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ldentificacao de miRNASs e seus alvos em Clusia sp.

UUCCCAAUGCCGCCCAUUCCGA

Introdu cao miRNA code Mature sequence
: : . : . : clu_160a UGCCUGGCUCCCUGUAUGCCA GCGUAUGAGGAGCCAAGCAUA
Os microRNAs (miRNAs) sdo pequenos RNAs de fita simples cujo —
comprimento varia de 19 a 24 nucleotideos, derivados da acdo de UCGGACCAGGCUUCAUUCCCC GGAAUGUUGUCUGGCUCGAAG
endonucleases DICER-like sobre um miRNA precursor (pre-miRNA) com
L . UGAUUGAGCCGUGCCAAUAUC UAUUGGAAUGGCUCAAUCAAA
formato caracteristico de grampo. O pareamento do miIRNA com um RNA
mensageiro alvo, mediado pelo complexo RISC, resulta na clivagem do mRNA UUCCAAAGGGAUCGCAUUGAU UCAUGCGAUCCCUUAGGAAC
e na consequente inibicdo de sua traducao, consolidando um importante
. - . A . UCCAAAGGGAUCGCAUUGAUC AUCAUGCUAUCCCUUUGGAUU
mecanismo de regulacdo da expressao génica. Em plantas, os miRNAS
possuem papel regulatorio essencial no desenvolvimento, crescimento e clu_398b UGUGUUCUCAGGUCGCCCCUG GGAGCGACAUGAAAACACAUG
resposta a estresses bioticos e abioticos.
o : N _ clu-162a UCGAUAAACCUCUGCAUCCAG GGAGGCAGCGGUUCAUCGAUC
A familia Clusiaceae compreende cerca de 14 géneros, sendo Clusia
0 maior deles, composto de plantas neotropicais que se apresentam na forma UGAAGCUGCCAGCAUGAUCUGA AGAUCAUGUGGCAACUUCAUC
de arvores, hemiepifitas, lianas e arbustos. As espécies de Clusia possuem
R - UGAAGCUGCCAGCAUGAUCUG GAUCAUGUGGCAGCUUCACC
distribuicao ampla pelo territorio brasileiro, denotando uma grande
adaptabilidade a diferentes condicoes ambientais e uma plasticidade UCGCUUGGUGCAGGUCGGGAA CCCGCCUUGCAUCAACUGAAU
AAGCUCAGGAGGGAUAGCGCC CGCUAUCCAUCCUGAGUUUCA
clu-394a UUGGCAUUCUGUCCACCUCC AGGUGGGCAUACUGCCAACA
GGAAUGGGCGGUUUGGGAUGA

fenotipica marcante. Suas propriedades medicinais e farmacologicas séo

valorizadas na cultura local e tém sido estudadas pelo potencial antioxidante,
clu-482c
Tabela 1. Sequéncias dos miRNAs conservados identificados e suas sequéncias.

antitumoral, anti-inflamatério e antimicrobiano.
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Figura 3: Imagens geradas pelo pre-
mMiRNA-plot, programa criado para
facilitar a geracéo das imagens de
estrutura secundaria de pre-miRNAs
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Figura 1: Fluxograma da
identificacdo de miRNAs
e seus alvos.
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Figura 2: Classificacao dos 46 miRNAs identificados.



