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1. INTRODUCAO

A duplicacéo de genes em genomas de eucariotos leva a formacéo de familias
génicas, com numero e tamanho variaveis de membros que podem adquirir funcdes
no espaco (diferentes tecidos, células ou organelas) e no tempo (diferentes estadios
de desenvolvimento da planta). A homologia destas sequéncias permanece maior ou
menor de acordo com a taxa de mutacao e “erros” de crossing-over (Wagner, 2002).

As aquaporinas fazem parte de uma superfamilia de proteinas integrais de
membrana, chamada MIP (major intrinsic proteins), que esta subdividida em quatro
subfamilias: TIPs (tonoplast intrinsic proteins), abundantes na membrana vacuolar;
PIPs (plasma membrane intrinsic proteins), abundantes em membranas plasmaticas;
NIPs (nodulin-26-like intrinsic proteins), presentes em membranas de nédulos de
fixacdo simbidtica de nitrogénio e SIPs (small basic intrinsic proteins), presentes na
membrana do reticulo endoplasmatico (Luu & Maurel, 2005; Kaldenhoff & Fisher,
2006). Sua principal funcdo é facilitar o transporte de &gua, atuando como
reguladoras de estresses abioticos em plantas. Além disso, esses canais tambéem
podem ser utilizados para o transporte de glicerol, gas carbdnico e uréia (Kaldenhoff
& Fisher, 2006). A regulacdo das aquaporinas pode ocorrer em nivel transcricional,
por hormonios e estresses abidticos (frio, seca, salinidade e luz) ou pds-traducional,
por fosforilacdo, glicosilagéo e protedlise (Johansson et al., 2000).

O ramo principal da familia Poaceae divergiu de um ancestral comum héa cerca
de 60 milhdes de anos (Wilson, 1999), caracterizando estas familias como uma das
mais recentes entre as monocotiledoneas. Estudos de gendomica comparativa
demonstram que a sintenia e colinearidade encontrada entre os cereais € bem
conservada assim espécies com importancia regional e com baixo investimento em
pesquisa podem ser beneficiadas atraves da estratégia de transferéncia de
conhecimento (Bennetzen & Freeling, 1997; Varshney et al., 2005). Com base nisso,



o objetivo deste trabalho foi verificar as relacdes filogenéticas entre genes

pertencentes a superfamilia de proteinas integrais de membranas envolvidas no
transporte de agua, em trés espécies, baseado na homologia destas sequéncias.

2. MATERIAL E METODOS

O trabalho foi realizado no Centro de Gendmica e Fitomelhoramento —
FAEM/UFPel, em julho de 2009. Os genes de aquaporinas de arroz (Oryza sativa),
milho (Zea mays) e Arabidopsis (Arabidopsis thaliana) foram obtidos do GenBanK®
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/), sendo 33 de arroz (Sakurai et al., 2005), 31 de milho
(Chaumont, 2001) e 38 de Arabidopsis (Quigley et al., 2001), utilizando-se somente
as regides codificantes (CDS) para o alinhamento e analises filogenéticas.

Inicialmente foi realizada a traducdo das sequéncias de todas as subfamilias de
aguaporinas e os aminoacidos resultantes foram alinhados a fim de verificar a
similaridade das subfamilias entre as trés espécies estudadas (Figura 1).
Posteriormente foram realizados alinhamentos para cada uma das subfamilias
separadamente, neste ultimo utilizando a sequéncia de nucleotideos, pois estas séo
consideradas mais informativas para estudos evolutivos. Os alinhamentos foram
realizados com o auxilio do programa Clustal-X (MacOSX) e para a inferéncia de
informacéo filogenética utilizou-se o programa MEGA 4 (Tamura et al., 2007). Foi
utilizado Neighbor-Joining (Saitou & Nei, 1987) como método de agrupamento, com
Bootstrap de 1000 repeticbes para a construcdo dos cladogramas (Felsestein, 1985).

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Com relacdo aos alinhamentos de todas as subfamilias de aquaporinas em
arroz, milho e Arabidopsis, foi observado um padrdo de agrupamento das
subfamilias génicas entre as espécies (Figura 1). Este dado indica uma relacéo entre
a estrutura e a regiao funcional desses genes, sugerindo que ocorra uma relagcéo
funcional entre sequéncias ortologas (divergéncia devido a especiacdo) nas
espécies avaliadas.
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Figura 1. Cladograma da relacéo entre os genes da familia de Aquaporinas de Oryza sativa,
Arabidopsis thaliana e Zea mays.

Pode-se observar nos cladogramas que as subfamilias NIP e PIP formaram
agrupamentos distintos para monocotiledéneas e dicotiledéneas (Figura 2),
comprovando a existéncia de sinal filogenético entre esses genes, sugerindo que
ambas as subfamilias derivam de um mesmo ancestral. Ja para as subfamilias TIP e
SIP 0 mesmo nao foi evidenciado, pois alguns genes de Arabidopsis formaram
ramos em conjunto com os homodlogos de gramineas. Isso poderia ser explicado
pela ocorréncia de duplicagbes recentes, porém dados de outras espécies
relacionadas a estas estudadas teriam que ser incluidos nesta andlise para a
confirmagéo desta hipotese.
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Figura 2. Relac8es evolutivas entre as subfamilias génicas de Aquaporinas em Oryza sativa (OS),
Arabidopsis thaliana (AT) Zea mays (ZM). |. Subfamilia NIP. II. Subfamilia PIP. Ill. Subfamilia TIP. IV.
Subfamilia SIP.

4. CONCLUSOES

As andlises das subfamilias génicas de aquaporinas possibilitaram inferir
acerca das relacdes de parentesco destes genes em Arabidopsis, Oryza sativa e
Zea mays. Foi constatada a monofilia das subfamilias NIP e PIP em gramineas,
indicando estes genes como candidatos a transferéncia de informacdo para
espécies oOrfas, como trigo e aveia. Para as subfamilias TIP e SIP sdao necessarios
acréescimos de dados moleculares, principalmente a inclusdo de sequéncias de
espécies proximas a estes tdxons para elucidar as relagdes evolutivas entre estes
genes.
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