qualea grandiflora Mart.), Pequi (Caryocar brasiliense Cambess.).

Name p-value
Cb1 4.60e-100
Cb2 4.60e-100
Cb3 4.60e-100
Cb4 4.60e-100
Cb5 6.66e-101
Cb6 6.66e-101
Cb7 6.66e-101
Cbs8 6.66e-101
Cb9 6.66e-101
Cb10 6.66e-101
Ed2 8.07e-85
Ed3 8.07e-85
Ed4 8.07e-85
Ed5 8.07e-85
Ed6é 8.07e-85
Ed7 8.07e-85
Ed8 8.07e-85
Ed9 8.07e-85
Ed10 8.07e-85
Mf1 1.16e-33
Mf2 1.16e-33
Mf3 1.16e-33
Mf4 1.56e-32
MfS 2.30e-33
Mfe 1.67e-33
Mf7 2.30e-33
Mf8 9.03e-34
Mfo 1.67e-33
Mf10 1.56e-32
Qg1 1.10e-137
Qg2 1.52e-133
Qg3 2.22e-141
Qg4 2.36e-86
Qg5 1.24e-133
Qg6 1.55e-141
Qg7 8.46e-141
Qg8 8.46e-141
Qg9 2.86e-139
Qg10 1.04e-140
Motif Symbol
2 —
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Discussao

No presente trabalho, as sequéncias de SERK foram para além das espécies agrondmicas mais
descritas na literatura, como: cenoura, soja, algodao, batata-inglesa, cacau, milho, trigo e alface.
SERK faz parte das Leurich repeat, receptor-like kinases (LRR-RLKS), subgrupo de proteinas
quinase, cuja caracteristica € um dominio extracelular com, a0 menos, cinco repeticdes ricas em
leucina, um transmembrana e outro de quinase intracelular®.

Ele apresenta potencial de marcador de competéncia celular para formar embriGes somaticos
cultivados in vitro, uma vez que sdo capazes de estimular a embriogénese somética, como estudado
em abacaxi?®, cafeeiro® e colza®.

Para além, SERK ndo esta envolvido exclusivamente na sinaliza¢do da planta, mas em outras
funces, como resposta ao estresse bidtico e abidtico?®. SERK ¢é capaz de inibir a abscisdo de 6rgaos
e restringir o tamanho das zonas de absciséo floral, modulando a localizag&o ou a atividade de
componentes de sinalizaco responsaveis por este processo?®.

Em estudos com Oryza sativa®, perceberam que a superexpressao desse gene foi capaz de
aumentar a resisténcia dos cultivares a brusone, sugerindo que ele pode, parcialmente, mediar a
transducdo do sinal de defesa.

Os genes desse grupo mostram um padrdo de expressdo complexa ao longo do
desenvolvimento vegetal. Ambos sdo expressos no tapete da antera e sdo mediados por precursores.
Mutantes knockout® tGnicos de SERK ndo mostram fenotipos dbvios, porém mutantes duplos d3o
origem a machos estéreis devido a uma falha na especificacdo do tapete. A fertilidade pode ser
restaurada por uma Unica clpia de qualquer um desses genes. Além disso, eles podem formar
homodimeros ou heterodimeros in vivo, sugerindo que sdo intercambiaveis no complexo de
sinalizacdo SERK1/SERK?2.

Os cloroplastos de plantas superiores e algas verdes contém um Gnico gene psbA que é
responsavel por um conjunto de transcricdes®?. Em resposta a acdo da luz, esse gene codifica o
polipeptideo D1 do fotossistema Il (PSII) das plantas®3.

Tal proteina esta sujeita a fotodanos e seu reparo requer a degradacdo da D1 danificada e sua
substituicdo por D1 nascente. Os mecanismos que acoplam a sintese de D1 com a montagem e reparo
de PSII, pouco compreendidos, requerem assisténcia por uma infinidade de proteinas codificadas pelo
nucleo e sua expressdo parece ser fortemente regulada pelo controle da traducdo®2. Para o psbA, nio
se esperava tamanha correlacdo com os resultados obtidos, denotando a importancia de maiores

enfoques desse gene.
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Este estudo apresentou como fator limitante 0 acesso a sequéncias relacionadas aos genes
em bancos de dados publicos, uma vez que estudos de bioinformatica com plantas nativas do cerrado

ainda séo incipientes.

Concluséo

O gene psbA demonstrou-se o melhor candidato, uma vez que se apresenta grande diversidade
de espécies nativas do cerrados, como Barbatimao, Buriti, Cagaita, Murici-ando, Guacatonga,
Jenipapo, Joa-bravo, Pau-terra e Pequi. Tal anélise possibilitou a discussao e enfoque desta pesquisa,
subsidiando o desenvolvimento futuro de marcadores fisioldgicos, histoanatdmicos e moleculares
estadios-especificos como estratégia para o estudo dos processos da embriogénese zigotica e

somatica, assim como organogénicos para espécies agronémicas e nativas.
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