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INTRODUGAO:

A bananeira tem grande importancia econdmica e alimentar. Das doengas da bananeira destaca-se a Sigatoka-
negra, que é causada pelo fungo Mycosphaerella fijiensis. As principais caracteristicas da doenga sdo pequenas
despigmentagbes na folha, com perda de area fotossintética, implicando em seu desenvolvimento. Na interagdo
planta-patégeno a resposta de defesa da planta é mediada pela percepgéo de elicitores codificadas por genes de
aviruléncia (avr), o reconhecimento da planta por meio de genes de resisténcia (R) ocasionara uma interagdo do
tipo incompativel (resisténcia). A interagdo do tipo compativel ocorrerd na auséncia ou ndo funcionalidade de R e
ou Avr. Alguns fitopatdgenos desenvolvem formas de protegdo da parede celular por meio de proteinas que
interagem com a quitina protegendo-a contra hidrolise enzimatica de quitinases produzidas pelo hospedeiro. Em
Cladosporium fulvum o gene avr4 codifica uma proteina do tipo “'Chitin-Bind” que pode funcionar como um elicitor
capaz de induzir uma resposta de hipersensibilidade ou fator de viruléncia condicionado por um alelo (do avr4)
que contenha a troca de uma cisteina por uma tirosina (Burg et al, 2006). Desse modo o objetivo do presente
trabalho foi identificar e caracterizar o gene que codifica a proteina Avr4 em M. fijiensis.

METODOLOGIA:

A sequéncias do gene que codifica AVR4 foi identificada no banco de dados do genoma de M. fijiensis
(http://genome.jgi-psf.org/Mycfil/Mycfil.home.html) por meio de da ferramenta BlastP utilizando a proteina
AVR4 de Cladosporium fulvum. Sequéncias homodlogas foram localizadas no banco de dados publico NCBI por
meio da ferramenta BLASTP (Astschul et al., 1997) e 12 ortélogos foram selecionados entre fungos, nematoide,
artropodes, cnidario e cordado para alinhamento e analise filogenética. O peptideo sinal e os sitios de glicosilagéo
foram localizados pelo software SignalP 3.0 (Bendtsen et al, 2004 ) e NetNGlyc 1.0 respectivamente. O
alinhamento foi realizado no programa ClustalX 2.0 (Larkin et al 2007) e editado com auxilio do Bioedit
(http://jwbrown.mbio.ncsu.edu/BioEdit/bioedit.htm). Para andlise filogenética foi utilizado o programa Mega 4.0
com robustez dos ramos determinada por bootstrap de mil réplicas (Kumar et al 2008).

RESULTADOS:

Foi identificada uma sequéncia no banco gendémico de M. fijiensis relacionadas a interagdo com quitina (Chitin-
Bind), por meio de blastp usando a proteina AVR4 de C. fulvum. Esse gene foi denominado ChBM.fl. Esta
sequencia apresenta uma regido codificante de 366 pares de base (pb) interrompida por um intron putativo de
62pb. A proteina deduzida apresenta 121 aminoacidos (aa) contendo um peptideo sinal de 21 aa e ndo apresenta
sitios de glicosilagdo (Asn-X-Ser/Thr) assim como AVR4 de C.fulvum. ChBMf1 apresenta 10 residuos de cisteinas
sendo que 8 sdo conservadas entre Avr4 de C.fulvum e ChBMfl, 6 destes residuos estdo presentes na regido
correspondente ao dominio CBM14 onde formam trés pontes de dissulfeto altamente conservados. A analise
comparativa dos aminoacidos envolvidos na ligagdo com a quitina (DY) entre AVR4 e ChBMf revelam que em
ChBMf1 houve substituicdo de tirosina por triptofano na posigdo 97 (TyrOTrp). A analise filogenética revelou que
ChBMf1 estd mais relacionado com C.fulvum.

CONCLUSAO:

Em M. fijiensis o gene chBMf1 é ortologo de avr4 de C.fulvum e possivelmente estd relacionado a protegdo contra
ataque de quitinases produzidas pelo hospedeiro. Dos dois residuos relacionados a ligagdo com a quitina (73D-
74Y) em C. fulvum, houve uma substituigdo de (YOW) encontrada em ChBMf1 possivelmente pela troca de dois
nucleotideos da trinca (TAT/TAC = tirosina) por (TGG = triptofano).
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