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RESUMO

Neste trabalho é descrita a construção de uma base de dados de miRNAs de plantas e o desenvolvimento de uma ferramenta de buscas

que permite a localização de possíveis seqüências alvos em genes de plantas, a comparação de miRNAs em diferentes espécies vegetais
e a identificação de novos miRNAs nestes organismos. No aplicativo Web desenvolvido, as buscas são feitas, com auxílio do programa

BLASTN, em uma base de dados de miRNAs específicos de plantas construída a partir da filtragem de bases pré-existentes. Entre outras

aplicações, a nova base de dados e a ferramenta de busca poderão ser úteis no estudo comparativo e evolutivo dos miRNAs de plantas e

sua possível contribuição na diversidade fenotípica das plantas.

INTRODUÇÃO

Os microRNAs (miRNAs) são pequenas moléculas de RNA,
com até 22 nucleotídeos, que atuam como reguladores ne-
gativos pós-transcricionais. Controlam a estabilidade de
mRNAs ou a eficiência de sua tradução, inibindo, por ligação
específica, a síntese de proteínas ou promovendo a

,gradação de seus mRNAs-alvos. A maior categoria de
'--...•.IVOSpara miRNA correnspondem a genes de fatores de

transcrição, proteínãs de transdução de sinal e proteínas
ligadas ao desenvolvimento e à resposta a estresses. Nas
plantas, os miRNAs são essenciais nas respostas
adaptativas aos diferentes tipos deestresses, bióticos e
abióticos (Abdurakhmonov et a/., 2007). Embora muitos
miRNAs sejam conservados entre as espécies, um grande
número de miRNAs de plantas têm se mostrado espécie-
específicos ou grupo-específicos (Ehrenreich & Puruggnan,
2008), indicando que mutações nos miRNAs em populações
naturais podem determinar mudanças evolutivas. Para este
tipo de estudo, a caracterização da contribuição dos miRNAs
na evolução das plantas, se faz necessária a identificação
dos miRNAs nas diferentes espécies e potenciais mutações
entre elas. Como, em plantas, os miRNAs possuem eleva-
do grau de complementaridade às seqüências de seus
mRNAs-alvos, é possível o emprego da bioinformática para
a predição confiável de seqüências candidatas à regulação
por miRNAs (Adai et a/.,2005). Assim, com a construção de
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I
MATERIAL E MÉTODO I'
Base de dados de miRNAs específicos de plantas: Esta ' •
base de dados foi construída a partir de dados recuperados II
da miRBASE, do Sanger Institute, (Griffiths-Jones et ai" .'
2006) e armazenados localmente. Programas em shell script ...•
foram usados para a torrnatação multiFASTA e a filtragem
de dados provenientes de plantas vasculares,
monocotiledôneas e dicotiledôneas. Para isto, usou-se como
referência listas de gêneros de plantas recuperadas do
«Kew's Royal Botanic Gardens» (www.kew,org/).

uma base de dados de miRNAs específica e o uso do pro-
grama BLASTN, foi possível desenvolver esta ferramenta
para busca de similaridades com miRNAs de plantas,

Programa de Busca: O programa de buscas usado no'~;,;;
aplicativo web é o BLASTN, do pacote BLAST (Baste Local f
AI!gnement Serch Tool) (Altschul .et et.. 1990). O,progra~a ..••"
fOI instalado localmente em ambiente LlNUX (dlstriouiçãc

::~i::~~O Web: O aplicativo web, desenvolvido em PHP6, '.: .•
faz as consultas à nova base de dados, específica de .. ,
miRNAs de plantas, usando o programa BLASTN e como ,'~,
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arquivo de entrada a seqüência inserida pelo usuário em campo definido num formulário.
inserir e alterar vários parâmetras de busca. O arquivo de saída é impresso em uma janela web permitindo sua gravação.

RESULTADO E DISCUSÃO

o aplicativo, uma página Web, preliminarmente chamada «Plant miRNA World», oferece ao usuário uma forma amigável
de consulta, via BLASTN, à base de dados específica de miRNAs de plantas (Figura 1).
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Figura 1 - Aparência do aplicativo ao usuário. Os pontos numerados indicam:

1 - a janela do formulário para entrada da seqüência de interesse.
2 - os dados filtrados que podem ser consultados na base de dados de miRNAs de plantas.
3 - os parâmetras que podem ser alterados no processo de busca pelo BLASTN.
4 - o botão para execução do programa BLASTN.

A base 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 gênico, mostram-se úteis também como uma ferramenta no
e~' ia comparativo e evolutivo dos miRNAs de plantas e sua possível contribuição na diversidade fenotípica das plantas.
S\;,,..orte Financeiro: FAPEMIG e CNPq, Brasil.
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