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RESUMO — Nas varias praticas agricolas dedicadas as lavouras extensivas, existe uma constante interacéo
entre plantas e pragas, devido ndo apenas aos efeitos de competicdo, mas também as varias substancias
gue as plantas produzem, beneficiando o estabelecimento do-patdgeno. O efeito-inverso também é
observado, onde plantas,-independentemente de_seusdesenvolvimento fenoldgico, produzem metabdlitos
primarios ou secundarios toxicos.a-esses organismos que atuam.inibindo seu desenvolvimento, podendo
leva-los a morte. Dentre estes sado citados: os“inibidores~de tripsina (IT), que constituem uma importante
familia de proteinas: que_podem..ser~encontradas em~diversas.espécies como cereais, oleaginosas,
leguminosas, entre‘outras, tendo, geralmente;-maior atividade nas sementes. Nauliteratura, varios autores
reportam que_plantas de feijdo e de.soja com altos niveis de.IT foram mais resistentes a danos causados
por lepdépteros.-Varios genes de ITs.ja foram descritos nos bancos de dados, com composi¢cdo de
nucleotideos variadas em funcao da'especificidade dos membros da familia. O“conhecimento da homologia
desses genes é iinteressante‘porque se pode estimar-0 nivel-de conservacdo e posteriormente, estudar a
composicao de novos genes a partir de primers especificos desenhados a partir de regides conservadas. A
equipe de biotecnologia da-Embrapa Algodao e da UFRPE tem desenvolvido pesquisas relacionadas com a
identificacdo de acessos de amendoim ricas em IT nas sementes, visando utilizar os melhores candidatos
em trabalhos de melhoramento para resisténcia de pragas de grdos armazenados. Um dos meios de se
verificar a expressao desse gene é por meio de qPCR. Para tanto, o.desenho de primers conservados eleva
as chances de sucesso na identificagdo dos genoétipos de maior expressao. Neste trabalho procedeu-se a
uma andlise in silico.de genes IT de nove diferentes espécies vegetais, depositados no banco do NCBI
(www.ncbi.nlm.nih.gov), sendo _elas: Arachis hypogeae, Arabidopsis thaliana, Arabidopsis lyrata, Oryza
sativa, Oryza sativa japonica; Glycine max, Vigna radiata, Vigna trilobata e Zea mays. O alinhamento das
sequéncias foi feito por meio do programa  ClustalX (http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw?). Foi
observado que os genes IT sdo muito conservados dentro de mesma espécie. Em A. thaliana verificou-se
alta similaridade entre sequéncias que expressam IT do tipo Kunitz, bem como as do tipo Bowman Birk
(BBI), entre acessos de Glycine Max e espécies de Oryza e Vigna. O alinhamento do gene IT de Arachis
com as outras espécies vegetais demonstrou baixo percentual de conservacao, indicando que para
trabalhos moleculares objetivando identificacdo de novos genes ou expressdo diferencial, o ideal é
desenhar primers especificos de modo a elevar as chances de detectar com maior probabilidade os
produtos desejados
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