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Resumo

A goiabeira (Psidium guajava L.) € uma cultura de importancia comercial em regides tropicais e
subtropicais do mundo, sendo o Brasil é um dos cinco maiores produtores de goiaba, uma fruta fonte
de vitamina C.O objetivo desse trabalho foi obter uma filogenia de genes bZIPs em P.guajava. Foram
identificados 56 genes no genoma de P.guajava os quais foram agrupados em 11 grupos (A, B, C, D,
E, F, G, H, |, Ke S) com base na analise filogenética das sequéncias de proteinas preditas. As proteinas
codificadas pelos genes grupos A (PgbzIP1, PgbZIP4, PghZIP10, PgbZIP19, PgbZIP25, PgbzIP27,
PgbzIP28, PghzIP30, PgbzIP33, PgbZzZIP43, PgbZIP48, PgbZIP49 e PgbZIP53) agruparam-se
juntamente com as proteinas codificadas pelos genes da familia bZIP ABF e AREB, que séo
caracterizados como responsivos a estresses abioticos em Arabidopsis thaliana. Essa proximidade
filogenética pode indicar uma conservacao funcional entre os genes de A.thaliana e P. guajava, sendo
assim candidatos para estudos durante as respostas a estresses abiotico na espécie.

Palavras-chave: Fatores de Transcri¢cdo, Goiabeira e Estresse Abidtico.

Area do Conhecimento: Ciéncias bioldgica/Genética ou Biologia Molecular.

Introducéo

A goiabeira (Psidium guajava L., familia Myrtaceae) é uma fonte rica em vitamina C e elementos
funcionais, como antioxidantes, potassio e fibras (JOSEPH; PRIYA, 2011; NASEER et al., 2018).
Também é amplamente utilizada para fins medicinais devido as suas propriedades curativas,
antialérgicas, anti-diabéticas, anti-diarreicas, anti-neoplasicas, anti-inflamatérias e antimicrobarias
(BONTEMPO et al., 2012; CHOI et al., 2012; DUTTA; DAS, 2010; GUPTA; BIRDI, 2015; LINS et al.,
2014; MUDLIAR, 2008; TELLA; MASOLA; MUKARATIRWA, 2019). Além de ser uma importante cultura
comercial de frutas cultivadas em regides tropicais e subtropicais do mundo. Os maiores produtores
sdo india, Indonésia, México, China, Paquistéo e Brasil, respectivamente (FOOD AND AGRICULTURE
ORGANIZATION OF THE UNITED NATIONS, 2021).

Fatores de transcricdo como DREB1/CBF, DREB2, AREB/ABF, MYB/MYC, bHLH, ZFPs, WRKY e
regulons NAC tém sido descritos como envolvidas na resposta de plantas a estresses abiéticos.
Estudos recentes relataram o papel importante dos fatores de transcricdo contendo um dominio basico
de ziper de leucina (bZIP). A familia de fatores de transcricdo bZIP é uma das mais importantes em
plantas. Esses fatores regulam genes em resposta a estresses abiodticos, maturacdo de sementes,
floracdo e desenvolvimento, além de defesa a patdgenos (ALVES et al., 2013; DE MELO et al., 2022;
DROGE-LASER et al., 2018; JAKOBY et al., 2002).

Sao caracteristicas das proteinas bZIP possuir um dominio conservado de 40 a 80 aminoacidos
(dominio bZIP) que é composto por dois motivos: uma regido basica responsavel pela ligagao
especifica do TF ao DNA alvo e um ziper de leucina necessario para a dimerizagéo do TF (DROGE-
LASER et al., 2018; JAKOBY et al., 2002). Diversas analises genéticas, moleculares e bioguimicas
revelaram que os bZIPs regulam importantes processos vegetais como diferenciagdo de o6rgaos,
divisdo celular, controle do balanco de bactérias/carbono, defesa de patégenos, metabolismo
energético, resposta a luz, controle osmaético e regulacao génica de proteinas do armazenamento de
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sementes (NIJHAWAN et al., 2008). Diferentes fatores bZIPs foram descritos por possuirem ligagao
aos elementos responsivos a acido abscisico — ABA, um dos hormdnios relacionados ao estresse em
plantas, como os AREB1, AREB2 e AREB3 (GUJJAR; AKHTAR; SINGH, 2014; KANG et al., 2002). Em
A. thaliana a classificacdo dos grupos foi atualizada por Droge-laser et al. (2018), que identificou 78
membros bZIPs, adicionando os bZIP76 a bZIP79 aos 75 descritos por Jakoby et al. (2002) e excluindo
um pseudogene (bZIP73). Os 78 genes foram subdivididos em 13 grupos, designados de A, B, C, D,
E,F,G,H,1,J,K, Me S (DROGE-LASER et al., 2018).

Alguns grupos de A. thaliana tém sido caracterizados e relacionados a funcfes especificas
envolvidas em respostas a estresse abibtico e bidtico e no desenvolvimento das plantas(DROGE-
LASER et al., 2018; JAKOBY et al., 2002) Genes do grupo A de A. thaliana ja foram descritos por
conferir toleréncia a estresses a seca, como 0 AtbZIP35 (ABF1), AtbZIP36 (ABF2|AREB1), AtbZIP38
(ABF4|AREB2) e 0 AtbZIP37 (ABF3) (DROGE-LASER etal., 2018; LIU et al., 2022). Diferentes analises
tais como de motivos conservados, comparagao com proteinas descritas em plantas modelo e analises
filogenéticas, podem auxiliar na obtencdo de informacfes sobre a funcdo de proteinas bZIP néo
caracterizadas. A presenca de dominios conservados entre as subfamilias de bZIP pode sugerir uma
funcdo relacionada aos membros de cada subfamilia (DROGE-LASER et al., 2018; JAKOBY et al.,
2002; ZHANG et al., 2018). Neste sentido, 0 objetivo desse trabalho foi anotar genes bZIPs em P.
guajava e realizar analises filogenéticas.

Metodologia

A anotacédo dos genes bZIPs foi inicialmente realizada por alinhamento de sequéncias de proteinas
bZIPs de Arabidopsis thaliana (DROGE-LASER et al., 2018) no genoma de referéncia de P. guajava,
NCBI - PRINA631442 (FENG et al., 2020). Em que foram consideradas as proteinas com alinhamentos
de e-value inferiores a 10-3°, foi realizado buscas com base em perfis de modelo de Markov oculto
(HMM), utilizando os dominios pertencentes em genes bZIPs, obtidos no banco de dados Pfam.

Sequéncias de proteinas bZIPs foram alinhadas pelo programa MAFFT (KATOH et al., 2002),com
os parametros blossum 62 e thread 20. Uma arvore filogenética foi obtida a partir da metodologia de
maxima verossimilhanca (ML) reconstruida no programa IQ-TREE com 1000 bootstrap (NGUYEN et
al., 2015) obtida incluindo as sequéncias de proteinas bZIPs de P. guajava e de sequéncias ortélogas
de A. thaliana. A edicéo foi realizada no iTol (LETUNIC; BORK, 2021).

Resultados

Para explorar as rela¢des evolutivas de bZIPs entre P. guajava e A. thaliana, estabeleceu-se a
arvore filogenética de bZIPs dessas espécies usando programa IQ-TREE pelo método de méxima
verossimilhanca (ML) (Figura 1). Com base no estudo anterior da familia AtbZIP, foi possivel dividir os
56 membros da familia PgbZIP em 11 grupos (A, B, C, D, E, F, G, H, |, Ke S) (DROGE-LASER et al.,
2018), nenhum gene pertencente aos grupos J e M descrito em A. thaliana pode ser observado em P.
guajava. Desta forma a distribuicdo especifica dos genes PgbZIPs nos grupos pode ser visualizada da
seguinte forma: grupo A (13), B (1), C (3), D (12), E(5), F (1), G (4),H (2), 1 (8), K (1), e S (6).
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Figura 1- Arvore filogenética da familia de genes bZIPs de P. guajava e A. thaliana
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Fonte: Os autores.

Discusséo

A distribuicdo dos genes nos grupos da familia bZIP em P. guajava ndo foi homogénea, os grupos
A e D sdo as mais representativas 13 e 12 membros respectivamente, enquanto os grupos B, F e K
possuem um membro cada. O numero de grupos é variavel entre espécies, os 78 bZIP de A. thalina,
foram subdivididos em 13 grupos, os mesmos 13 grupos também podem ser vistos em Punica
Granatum (WANG et al., 2022) em Chenopodium quinoa foram descritos 20 grupos (LI et al., 2020) 11
em Zea mays (WEI et al., 2012) j& em Triticum aestivum foram descritos 10 grupos (AGARWAL;
BARANWAL; KHURANA, 2019).

Estudos das respostas da expressao de diferentes grupos de genes vem mostrando diferentes
mecanismos de adaptacdo em plantas (DE MELO et al., 2022). Os fatores de transcricdo bZIPs tem
apresentado respostas importantes no processo de tolerancia a estresses abioticos como a seca e a
salinidade (AGARWAL; BARANWAL; KHURANA, 2019; BANERJEE; ROYCHOUDHURY, 2017; DE
MELO et al., 2022; DROGE-LASER et al., 2018).

O Grupo A em A. thaliana também é composto por 13 membros, o0 que representa o segundo maior
cluster na espécie o maior em goiabeira. O grupo pode ainda ser classificado em quatro subgrupos
distintos (DROGE-LASER et al., 2018). Formam um desses subgrupos os genes ABF1 — 4 (AtbZIP35,
36, 37 e 38) que sdo elementos responsivos ao acido abscisico (ABA)(BANERJEE;
ROYCHOUDHURY, 2017; DROGE-LASER et al., 2018). A expressdo desses genes é induzida por
estresses abidticos que prejudicam a disponibilidade de 4gua, como frio, salinidade e seca e também
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poder ser ativados por ABA pds-transcricionalmente que auxiliam em respostas adaptativas que visam
diminuir o déficit de &gua em tecidos vegetativos (BANERJEE; ROYCHOUDHURY, 2017).

Os genes DPBF1-4 (AtbZIP39, 67, 66 e 12), também estéo relacionados a sinalizacéo por ABA e a
fase tardia do desenvolvimento de sementes (KIM et al., 2002), especialmente o DPBF1|ABI5
(AtbZIP39) foi descrito por controlar diretamente os genes envolvidos nas respostas ao estresse
abiético (FINKELSTEIN; LYNCH, 2000), catabolismo da clorofila, desenvolvimento da raiz lateral e
senescéncia foliar induzida pelo escuro (DIS)(DROGE-LASER et al., 2018). Tanto o gene ABI5 quanto
os genes ABFs parecem cumprir fungdes redundantes no mecanismo de resposta ao estresse
(DROGE-LASER et al., 2018).

Conclusao

A familia bZIPs em P. guajava possui 56 genes subdivididos em 11 grupos. A distribuigdo dos genes
nos grupos da familia bZIP em P.guajava ndo é homogénea, ocorrendo grupos (B, F e K) com apenas
um membro cada e outras duas como maior numero de genes A e D com 13 e 12 genes
respectivamente. As proteinas codificadas pelos genes do grupo A sdo amplamente estudas por serem
responsivas a estresses abiéticos como os genes ABFs e DPBFs, genes como encontrados no genoma
de P.guajava (PghzIP19, PgbZIP30, PgbZIP43 e PgbZIP4) sdo extremamente correlatos como o0s
genes ABFs e DPBFs de A. thaliana ja caracterizados. Essa proximidade filogenética pode indicar uma
conservacgdo funcional sendo bons candidatos para estudos da resposta a estresses abitticos na
espécie.
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