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As cistafinas sdo conhecidas por ser uma familia de inibidores de cisteinas proteases e compreendem um grupo de
peptideos antimicrobianos (AntiMicrobial Peptides - AMPs) que apresenta atividade antibacteriana. Em plantas. as
cistatinas possuem uma classe especial chamada de fitocistatina, caracterizada pela presenca de uma alfa helice N-
ternunal. especifica em vegefais. Estudos recentes tém sugerido que as fitocistatinas podem atuar no processo de defesa
contra o ataque de patogenos e como reguladoras do dobramento de proteinas. No entanto. pouco se sabe sobre a fun¢io
desse grupo de AMP em videira sob estresse biotico. especialmente no que se refere a infecgdo por Nanthomonas citri
pv. viticola. Nesse contexto, o objetivo do presente trabalho foi identificar e caracterizar sequéncias candidatas a
cistatinas em acessos de Vifis spp. inoculados com X cifri. A analise usou modelos referentes as cistatinas, depositados
no banco de dados CAMP (Collection of Anti-Microbial Peptides; www.camp bicnirrh res.in/), especifico para
peptideos antimicrobianos. As sequéncias candidatas foram submetidas a ferramenta AMP-identifier visando identificar
possiveis homologos a esta familia no transcriptoma de videira por meio de alinhamentos baseados em modelos
probabilisticos do HMMER.. As sequéncias foram anotadas, traduzidas e fiveram seus dominios identificados com o
auxilio do CD-search. A predigdo do ponto isoelétrico (pI) e do peso molecular foi realizada utilizando o JVirGel 2.0, a
localizacdo subcelular através do Cell-PLoc 2.0 e as pontes dissulfeto por meio do Dianna. A predigio da atividade
antimicrobiana foi realizada no CAMP R3 (http://www.camp. bicnirrh res.in/index php). Foram identificadas quatro
seguéncias candidatas para cistatina com dominios completos em Fitis, as quais possuem pl entre 539 e 9,01, peso
molecular variando entre 2524 e 3954 kDa, localizacdo subcelular predita para o vactolo, cloroplasto ou nicleo,
apresentando de cinco a sete pontes dissulfeto. A predicio da atividade antimicrobiana nos parametros Support Vector
Machine (SVM), Random Forest Classifier e Discriminant Analysis Classifier aproximou-se de 1. indicando que as
sequéncias possuem alto potencial antimicrobiano. Deste modo. foi possivel caracterizar candidatos a cistatinas que
possivelmente participam do processo de defesa vegetal em wvideira submetida i infeccio pela bactéria X cifri,
disponibilizando informagdes importantes para fufuras pesquisas envolvendo esta classe de peptideos antimicrobianos
na cultura.



