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Identificagcao e mecanismos de agcao de peptideos derivados de
circRNAs em arroz

Igor Paim - Orientador: Rogério Margis

Justificativa

Os RNAs circulares (circRNAs) correspondem a uma classe de RNAs
identificados pela primeira vez em viroides de plantas, e consistem em transcritos
que tem suas extremidades covalentemente ligadas por um mecanismo de
backspllicing. As fung¢des de circRNAs envolvem desde sua atuagédo como esponjas
de miRNAs, até, mais recentemente, a codificacao de proteinas. Ja foi demonstrado
que RNAs circulares apresentam mecanismos de traducéo independentes de CAP,
como internal ribosome entry sites (IRES) e sitios de metilagdo, que facilitariam a
identificacdo das fases de leitura aberta pelo complexo de iniciagao de traducéo.
Entretanto, os programas existentes para identificacdo dessas fase de leitura
considerando o contexto de uma molécula circular e a conexao destes com a saida
de analises de espectrometria de massas ainda nao estdo bem estruturados.

Objetivos

Elaborar um software que permita a identificacdo e caracterizacdo de peptideos
derivados de RNAs circulares;
Validar os peptideos preditos com base nas proteinas extraidas de plantas de
Oryza sativa subsp. japonica,;

Metodologia

As sequéncias dos circRNAs identificados em Oryza sativa subsp. japonica
registradas no banco de dados cropCircDB foram recuperadas e submetidas ao
software desenvolvido. Para validagao desses peptideos preditos foi desenhado um
experimento de estresse salino com plantas de arroz cultivadas em meio
hidropdnico. As amostras correspondem a uma fragao proteica soluvel com menos
de 10-kDa e foram enviadas para analise em espectrdmetro de massas.

Resultados

Foi realizado um experimento de estresse salino em triplicatas com plantas
de arroz com 30 dias cultivadas em meio Hogland suplementado ou ndao com 150
mM de NaCl durante 0, 1, 2 e 4 dias. Foi feita a extragao proteica da fase soluvel do
macerado total da planta seguido de filtragem com exclusdo de peso molecular
maior que 10kDa. As amostras foram enviadas para analise em espectrometro de
massas. O software esta sendo desenvolvido em Python e ja consta com médulos
capazes de identificar ORFs em circRNAs e representar os fragmentos tripticos que
seriam gerados desses peptideos, facilitando a identificagcdo por abordagem
protedmica. Ainda serdo desenvolvidos modulos para a representagao grafica dos
dados gerados.



