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RESUMO

Neste trabalho ¢ descrita a construgdo de uma base de dados de miRNAs de plantas e o desenvolvimento de uma ferramenta de buscas
que permite a localizagdo de possiveis seqiéncias alvos em genes de plantas, a comparagao de miRNAs em diferentes espécies vegetais
e a identificag@o de novos miRNAs nestes organismos. No aplicative Web desenvolvido, as buscas séo feitas, com auxilio do programa
BLASTN, em uma base de dados de miRNAs especificos de plantas construida a partir da filtragem de bases pré-existentes. Entre outras
aplicagdes, a nova base de dados e a ferramenta de busca poderéo ser Uteis no estudo comparativo e evolutivo dos miRNAs de plantas e

sua possivel contribuicdo na diversidade fenotipica das plantas.

INTRODUGAO

Os microRNAs (miRNAs) sao pequenas moléculas de RNA,
com até 22 nucleotideos, que atuam como reguladores ne-
gativos pds-transcricionais. Controlam a estabilidade de
mRNAs ou a eficiéncia de sua traducéo, inibindo, por ligacao
especifica, a sintese de proteinas ou promovendo a

agradacéo de seus mRNAs-alvos. A maior categoria de
«ivos para miRNA correnspondem a genes de fatores de
transcrigao, protein&s de transducdo de sinal e proteinas
ligadas ao desenvolvimento e a resposta a estresses. Nas
plantas, os miRNAs s&o essenciais nas respostas
adaptativas aos diferentes tipos de estresses, bidticos e
abioticos (Abdurakhmonov et al., 2007). Embora muitos
miRNAs sejam conservados entre as espécies, um grande
nimero de miRNAs de plantas tém se mostrado espécie-
especificos ou grupo-especificos (Ehrenreich & Puruggnan,
2008), indicando que mutagdes nos miRNAs em populagbes
naturais podem determinar mudancas evolutivas. Para este
tipo de estudo, a caracterizagao da contribuicao dos miRNAs
na evolucéo das plantas, se faz necessaria a identificacao
dos miRNAs nas diferentes espécies e potenciais mutagdes
entre elas. Como, em plantas, os miRNAs possuem eleva-
do grau de complementaridade as seqliéncias de seus
mRNAs-alvos, € possivel o emprego da bioinformatica para
a predicao confidvel de sequéncias candidatas a regulacéo
por miRNAs (Adai et al.,2005). Assim, com a construcéo de
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uma base de dados de miRNAs especifica e o uso do pro-
grama BLASTN, foi possivel desenvolver esta ferramenta
para busca de similaridades com miRNAs de plantas.

MATERIAL E METODO

Base de dados de miRNAs especificos de plantas: Esta
base de dados foi construida a partir de dados recuperados
da miRBASE, do Sanger Institute, (Griffiths-Jones et al,
2006) e armazenados localmente. Programas em shell script
foram usados para a formatacdo multiFASTA e a filtragem
de dados provenientes de plantas vasculares,
monocotileddneas e dicotiledéneas. Para isto, usou-se como
referéncia listas de géneros de plantas recuperadas do
«Kew’s Royal Botanic Gardens» (www.kew.org/).

Programa de Busca: O programa de buscas usado no
aplicativo web é o BLASTN, do pacote BLAST (Basic Local
Alignement Serch Tool) (Altschul et al., 1990). O programa
foi instalado localmente em ambiente LINUX (distribuicéo
Kubuntuy).

Aplicativo Web: O aplicativo web, desenvolvido em PHP6,
faz as consultas a nova base de dados, especifica de
miRNAs de plantas, usando o programa BLASTN e como
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arquivo de entrada a seqléncia inserida pelo usuario em campo definido num formulario. , 7
inserir e alterar varios parametros de busca. O arquivo de saida é impresso em uma janela web permmndo sua gravacao.

RESULTADO E DISCUSAO

0O aplicativo, uma pagina Web, preliminarmente chamada «Plant miRNA World», oferece ao usuario uma forma amigavel
de consulta, via BLASTN, a base de dados especifica de miRNAs de plantas (Figura 1).
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Figura 1 - Aparéncia do aplicativo ao usuario. Os pontos numerados indicam:

1 - a janela do formulario para entrada da seqiiéncia de interesse.

2 - 0s dados filtrados que podem ser consultados na base de dados de miRNAs de plantas.
3- 0s parametros que podem ser alterados no processo de busca pelo BLASTN.

4 - 0 botdo para execucéo do programa BLASTN.

Abase de dados criada e este aplicativo, desenvolvidos com o objetivo inicial de auxiliar no planejamento de experimentos
que usam miRNAs para o estudo dos efeitos do silenciamento génico, mostram-se Uteis também como uma ferramenta no

er” Jo comparativo e evolutivo dos miRNAs de plantas e sua possivel contribuicdo na diversidade fenotipica das plantas.
Sunorte Financeiro: FAPEMIG e CNPq, Brasil.
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